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Besin bütün canlılar için olduğu gibi böcekler için de vazgeçilmezdir. Böcek midesi 

sindirim işleminin gerçekleştiği temel kısım olmakla birlikte sindirim kanalı boyunca 

bir tüp şeklinde uzanan ve temelde kitin ve proteinden oluşan peritrofik matriks adı 

verilen yapıyı da içermektedir. Peritrofik matriks besin kaynaklı mekanik zararlanmalar, 

toksik madde geçişi ve patojen girişine karşı da mide epitel hücrelerini korumakta ve 

sindirim işlevini de koordine etmektedir. Peritrofik matriksin bu önemli 

fonksiyonlarının nasıl yerine getirdiğinin anlaşılabilmesi ve bu yapıyı hedefleyen 

mücadele stratejilerinin geliştirilebilmesi amacıyla yapısındaki proteinlerin belirlenmesi 

gerekmektedir. Ancak bugüne kadar yapılan çalışmaların dipter ve lepidopter modeller 

üzerinde gerçekleştirildiği görülmektedir. Mevcut çalışmada, dünyada oldukça önemli 

bir patates zararlısı olarak görülen patates böceği, Leptinotarsa decemlineata 

(Coleoptera: Chrysomelidae)’nın ilk defa larva döneminde tüm peritrofik matriks 

proteinleri sıvı kromatografisi-ardışıl kütle spektrometresi (LC-MS/MS) ile 

belirlenmiştir. Bu analizler, peritofinler (musin ve musin olmayanlar), kitin 

metabolizmasına ilişkin enzimler (kitinaz, kitin deasetilaz, N-asetilgalaktozaminidaz), 

sindirim enzimleri (proteazlar, lipazlar, glikozit hidrolazlar), detoksifikasyon ve strese 

ilişkin proteinler (oksidazlar, tiyol redüktazlar, esterazlar), taşıyıcı proteinler (ferritin, 

juvenil hormon bağlayan proteinler, böcek depo proteinleri), savunma peptitleri (repat, 

taumatin, peptidoglikan tanıyan protein), çeşitli fonksiyonlara sahip diğer proteinler ve 

ortoloğu ya da korunmuş rezidüleri olmayan belirsiz proteinler olmak üzere toplamda 

138 proteinin varlığını ortaya koymuştur. Dünyada ilk kez bir coleopter böceğin tüm 

peritrofik matriks protein kompozisyonunu belirleyen bu çalışma, coleopter böceklerin 

peritrofik matriks kompozisyonunun dipter ve lepidopter peritrofik matrikslerinin 

kompozisyonlarından farklı olduğunu ortaya koymuştur. 
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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. GİRİŞ 

Solanaceae familyası dünyada 98 cins ve 2700 civarında türü içinde barındıran bir bitki 

ailesidir (Olmstead vd. 2007). Bu familyada patates (Solanum tuberosum L.), domates 

(Lycopersicon esculentum L.), biber (Capsicum spp.) ve tütün (Nicotiana tabacum L.) 

gibi ekonomik öneme sahip bitkiler yer almaktadır.  

Patates (Solanum tuberosum L.) yüksek protein ve karbonhidrat içeriği ile besin değeri 

açısından dünyanın en kıymetli kültür bitkilerinden biridir (Horton 1987). 100 gr'lık 

patates yumrusu; normal bir insanın gereksinim duyduğu günlük proteinin minimum % 

7'sini, demirin % 10'unu, C vitamininin % 20-50'sini, B1 vitamininin % 10'unu ve 

enerjinin % 3'ünü karşılamakta olup bu değerler, patatesin beslenmedeki yerini ve 

önemini açık olarak göstermektedir (Arıoğlu 2002). FAO 2012 verilerine göre 2012 

yılında dünyada 87.260.000 ton patates üretim miktarı ile Çin ilk sırayı alırken Türkiye 

4.795.122 tonluk üretim miktarı ile bu listede 13. sırada bulunmaktadır 

(http://faostat.fao.org 2012). Dünyadaki yıllık toplam patates üretim miktarı 2013 

yılında 368.096 bin ton ile sırasıyla şeker pancarı, mısır, pirinç ve buğdayın  ardından 

beşinci sırada gelmektedir. (http://www.fao.org 2013). 

Patates böceği, Leptinotarsa decemlineata Say (Coleoptera: Chrysomelidae) Kuzey 

Amerika, Meksika, Avrupa ve Asya, Afrika, gibi dünyanın çok farklı coğrafyalarında 

yaklaşık 16 milyon kilometre kare gibi geniş bir alana yayılmış ve halen de yayılmaya 

devam eden, oldukça önemli bir patates zararlısıdır (Alyokhin vd. 2008). Bu zararlı 

Türkiye’de de patates yetiştirilen tüm bölgelerde görülmektedir. 

Patates böceğinin hem ergin hem de larvaları zarar yapmakta olup özellikle 3. ve 4. 

dönem larvalar yeterli sayıda olduklarında bitkinin gövdesi hariç tüm yeşil aksamını 

tüketebilmektedir. Bunun yanında patates böceği dağılım, diyapoz, olumsuz koşullara 

dayanıklılık ve üreme konusundaki başarılı stratejileri ile oldukça karmaşık ve tarımsal 

alanlardaki değişen çevre koşullarına iyi adapte olabilen bir yaşam döngüsüne sahiptir 

(Alyokhin vd. 2008). Patates böceği insektisit direnci denildiğinde de ilk akla gelen 

böceklerden biri olup bugün için yaygın olarak kullanılan yaklaşık 52 farklı insektisit 
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grubundan olan çeşitli formülasyonlara karşı direnç geliştirdiği bilinmektedir (Alyokhin 

vd. 2008). Biyolojisi karmaşık ve popülasyonunu kontrol altına alabilecek kadar başarılı 

bir doğal düşmanı da bulunmayan bu böcekle mücadelede fizyolojik bir takım 

mekanizmaların moleküler düzeyde çalışılması gerekmektedir. Bu anlamda böcek 

bünyesine alınan her türlü toksin, insektisit ve entomopatojen etmenin böcek 

bünyesinde ilk karşılandığı kısım olan sindirim sistemi önemli bir hedef olarak 

görülmektedir. 

Böcek sindirim sistemi ağızdan itibaren sırasıyla ön bağırsak, orta bağırsak ve art 

bağırsak olmak üzere 3 kısma ayrılmıştır. Bunlardan orta bağırsak; epitel dokusu 

sindirim enzimlerini üreten ve besin monomerlerinin alınmasını sağlayan epitel hücreler 

ile döşenmiş olan kısımdır. Mide olarak da bilinen bu kısmın içindeki lümen peritrofik 

matriks adı verilen ve mide boyunca uzanan hücresiz, porlu, kitin-protein şebekelerden 

oluşan tüp şeklinde bir yapı tarafından korunmaktadır. Midede sindirim işlemlerinin 

gerçekleştiği kısım esas olarak bu tüpün iç kısmı olan endoperitrofik boşluk, devamında 

da bu tüp ile mide epiteli arasında kalan ektoperitrofik boşluktur. Peritrofik matriks ağız 

yoluyla alınan her türlü istenmeyen etmenin böcek tarafından ilk karşılandığı kısım 

olduğu için burada böceği toksik ve entomopatojen etmenlere karşı koruyan bir bariyer 

özelliği göstermektedir. Nitekim bu etmenlerin canlı kolumnar hücrelere ulaşmak adına 

önce peritrofik matriksi geçmesi şarttır. Ancak peritrofik matriks sadece bir fiziksel 

bariyerden ibaret olmayıp sindirim sistemine ve hatta tüm böcek yaşamına ilişkin başka 

hayati olayları da üstlenmektedir.  

1.1 Peritrofik Matriksin Yapısı 

 

Bir kitin-protein kompozisyonu olan peritrofik matriksin kitin şebekelerin arasını 

dolduran ve yapısal güç, elastikiyet ve geçirgenlik sağlamak suretiyle matriksin çeşitli 

hayati fonksiyonların önemli bölümünü üstlenen yapısal proteinlere peritrofin 

denilmektedir. Peritrofinler en az bir adet sisteince zengin kitin bağlanma bölgesi ve 

opsiyonel olarak da bir ya da daha fazla musin bölgesi içermektedir (Toprak vd. 2010). 

Sistein rezidülerinin sayısına göre kitin bağlanma bölgeleri sırasıyla 6, 8, ve 10 sistein 

rezidüsüne sahip peritrofinlerde Peritrofin A, B, C bölgelerinde bulunur (Toprak vd. 
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2010). Bu sülfür grupları içeren sistein rezidüleri arasında rezidülerin sayısına göre 3, 4, 

5 adet disülfit köprüsü yer almaktadır. Bunun yanında bazı dipter peritrofinlerinde 97-

103 amino asit rezidüsünden oluşan ve diğerlerinden farklı bir C-X sistein motifine 

sahip (Toprak vd. 2010) yeni bir kitin bağlanma bölgesi tanımlanmıştır (Dinglasan vd. 

2009). Bu bölge Peritrofin D bölgesi olarak da adlandırılır. (Toprak vd. 2010). Böcekler 

arasında en yaygın olan Peritrofin A bölgesi olup bu bir tip 2 kitin bağlanma bölgesidir. 

Bunun yanında CBD 3 denilen yeni tip bir karbonhidrat bağlanma bölgesi de 

dipterlerden Anopheles gambie Giles (Diptera: Culicidae) AgAper25b ve ortologlarında, 

lepidopterlerden de Mamestra configurata Walker (Lepidoptera: Noctuidae)’da 

McCBD3P olarak rapor edilmiş olup çoğunlukla selüloz bağlama ile ilişkilidir (Toprak 

vd. 2010). Musin bölgesi içeren peritrofinlerde protein sekansındaki serin ve treonin 

amino asit rezidülerinin O-tipi glikolizasyonla oligosakkarit bileşiklere bağlandığı 

görülmektedir. Bu serin ve treonin rezidüleri genelde prolin ile çevrilmiş ve 

korunmuştur. Peritrofik matriks por genişlikleri genelde böcekten böceğe 36-800 nm 

arasında değişmektedir (Adang ve Spence 1983; Santos ve Terra 1986; Terra 1990). 

Coleopterlerde ise bilinen por çapları Anomala cuprea Samouelle (Coleoptera: 

Scarabaeidae) için en büyük 142 nm, Oryctes nasicornis Linnaeaus (Coleoptera: 

Scarabaeidae) için ise 243.2 nm olarak ölçülmüştür (Kawakita vd. 2016). 

Böceklerde iki tip peritrofik matriks yapısı söz konusudur. Tip-1 peritrofik matrikste 

peritrofik formasyonu tüm mide boyunca devam ederken Tip-2’de peritrofik matriks 

tamamen midenin ön kısmında (kardia) oluşturulur (Lehane 1997).   

Böceklerde genel olarak kitin sentezinden sorumlu CHS-A ve CHS-B isimli iki gen 

bulunmaktadır (Arakane vd. 2005). Midede peritrofik matrikse ilişkin kitin sentezinden 

sorumlu genin CHS-B olduğu, CHS-A’nın da böceğin geri kalan dokularındaki kitin 

sentezinden sorumlu olduğu bildirilmiştir (Agrawal vd. 2010). Kitin temel olarak bir 

polisakkarit olup N-asetilglikozamin rezidülerinin bir polimeridir (Klowden 2007). 

Kitin sentezi glikozun farklılaşmasından ibarettir ve bu metabolizmada kısaca 

fosforilasyon, aminasyon, asetilasyon ve üridin disfosfat ile konjugasyon işlemleri 

gerçekleşir (Klowden 2007). 
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1.2 Peritrofik Matriksin Fonksiyonları 

1.2.1 Ekstra ultrafiltrasyon 

Hidrofilik allelokimyasallar (tanenler)  peritrofik matriks porlarından geçebilecek kadar 

küçük moleküllere sahiptir. Ancak bunlar alkali lümen içindeki proteinler, lipidler, 

polisakkaritler ve polivalent (birden çok değerliliğe sahip) metal iyonlarıyla kompleks 

moleküller haline getirilmekte, bu yolla boyutları 90 nm’ye kadar ulaşan bu moleküller 

peritrofik matriksi geçememektedir (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). Aynı şekilde lipofilik ve ampifilik 

allelokimyasallar da (digitoksin, ksantotoksin, saponin vb.) bazı lipitler aracılığı ile 

gruplaştırılarak kompleks moleküller halinde yüzlerce nm boyutlara ulaşmaktadır ve 

peritrofik matriksi geçememektedir (Barbehenn 2001). Bu mekanizma böceği peritrofik 

matriks porlarından geçebilecek küçüklükte olan toksik moleküllerden korumaktadır. 

1.2.2 Antioksidan rolü 

Antioksidan savunması temel olarak sindirim kanalına giren demir iyonlarının çeşitli 

protein bileşiklerince yakalanarak, hidroksil radikallerini ya da peroksitleri katalizleyip 

reaktif oksijen oluşturmalarının önüne geçilmesidir. Bu proteinler tarafından tutulan 

demir yine de katalitik aktivite gösterse de bu durum sadece bu bağlayıcı olan proteinin 

reaktif oksijenlerce zararlanmasına neden olmakta ve hücresel membranlar bu ‘‘kendini 

feda etme’’ stratejisi sayesinde korunmaktadır (Barbehenn ve Stannard 2004). Başta 

ergin dişi sivrisinekler olmak üzere peritrofik matriksi olan pek çok böcekte sindirim 

sıvısı içindeki demir iyonlarının peritrofik matriks şebekelerindeki proteinli bileşiklerce 

yakalandığı rapor edilmiştir (Pascoa vd. 2002). Bu noktada özellikle lepidopter 

larvalarındaki peritrofik boşluğun aspartik asit ve glutamik asit aminoasitlerince zengin 

protein bileşenleri bu katalizleyici demir ve benzeri iyonları tutmakta (Summers ve 

Felton 1996), proteoglikanlar ise yüzeylerinde oluşturdukları anyonik diziler ile yine bu 

katyonları yakalayarak kolumnar hücrelere geçişini önemli ölçüde azaltmaktadır 

(Barbehenn ve Martin 1997). Peritrofik matriks bileşimindeki protein, glikoprotein ve 
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proteoglikan fraksiyonlarının yapısındaki fenilalanin, triptofan, histidin ve  tirozin gibi 

aminoasitler ile proteoglikan ve glikoproteinlerin karbonhidratlı bölgelerindeki bazı 

monosakkarit ve disakkaritler reaktif oksijen türlerinin tutulmasını sağlamaktadır 

(Summers ve Felton 1996). 

1.2.3 Seçici geçirgenlik 

Peritrofik matriks sindirim ürünleri olan küçük boyutlu monomerlerin geçişine izin 

verirken daha büyük boyutlu bakteri, virüs ve parazitlerin geçişini engellemektedir. Por 

çapları bazı moleküllerin boyutlarına göre ayrıştırılıp endo peritrofik boşlukta mı yoksa 

ekto peritrofik boşlukta mı sindirileceklerini kabaca tayin edebilmektedir. Bununla 

birlikte seçicilik sadece por çapından ibaret olmayıp daha karmaşık bir işleyişe sahiptir. 

Örneğin geçirgenlik pH
+
 ve iyon konsantrasyonundan etkilenmektedir (Lehane, 1976). 

Bacillus thuringiensis’in endotoksin kristalleri peritrofik matriks glikanları ile 

interaksiyona girerek tutulabilmektedir (Hayakawa vd. 2004). Çok gelişmiş bir 

mekanizmadan bahsedilemese de kitin fibrillerin arasını dolduran bu N-tipi ve O-tipi 

glikanların, peritrofik matriksin selektivitesini genel olarak belirledikleri rapor 

edilmiştir (Hegedus vd. 2009). 

1.2.4  Sindirimin bölümlere ayrılması 

Peritrofik matriks temel olarak sindirimi endoperitrofik boşlukta gerçekleşen sindirim 

ve ektoperitrofik boşlukta yapılmakta olan sindirim olmak üzere iki kısma ayırmaktadır. 

Peritrofik matriksin seçici por çapları sayesinde proteinler, yağlar ve kompleks şekerler 

gibi büyük moleküllü besinler önce endoperitrofik boşluktaki protez, lipaz ve 

glikozidazlarca sindirilmektedir. Daha sonra bu büyük moleküllerin indirgenmesiyle 

oluşan peptit, basit şekerler ve yağ asitleri gibi daha küçük monomerler de 

ektoperitrofik boşluktaki 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) tarafından sindirilerek mide epitel hücrelerince 

emilmektedir (Hegedus vd 2009). Sindirimin bölümlere ayrılarak gerçekleşmesi 

sindirim etkinliğini arttırmaktadır (Tellam 1996). 
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1.2.5 Sindirim enzimlerinin geri kazanımı 

Peritrofik matriksin mideyi bölümlere ayırması aynı zamanda besin monomerleri ile 

birlikte emilen enzimlerin geri kazanılarak tekrar sindirim için kullanılabilmesine 

olanak sağlamaktadır (Caldeira vd. 2007). Midenin son kısmındaki hücrelerden suyun 

hücre dışına çıkması ve bu suyun ön midede yer alan gastrik sekalar tarafından 

emilmesi ektoperitrofik boşluktaki sindirim enzimlerinin de midenin ön kısmına doğru 

akışını sağlamakta ve daha sonra bu enzimler tekrar endoperitrofik boşluğa girerek 

tekrar sindirimde kullanılabilmektedir (Hegedus vd. 2009). 

Enzimlerin geri kazanımı adına bir diğer mekanizma da peritrofik matriksin protein 

yakalama özelliğinden ileri gelir (Peters ve Kalnins 1985). Yapısal olmayan bileşenler 

oldukları için ilk olarak enzimlerin çok zayıf bağlarla peritrofik matrikse tutunduğu öne 

sürülebilir. Ancak yakın zamanda güçlü deterjanlara peritrofik matriks 

kompozisyonundan ayrılacak kadar kuvvetli bağlarla bağlanmış enzimler de rapor 

edilmiştir (Campbell vd. 2008; Toprak vd. 2008). Böylelikle sadece enzimlerin lümen 

boyunca akıp gitmekten korunması sağlanmamakta, aynı zamanda enzimin 

bozunmasının önlenmesi, genel sindirim sürecinin verimininin arttırılması ve çeşitli 

savunma proteinlerini PM bünyesinde barındırılarak patojenlere karşı savunma 

yapılması da sağlanmaktadır (Tellam 1996). Lektinler bu savunma proteinlerinin bir 

örneğidir (Peters vd. 1983). 

1.2.6 Katı yemek parçacıklarına karşı mide epitelini korumak 

Peritrofik matriks yapısındaki musin proteinleri ve mukopolisakkaritler sayesinde katı 

yemek parçacıklarının kolumnar hücreleri tahrip etmeden lümen boyunca pasajını 

sağlamaktadır (Sudha ve Muthu  1988). 
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1.2.7 Patojenlere karşı bariyer olma 

Peritrofik matriks por çapları genel olarak bakterilerin (Tellam 1996) ve polihedraların 

(Stoltz ve Summers 1971) pasif geçişine izin vermeyecek kadar küçüktür. Bu 

patojenlerin peritrofik matriksi geçişi ancak bunların peritrofik matriksin protein 

kompozisyonunu değiştirmeleriyle mümkün olabilmektedir (Derksen ve Granados 

1988). Bu tür stratejilere örnek olarak enfeksiyon sırasında kitinaz enzimi (Wiwat vd. 

2000) ya da enhansin gibi metalloproteazlar kodlamak (Toprak vd. 2012), kitin 

bağlanma bölgesi bulundurmak suretiyle sekonder enfeksiyonları arttırarak daha fazla 

sayıda patojen partikülü üretmek (Yu vd. 2015) gibi farklı patolojik mekanizmalar 

gösterilebilir. Patojenlerin izlediği bu yollar rekombinant DNA teknolojisi ve sinerjistik 

yolla insanlar tarafından da böceklerle mücadelede kullanılmıştır. 1999 yılında Peng vd. 

Trichoplusia ni Hübner (Lepidoptera: Noctuidae) ve Pseudaletia unipuncta Haworth 

(Lepidoptera: Noctuidae) larvalarından çıkardıkları peritrofik matriksleri T. ni 

granulovirüs tarafından kodlanan enhansin ile muamele ettikten sonra her ikisinde de 

enfeksiyon yapabilen Autographa californica Speyer (Lepidoptera: Noctuidae) 

işaretlenmiş nükleopolihedra virüs partiküllerinin bu peritrofik matrikslerden geçişinin 

arttığını rapor etmiş, bu sonuca metalloproteazın peritrofik matriksin musin proteinlerini 

degrede etmek suretiyle AcMNPV partiküllerine geçiş imkanı yaratması sayesinde 

ulaşıldığını savunmuşlardır. 2004 yılında Hayakawa vd. Bacillus thuringiensis’in 

Cry1Aa toksinine karşı hassas, Cry1Ac toksinine karşı dirençli olan Bombyx mori 

Linnaeus (Lepidoptera: Bombycidae) de, Cry1Ac toksinini yakalayıp direnci sağlayan 

molekülün peritrofik matriks glikanlarına bağlı N-asetilgalaktozamin olduğunu 

vurgulayarak, bu molekülle inkube edilmiş Cry1Ac toksinlerini böceğe yedirdiklerinde 

direncin ortadan kalkarak kristallerin peritrofik matriksi geçtiklerini rapor etmişlerdir. 

Berini vd. (2016) peritrofik matriksin bir başka önemli bileşeni kitinin savunmadaki 

rolü ile ilgilenmiştir. Çeşitli entomopatojenlerin kitinaz enzimi kodlayarak peritrofik 

matriks şebekelerini parçaladıklarını hatırlatarak bu yönüyle çeşitli IPM stratejilerinde 

de yer alan Trichoderma viride isimli bir fungustan aldıkları kitinaz ile Bombyx mori 

larvalarını muamele etmiş ve peritrofik matriksin bariyer fonksiyonunun ortadan 

kalktığını rapor etmişlerdir. 
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Peritrofik matriksin protein kompozisyonunu belirlemek adına yapılan çalışmalar 1996 

yılında Elvin vd. tarafından Lucilia cuprina Wiedemann (Diptera: Calliphoridae)  isimli 

bir sineğin larvasında peritrophin-44 isminde bir yapısal proteinin tanımlanması ile 

başlamıştır. Bu araştırma bundan sonraki peritrofik matriks proteomik ve Western blot 

çalışmalarına ışık tutmuş, bilimin birikimli ilerleme prensibinin bir sonucu olarak 

Helicoverpa armigera Hübner (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 çeşitli böceklerin peritrofik matriks kompozisyonları 

zaman içinde belirlenmiş, buradan hareketle de peritrofik matriksin zararlı kontrolünde 

ne şekilde hedef alınacağı konusunda önemli ilerlemeler sağlanmıştır. 

Ancak bütün bu çalışmalar ağırlıklı olarak dipterler ve lepidopterler üzerine 

yoğunlaşmış olup Coleoptera takımından bir böceğe ilişkin yapılmış bir peritrofik 

matriks proteomiks çalışması ise bulunmamaktadır. 

Mevcut çalışmada ise dünyada ilk defa bir Coleopter türünün peritrofik matriks 

proteomiksi gerçekleştirilmiş, bu kompozisyona ilişkin 3 boyutlu bir peritrofik matriks 

mimarisi modeli oluşturulmuş, yapısal proteinler, enzimler ve diğer proteinler 

tanımlanmıştır. Yapısal data eldesinin patates böceği gibi önemli bir tarımsal zararlıya 

ait olması da bu çalışmanın değerini bir kat daha arttırmış ve bu anlamda çok önemli bir 

bilgi alt yapısı oluşturulmuştur. Bu çalışmanın gelecekte Bacillus thrungiensis gibi ağız 

ve mide yoluyla etkili olan entomopatojenlere karşı savunmada rol alan peritrofik 

matriks savunma proteinlerinin belirlenmesi, Coleopter moleküler genetiğinde çok iyi 

çalıştığı bilinen RNA interferans yöntemi ile peritrofik matriks proteinlerini kodlayan 

genlere karşı bir susturma stratejisinin geliştirilmesi ve tarımsal savaşımda hedef 

alınabilecek yeni moleküllerin keşfine ışık tutabileceği düşünülmektedir.   
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2. KAYNAK ÖZETLERİ 

Elvin vd. (1996) tarafından Lucilia cuprina isimli sineğin larvasında peritrophin-44 

isminde bir yapısal proteinin tanımlanması peritrofik matriksin protein kompozisyonunu 

belirlemek adına yapılan Western blot ve proteomik çalışmalarının miladı kabul edilir. 

Bu çalışmada bir böcek peritrofini ilk kez tanımlanmıştır. Peritrophin-44 isimli bu 

peritrofin Toprak vd. 2010 tarafından yapılan sınıflandırmaya göre musinsiz bir tekrarlı 

peritrofin olup 5 adet peritrofin A bölgesine sahiptir. Dizilim kuralı  C
1
X13-14, 

20C
2
X5C

3
X9-12, 17C

4
X10-12C

5
X5-8, 12C

6
 şeklindedir. 

Campbell vd. (2008) tarafından H. armigera’ da peritrofik matriks proteomik analizi 

yapılmış, triptik peptidlerin jel analizi ve kütle spektrometresi ile mide cDNA 

sekanslarından kodlanan proteinler tanımlanmıştır. Burada tanımlanan 41 proteinden 

kitin deasetilaz ve musin benzeri proteinlerin peritrofik matriksin en dominant yapısal 

bileşenleri olduğu vurgulanmış, musin benzeri proteinlerde ayrıca çok sayıda kitin 

bağlanma bölgelerinin olduğu hatırlatılarak bunların kitin fibrilleri bağlamak suretiyle 

peritrofik matriksin temel fonksiyonları olan katı yemek parçacıkları ve patojenlere 

karşı savunmada görev yapmasını sağladıkları belirtilmiştir. Peritrofik matriks yapısında 

bulunan diğer proteinler ise serin proteazları (tripsin ve kimotripsin),  

karboksipeptidazlar, aminopeptidazlar, amilaz, lipazlar, lipokalinler, polikalin, aktin, 

hekzamerinler ve bir de alkalin fosfataz olarak açıklanmıştır. Bu sonuçlara göre 

peritrofik matriksin sindirim enzimlerini bünyesinde tutan, mide epitelini patojen 

istilasına, lektin gibi fitotoksinlere ve Bacillus thuringiensis gibi toksinlere karşı aktif 

şekilde koruyan dinamik bir kompleks yapı olduğu belirtilmiştir. 

Zhou vd. (2009) tarafından Holotrichia oblita Faldermann ve Holotrichia parallela 

Motschulsky (Coleoptera: Melolonthidae) peritrofik matrikslerinin biyokimyasal 

yapısını ortaya koymak ve bunlara karşı lepidopter enhansinlerinin etkisini belirlemek 

adına bir çalışma yapılmıştır. SDS-Page analizleri sonucu H. oblita’da moleküler 

ağırlıkları 17.6-320.3 kDa arasında değişen 22 adet, H. paralella’da ise moleküler 

ağırlıkları 28.8-170.0 kDa arasında olan 15 adet protein tanımlanmıştır. Protein 

çeşitliliği açısından bu iki böceğin lepidopter peritrofinlerinden daha zengin olduğu 
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belirtilmiştir. Lepidopter enhansinlerinin bu böceklerin peritrofik matriks proteinlerini 

parçalayamadıklarını rapor etmişlerdir. 

Dinglasan vd. (2009) tarafından yapılan ergin A. gambie peritrofik matriks proteomik 

analizlerinde kütle spektrometresi ile tanımlanan 209 proteinden 9’unun yeni 

tanımlanmış ve kitin bağlanma bölgesi içeren peritrofik matriks proteini olduğu 

bildirilmiştir. Yapılan peritrofik matriks modellemesinde birbirine bağlı kitin fibrillerin 

peritrofik matriksin omurgası olduğu rapor edilmiştir. Kitin bağlanma bölgesi içeren 

peritrofinlerin diğer peritrofinler ve böcek kan emdikten sonra ortaya çıkan tripsin ve 

kimotripsin gibi enzimlerle, kitinazlarla ve toksik hemoproteinleri tutan çeşitli 

proteinlerle bir interaksiyon içinde olduğu belirtilmiştir. Bu interaksiyon peritrofik 

matriks yapısını güçlendirmek, seçici geçirgenlik mekanizmasını geliştirmek ve 

peritrofik matriks kalınlığını kontrol etmek adına önemli bir sonuç olarak 

değerlendirilmiştir. AgAper25b isimli bir peritrofinde yeni bir CBD 3 karbonhidrat 

bağlama bölgesi bulunmuştur. Bu peritrofinin genel dizilim kuralı C
1
X13 C

2
X2 C

3
X51 

C
4
X11 C

5
X36 C

6
X2 C

7
X14 C

8
X8 C

9
X8 C10 şeklindedir (Toprak vd. 2010). 

Agrawal vd. (2010) tarafından Peritrofin A bölgesi içeren proteinleri kodlayan genler 

kategorize edilmek suretiyle Tribolium castaneum Herbst (Coleoptera: 

Tenebrionidae)’daki kitin bağlayan tüm proteinleri tanımlamak adına yapılan çalışmada, 

biyo-informatik taramalar sonucu 29 adet tip-2 kitin bağlanma bölgesi bulunduran 

proteine ulaşılmıştır. Bunlardan 11 tanesinin sadece midedeki genlerden ve beslenme 

sırasında kodlanan, böceğin besin almadığı biyolojik dönemlerde kodlanmayan ve bu 

açıdan kütikular kitin bağlayan proteinlerden ayrılan peritrofik matriks proteinleri 

olabileceği öne sürülmüştür. Bunların 1’ den 14’ e kadar değişik sayılarda tip 2 kitin 

bağlanma bölgesi içerdikleri bildirilmiştir. Tek bir kitin bağlanma bölgesi içeren 

peritrofinlerin kitin fibrillerin uç kısmını bağlayan bir düğüm vazifesi görebilceğini, 

biren fazla sayıda kitin bağlanma bölgesi içerenlerin ise peritrofik matriksin orta 

bölümlerinde yer alan ve çok sayıda kitin fibrillerini çapraz bağlayan tipte peritrofinler 

olduğu belirtilmiştir. Ayrıca peritrofik matriks proteinlerinin özellikle musin bölgesi 

içerenlerinin seçici geçirgenlikte önemli rol oynadığı rapor edilmiştir. 
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Hu vd. (2012) tarafından yapılan larval Bombyx mori peritrofik matriks proteomik 

analizinde SDS jeli proteinlerin molekül ağırlığına göre kesilerek 3 parçaya ayrılmıştır. 

Birinci kısım molekül ağırlığı 66 kDa’dan yüksek, ikinci parça 29-66 kDa arası, üçüncü 

parça da 29 kDa’dan küçük proteinleri içermektedir. Bu jellerin likit kromatogrofisi ve 

ardışıl kütle spektrometresi analizleri sonucu toplam 47 adet protein tanımlanarak 

bunların çoğunlukla sindirim ve patojenlere karşı birincil savunma mekanizması içinde 

yer alan katalitik aktiviteli, bağlanabilen ve protein taşıyıcı proteinler oldukları 

belirtilmiştir. Bu çalışmada ayrıca serin proteazları, lipazlar, β-1.3 glukanaz, tiyol 

redüktaz, karboksilesteraz, alkalin fosfataz ve aminopeptidazlar da peritrofik matriks 

kompozisyonunda rapor edilmiştir. 

Zhong vd. (2012) tarafından yapılan larval Bombyx mori peritrofik matriks proteomik 

analizlerinde ise ‘shotgun’ proteom teknolojisi ve hem NCBI hem de silkDB veri 

bankalarından indirilen kombine protein verileri sayesinde toplamda 305 protein 

tanımlanmıştır. Kitin bağlayan proteinler, musinler, aminopeptidaz N, lipaz, serin 

protezları ve inhibitörleri bu çalışmada tanımlanmış olan proteinlerden bazılarıdır.  

Agrawal vd. (2014) tarafından Tribolium castaneum peritrofik matriksinde 1’ den 14’ e 

kadar değişen sayılarda tip-2 kitin bağlanma bölgesi içeren varsayımsal peritrofik 

matriks proteinlerini kodlayan 11 adet genin ekspresyon analizleri ve RNA interferans 

denemeleri yapılmıştır. Bu genlerin larvanın beslenme periyodu boyunca midenin 

değişik yerlerinde farklı farklı ekspresyon dağılımları gösterdiğine ve buradan hareketle 

bunların mide fizyolojisinde birbirlerinden farklı çeşitli rollere sahip olduğuna vurgu 

yapılmıştır. Fakat bu genler üzerinde yapılan RNA interferans çalışmalarında 9 adet 

genin susturulmasıyla fenotipte herhangi bir anormallik gözlenmezken TcPMP3 ve 

TcPMP5-B isimli iki gen susturulduğunda ise fat body erimesi, gelişme geriliği, deri 

değiştirme problemleri ve ölüm görülmüştür. Peritrofik matriks geçirgenliğinin 

belirlenmesi amacıyla değişik moleküler ağırlıklarda fluorescein isothiocyanate 

dekstranları yedirilmiş böceklerden kontrol grubu larvada bu dekstran tamamen PM 

bariyeri tarafından tutulurken TcPMP3 ve TcPMP5-B genleri susturulan larvada ise 

epitel hücrelere geçmeyi başarmıştır. Buradan hareketle bu iki gen tarafından kodlanan 

proteinlerin peritrofik matriks geçirgenliğini belirleyen ve bu suretle yaşamsal 
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fonksiyonları ve sağlıklı bir fat body gelişimini temin eden hayati öneme sahip 

proteinler oldukları ortaya konulmuştur. 

Liu vd. (2014) tarafından ilk kez bir Coleopter böcekte Western blot yoluyla da 

belirlenen bir peritrofik matriks proteininin özellikleri tanımlanmıştır. Holotrichia oblita 

larvasında HoCBP76 adlı bu peritrofinin sadece midede ve sadece beslenme anında 

peritrofik matriks yapısında yer aldığı belirtilmiştir. Bu peritrofinin Peritrofin A bölgesi 

motifi ile ile uygunluk gösteren 7 adet ard arda dizilmiş kitin bağlanma bölgesi içerdiği, 

musin bölgesi içermediği ve midenin ön, orta ve arka bölümünde benzer yoğunlukta 

sentezlenip bulunduğuna dikkat çekilmiş buradan hareketle H. oblita peritrofik 

matriksinin bir tip 1 peritrofik matriks olduğuna vurgu yapılmıştır. 

Zhao vd. (2014) tarafından H. parallela larvasında HpCBP45 adlı bir tip 1 varsayımsal 

peritrofin tanımlanmış, Pichia pastoris tarafından üretilen rekombinant haliyle de kitin 

bağlama aktivitesi doğrulanmıştır. cDNA klonlama ve sekans analizleri ile CX13–

22CX5CX9CX12CX7C peritrofin A bölgesi motifi ve arda 8 adet kitin bağlanma 

bölgesine sahip olduğu rapor edilen bu varsayımsal peritrofinde bölgeler içindeki 3’er 

çift sistein rezidüsünün disülfit bağları ile bağlanarak varsayımsal peritrofinin proteaz 

açısından yoğun mide lümeninde stabilitesinin arttırılabileceği öne sürülmüştür. İlgili 

proteinin Western blot analizleri sonrası SDS-PAGE jelinde 100 kDa bölgesinde bir 

predominant bant görüntüsü verdiği rapor edilmiştir. Bu ağırlığın cDNA klonlama ve 

sekans analizleri ile tahmin edilen 69.5 kDa’lık ağırlıktan belirgin bir şekilde yüksek 

olması ise proteinin maya hücresi içindeki rekombinant üretimine ve glikolizasyon gibi 

translasyon sonrası modifikasyonlara bağlanmıştır. Bu proteinin 4 adet 0- tipi, 1 adet N-

tipi glikolizasyon bölgesinden meydana geldiği rapor edilmiştir. 

Rose vd. (2014) tarafından gerçekleştirilen G. morsitans morsitans ergin  peritrofik 

matriks proteomik analizinde peritrofik matriks yapısında yaklaşık 300 adet proteinin 

tanımlandığı belirtilmiştir. Bunlardan peritrofik matriks mimarisini oluşturan kitin 

bağlanma bölgeli peritrofinler veya peritrofin benzeri glikoproteinlerin insanlarda uyku 

hastalığına sebep olan Trypanosome brucei gambiense mikroorganizmasını 

bağlayabileceği belirtilmiştir. Kütle spektrometresi sonuçlarına gore toplamda 5 adet 
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peritrofin tanımlanmıştır; bunların 3 tanesi bu çalışmada ilk kez bulunmuştur. Bu 3 adet 

peritrofinden GmmPer12 isimli peritrofinin, 10 sistein rezidüsüne sahip peritrofin C 

bölgeli bir peritrofinin 4 adet sistein rezidüsüne sahip bir parçası olduğu belirtilmiştir. 

GmmPer66 ve GmmPer108 ise 6 sistein rezidüsü içeren peritrofin A bölgesi tipinde 

kitin bağlanma bölgesine sahip olduğu açıklanmıştır. Bu çalışmada ayrıca 

Trypanosomes’ un herhangi bir kitinaz aktivitesine sahip olmayışının  G. morsitans 

morsitans peritrofik matriksindeki kitin miktarının azlığı ile ilişkili olabileceği veya bu 

böceğin seconder endosimbiyontu olan Sodalis glossinidius’ un kitinazlarının peritrofik 

matriksi degrede ederek Trypanosomes’ a kolay geçiş imkanı yaratabileceği ihtimalleri  

de  tartışılmıştır. 

Toprak vd. (2016) tarafından proteomik analizi yapılan M. configurata larval peritrofik 

matriksinde, tanımlanan toplam 82 protein peritrofinler, enzimler (serin, amino ve 

karboksipeptidazlar, intestinal lipazlar, alfa-amilaz, kitin deasetilazlar, β- 1.3 glukanaz, 

alkalin fosfataz, dsRNaz, astasin, pantetheinaz) ve diğerleri (polikalin, Repat, serpin, C-

tipi lektin vb.) olarak 3 grup altında toplanmıştır. Burada McCBD3P adı verilen bir 

peritrofinin, 152 amino asit uzunluğunda, 10 adet sistein rezidüsünden oluşan bir tip 3 

kitin bağlanma bölgesine sahip olduğu bildirilmiş, bunun tip 3 kitin bağlanma bölgesine 

sahip rapor edilen ilk lepidopter peritrofini olduğuna vurgu yapılmıştır. Peritrofik 

matriksin kitin metabolizmasının kitin sentez, kitinaz, kitin deasetilaz ve N-

asetilglikozaminidaz enzimleri tarafından sağlandığı bildirilmiştir. 

Wang vd. (2016) tarafından 2016 yılında M. domestica’ nın üçüncü dönem larvalarında 

peritrofik matriks proteomik analizleri gerçekleştirilmiştir. Moleküler ağırlıkları 8.225 

ile 996.065 kDa aralığında değişen toplam 374 proteinden 8 tanesi peritrofin olarak 

belirlenmiştir. Bunların dipterlerde en yaygın görülen CX11-21CX5CX9-19CX10-14CX4-16C 

motifine sahip ve 43-53 adet amino asit rezidüsünden oluşan peritrofin A kitin 

bağlanma bölgelerine sahip peritrofinler olduğu belirtilmiştir. Daha önceden L. cuprina’ 

da tanımlanan Peritrofin-44 bu böcekte de bulunmuş olup bunun ardışıl kitin fibrillerini 

çapraz olarak bir araya getirip bağlanarak peritrofik matriks geçirgenliğini enzimlerin 

geri kazanımı ve sindirim ürünü proteinlerin ektoperitrofik ve endoperitrofik boşlukta 

yer değişimini sağlamak suretiyle yönettiğine ve bu anlamda hayati öneme sahip 
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olduğuna vurgu yapılmıştır. Peritrofin-48, Peritrofin-55-benzeri, chondroitin 

proteoglycan-2-benzeri ve peritrofin-1-benzeri diğer bulunan peritrofinler olup 

bunlardan Peritrofin-55-benzeri ve chondroitin proteoglycan-2-benzerinin musin 

bölgelerine sahip olduğu, peritrofin-1-benzerinin ise immune sistem ile ilişkin bir 

peritrofin olduğu belirtilmiştir. Çeşitli sindirim enzimleri ve savunma proteinleri de bu 

çalışmada tanımlanan proteinler arasındadır. Serin proteazlarının sadece sindirim 

metabolizmasında değil savunmada da rol alabildiği belirtilmiş, bu çalışmada da 

bulunan peptidoglikan tanıyan proteinlerin böcekler genelinde görülen önemli 

antibakteriyel savunma proteinleri olduğu vurgulanmıştır. 

Bu çalışmalara ek olarak çeşitli böceklerde uygun antiserumlar kullanılmak suretiyle 

yapısal peritrofik matriks proteinlerinin belirlenmesine ilişkin çok sayıda çalışma 

yapılmıştır. Bu çalışmalar; Drosophila melanogaster Meigen (Diptera: 

Drosophilidae)’de bir hemomusin (Theopold vd. 1996), T. ni’de bir böcek bağırsak 

musini (Wang ve Granados 1997), iki adet yeni, kitin bağlayan protein (Wang vd. 

2004), TnPM-P42 isimli bir başka 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-Aper1 (Shen ve Lorena 1998), Ag-Aper14  

(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 böcek bağırsak musini (Sarauer vd. 2003), Aedes aegypti Linnaeus (Diptera: 

Culicidae)’de AeAper-50 (musin) (Shau vd. 2005), AeIMUCI (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 YÖNTEM 

3.1 Materyal 

3.1.1 Leptinotarsa decemlineata Say 

3.1.1.1 Sistematikteki konumu 

Alem: Hayvanlar alemi 

Şube: Eklem bacaklılar şubesi 

Sınıf: Insecta 

Takım: Coleoptera 

Familya: Chrysomelidae 

Cins: Leptinotarsa 

Tür: Leptinotarsa decemlineata Say 

Sinonim: Doryphora decemlineata Say  

3.1.1.2 Yayılış alanı 

Zararlı Kuzey Amerika, Meksika, Avrupa ve Asya, Afrika, gibi dünyanın çok farklı 

coğrafyalarında yaklaşık 16 milyon kilometre kare gibi geniş bir alana yayılmış 

(Alyokhin vd. 2008), Türkiye’ de de patates yetiştirilen tüm bölgelerde görülmektedir. 

3.1.1.3 Konukçuları 

Solanaceae familyasından patates (Solanum tuberosum L.), patlıcan (Solanum 

melongena L.), domates (Lycopersicon esculentum L.) ekonomik öneme sahip olan en 

önemli konukçularıdır (Bruess 1940). 
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3.1.1.4 Gelişme dönemleri 

Erginler 9-12 mm boyunda, sarı kırmızımsı renkli, sırtı kuvvetli bombelidir. Elitra 

formundaki üst kanatların üzerinde 5 bir elitrada, 5 diğer elitrada olmak üzere 10 tane 

uzunlamasına siyah renkli bant yer alır (http://www.tarim.gov.tr 2016) (Şekil 3.1). 

Bunların sayısı Latince’ de bu böceğin tür ismi olan ‘ decemlineata’ (10 adet çizgi) 

kelimesinin karşılığıdır. Abdomen son segmentinin ventralden görünüşü cinsiyetin tayin 

edilmesini sağlar. Bu kısım çökük olanlar erkek, normal uzananlar dişidir 

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

 
 

Şekil 3.1 Leptinotarsa decemlineata ergini 

Yumurtalar koyu sarı ya da portakal renginde uzunlamasına oval şekillidir (Şekil 3.2.a). 

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

 

Şekil 3.2.a. Leptinotarsa decemlineata yumurtaları, b. yumurtlayan dişi ergin 

Olgun larva kambur duruşlu, portakal renginde ve yaklaşık 15 mm uzunluğundadır 

(Şekil 3.3.d) Vücut lateralinde siyah benekler bulunur, baş ufak ve siyahtır 

(http://www.publications.gc.ca 1992). Başın hemen üzerinde pronotum bölgesi kuvvetli 

sklerotize olmuş durumdadır (http://www.publications.gc.ca 1992). Pronotum birinci ve 

ikinci larval dönemlerde tamamen siyahtır (Şekil 3.3.a, b), üçüncü dönemden itibaren 

ön kısımdan itibaren renk açılarak vücut rengini alır (http://www.publications.gc.ca 

1992) (Şekil 3.3.c). Dördüncü dönemde ise pronotumun hemen hemen yarısı vücut 

rengi olan açık kahve- portakal rengini almış olur. Kafanın enine genişliği ve 

pronotumdaki bu renk değişimi dört larva döneminin birbirinden ayrılmasını sağlayan 

kriterler olup kafa genişlikleri dört larva dönemi için sırasıyla ortalama 0,6 , 1, 1,6 ve 

2,4 mm’ dir (http://www.publications.gc.ca 1992). Abdomen 9 segmentten oluşur. Son 

segment tüp şeklinde olup kaudal bir takım uzantılara sahiptir (Rivnay 1928). 4 larva 

döneminin bir arada görünüşü şekil 3.3’ deki gibidir. 
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Şekil 3.3 Leptinotarsa decemlineata larvasının dört biyolojik dönemdeki görünümü     

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

a. birinci dönem larva, b. ikinci dönem larva, c. üçüncü dönem larva, d. dördüncü dönem larva 

Pupalar açık turuncu renkte ve uzunlukları 8-10 mm civarındadır (Şekil 3.4).  

 
(a)                                                             (b) 

 

Şekil 3.4.a,b. Leptinotarsa decemlineata prepupa ve pupa evreleri 

 

a. b. 

c. d. 
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3.1.1.5 Zarar şekli 

Patates böceğinin yaşam döngüsünde yumurta, 4 adet larva, pupa ve ergin dönemleri yer 

almaktadır. Hem larva hem de erginler patates bitkisini genel olarak uç sürgünlerinden 

itibaren yiyerek zararlandırır. Uç sürgünler tüketildikçe bitkinin alt yapraklarına doğru 

yemeye devam ederler ve yoğun zarar durumunda bitkinin gövdesi hariç tüm yeşil 

aksamı ve varsa çiçekleri de tüketilir (Şekil 3.5).  

 

Şekil 3.5 Leptinotarsa decemlineata larvaları patates yaprağında zarar yaparken 

Patlıcan bitkisinin de yaprakları genelde dıştan içe doğru kemirilerek yenmekte, 

yapraklar yaprak sapından kırılarak varsa patlıcan meyveleri de kemirilmektedir. (Şekil 

3.6). 
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Şekil 3.6 Patlıcan yaprağında Leptinotarsa decemlineata ergininin zararı 

3.1.1.6 Biyolojisi 

Erginler kışı toprağın gerektiğinde 50 cm’e kadar altına inerek diyapozda geçirir 

(http://www.publications.gc.ca 1992). Genelde mayıs ayında toprak sıcaklığının 15 

o
C’ye doğru yükselmesiyle birlikte kışladıkları yerden çıkarak beslenecekleri patates ya 

da patlıcangilleri ararlar (http://www.publications.gc.ca 1992; http://www.tarim.gov.tr 

2016). Bu esnada gerektiğinde uzak mesafelere de uçarak yayılım gösterirler. Besin ve 

sıcaklık açısından uygun koşullar bulduklarında bir süre beslenerek çiftleşir ve patates 

yapraklarının alt yüzeyine yumurtalarını yaklaşık 30’lu paketler halinde yapıştırarak 

dizerler. Bir dişi yaklaşık 1 yıllık yaşamı boyunca sayıca 2000’e kadar yumurta 

koyabilir (Racca vd. 2014). En yoğun beslenme 25 
o
C civarında olur, 10 

o
C ve altındaki 

sıcaklıklarda ise besin almayı tamamen durdurmaktadırlar (Racca vd. 2014). 

Yumurtlama 15-30 
o
C’de gerçekleşir, optimum değer ise 25 

o
C olarak rapor edilmiştir 

(Racca vd. 2014). Larvalar 12 
o
C ve üzeri sıcaklıklarda 4-12 gün içinde yumurtadan 

çıkmaktadır (Racca vd. 2014). 1. ve 2. dönem larvalar daha ziyade çıktıkları yaprağı 

yiyerek beslenirken, üçüncü ve dördüncü dönemdeki larvaların bitki üzerinde aktif 

şekilde dolaştıkları görülmektedir (http://www.publications.gc.ca 1992). Bu anlamda en 



21 
 

büyük zararı 3. ve 4. dönem larvalar yapmaktadır. Larvalar erken dönemler hariç kötü 

çevre koşullarına oldukça dayanıklıdır. Dördüncü döneme gelen larva toprağa inerek 

yüzeyden içeri birkaç santim toprağı kazmakta ve bu derinlikte prepupa dönemine 

girmektedir. Prepupa döneminde en az 4. dönem larvanın bitki üzerinde beslendiği gün 

sayısı kadar zaman harcanmaktadır (http://www.publications.gc.ca 1992). Takip eden 5-

7 günde ise pupalar başkalaşımla ergin olmakta ve toprağı kazarak dışarı çıkmaktadır 

(http://www.publications.gc.ca 1992). Pupa döneminin toplamda 10- 20 gün sürdüğü 

rapor edilmiştir (Racca vd. 2014).   

3.2 Yöntem 

3.2.1 Araştırma materyali bitki ve böceklerin yetiştirilmesi 

Üzerinde filizlenmiş gözler bulunan patates yumru ve dilimleri, içinde otoklavda 

sterilize edilmiş toprak bulunan saksılara ekilmiş ve Ankara Üniversitesi Ziraat 

Fakültesi Bitki Koruma Bölümü Serasında 28 ± 2 
o
C sıcaklık, % 45-55 orantılı nem 

koşullarında yetiştirilmiştir. Bitkiler 30-35 cm boya ulaşıncaya kadar 2-3 günde bir su 

ihtiyaçları karşılanmış ve bu boya ulaştığında da böceklere besin olarak verilmiştir. 

Araştırmada kullanılan L. decemlineata popülasyonu, patates ekili durumdaki Ankara 

Üniversitesi Ziraat Fakültesi Haymana Araştırma ve Uygulama Çiftliği arazisinden 

toplanan yumurtaların Ankara Üniversitesi Ziraat Fakültesi Bitki Koruma Bölümü 

serasında yukarıda belirtilen koşullarda yetiştirilen patates bitkileri üzerinde 

açılmalarıyla başlatılmıştır. Ergin böcekler 28 ±2 
o
C sıcaklık ve % 45-55 orantılı nem 

içeren fiberglas böcek yetiştirme kabinlerinde saksılı patates bitkileri üzerinde 

yetiştirilmiştir (Şekil 3.7). 
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Şekil 3.7 Böcek yetiştirme kabini içindeki Leptinotarsa decemlineata erginleri 

Larvalar ise erginlerin çiftleşmesi sonrası bıraktıkları yumurtaların, bırakıldıkları 

yapraklarla birlikte kesilip  alınarak  4. döneme girişleri tamamlanıncaya kadar yine 

aynı sıcaklık ve nem koşullarına sahip özel böcek yetiştirme odalarında steril kaplar 

içerisinde taze patates yaprakları üzerinde yetiştirilmiştir (Şekil 3.8-3.9). Bu esnada  

yapraklar nemli kağıtlarla sürekli taze tutulmuştur. 

 
 

Şekil 3.8 Bitkiden koparılan yumurta bırakılmış yaprakların steril kaptaki görünümü 
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Şekil 3.9  Dördüncü döneme yeni girmiş ve girmekte olan larvaların steril kaptaki  

görünümü 

4. döneme giren larvalar kısa bir süre içinde seradaki kabinlerin içerisinde yer alan 

patates bitkilerinin üzerine bırakılmıştır. Bu larvalar pupa olmak için saksıların içindeki 

toprağı kazarak girmiş, ergin çıkışı yapanlar da elle toplanarak (Şekil 3.10) diğer 

kabinlerdeki yeni patates bitkileri üzerine bırakılmıştır. 

 
 

Şekil 3.10 Topraktan çıkış yapmış bir yeni ergin ve topraktaki çıkış deliği 

3.2.2 Dokuların diseksiyonu 

Yaklaşık bir hafta bitki üzerinde aktif olarak beslenen 20 adet 4. dönem larva, aktif 

beslenme sırasında bitki üzerinden alınarak soğuk proteaz inhibitör kokteyli (Roche 

Diagnostics GmbH) içinde disekte edilmiştir. Diseksiyon esnasında peritrofik 
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matrikslerin içindeki besin kalıntıları soğuk proteaz inhibitör kokteyli içinde 

temizlenmiştir. Daha sonra bu peritrofik matriksler 1X proteaz inhibitör kokteyl 

(Roche) içeren soğuk Ringer solüsyonuna (153 mM NaCl, 2.68 mM KCl, 1.36 mM 

CaCl2.2H2O) aktarılmış ve analizler yapılıncaya kadar -20 ºC’de muhafaza edilmiştir. 

3.2.3 Peritrofik matriks proteomiksi 

Ringer solüsyonu içerisinde ezilen peritrofik matriksler santrifüjle 20,800 g’de 4 °C’de 

1 dakika çökeltilerek yapısındaki zayıf iyonik bağlı ve serbest dolaşan proteinlerden 

temizlenmiştir. Bu işlem toplamda 3 kez tekrar edilerek hedeflenmeyen proteinlerin 

örnekten uzaklaştırılması ve peritrofik matriks pelletinin şeffaf hale gelmesi 

sağlanmıştır. Peritrofik matrikse kovalent bağ ile bağlı yapısal proteinlerin elde edilmesi 

amacıyla bu şeffaf pellet  % 2.5 SDS ve %5 β-merkaptoetanol içeren solüsyonda 100 °C 

5 dakika kaynatılmıştır (Toprak vd. 2016). Örnek hemen buz üzerine alınarak karışım 

20,800 g’de 4 °C’de 1 dakika çökertilerek denatüre edilen yapısal proteinler tüp 

içerisindeki süpernatant sıvısından toplanmıştır. Protein konsantrasyonu Quick start 

Bradford Protein Assay kit (Biorad) kullanılarak tespit edilmiştir. SDS yükleme 

solüsyonu (50 mM Tris (pH 6.8), %2 SDS, % 0.05 bromofenol mavisi, % 10 gliserol ve 

% 2 β-merkaptoetanol) içerisinde kaynatılan protein örneği 10-30 µl ve % 12’lik 

poliakrilamid jele (Mini-protean TGX Stain Free Gels-Biorad) yüklenerek 70V’da 3 

saat koşturulmuş ve Coomassie blue boyasıyla boyanmıştır.  

Yapısal peritrofik matriks proteinlerinin belirlenmesi amacıyla bir boyutlu jel 

elektroforezinde elde edilen bantlar, LC-MS-MS tekniğiyle Uvic Genome BC 

firmasından hizmet alımı yoluyla analiz edilmiştir.  Kısaca bu teknikte 10 µl ve 30 µl 

protein yüklenen jeldeki bantlar kesilip, Coomassie blue boyası temizlenip, 

dithiothreitol ile yoğunlaştırılıp, iodoacetamide ile bazikleştirilmiş ve sonrasında tripsin 

ile kesim için muamele edilmiştir (Şekil 3.11). 
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Şekil 3. 11  Leptinotarsa decemlineata peritrofik matriks proteomik analizlerinde enzim  

ile 20 parça halinde kesilen triptik jel bantlar  

PM1’deki bantlar jele 10 µl, PM2’dekiler ise 30 µl protein yüklenmesiyle elde edilmiştir 

Enzim ile kesilen peptitler, kurutulmakta ve sonrasında % 1’lik trifluoroasetik asitte 

çözülmüş ve HPLC ile kütlelerine göre ayrılmıştır. Ardından Z-sprey nanoelektrosprey 

iyon kaynağı adı verilen bir iyon sağlayıcı ile kesilmiş peptitler yüklendirilmiştir. Bu 

yüklü parçacıklar kolonlara yüklenerek çeşitli çözücüler arasında kütlelerine göre 

sıralanıp ardından argon gazı ile daha küçük peptitlere ayrıştırılmış ve ikinci bir kolona 

yüklenerek ve tekrar kütlelerine göre ayrılmıştır. Bu parçacıklar daha sonra “collusion 

induced dissociation” adı verilen bir spektrumda bağlı bulundukları triptik peptite göre 

sıralanmış ve ilgili peptitin kütle-yük verileri hesaplanmıştır. Kütlesi belirlenen 

peptitler, daha sonra https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/171749) adresindeki 

patates böceği genom veri tabanında Scaffold biyoinformatik analiz programıyla 

taranmış ve  peritrofik matriksin yapısında bulunan proteinler belirlenmiştir. Elde edilen 

kontigler Dr. David Heckel tarafından sağlanmış olan patates böceği larval mide 

transkriptom kütüphanesinde taranmış ve mideden kodlanmayan kontigler elemine 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/171749
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edilmiştir. İlgili proteinler en son aşamada ise UniProt protein bankasında BLAST 

analizlerine tabi tutulup ayrıca  (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi) 

adresindeki “conserved domain search-CDD”  ve (https://www.ebi.ac.uk/interpro/) 

adresindeki Interpro ‘’protein sequence analysis’’ analiz sunucularında da FASTA 

formatındaki sekansları taranarak korunmuş rezidü yapıları belirlenmiştir. 

3.2.4 Protein dizi özelliklerinin tahmini  

Hedef proteinlerin bazı özelliklerinin detaylı olarak belirlenmesi amacıyla web tabanlı 

bazı biyoinformatik dizi tahmin programlarından yararlanılmıştır. SignalP 4.1 Server  

sinyal peptitlerin tahmini, NetNGlyc 1.0 Server N-tipi glikolizasyon bölgelerinin 

tahmini, NetOGlyc 3.1 Server O-tipi glikolizasyon bölgelerinin tahmini, NetPhos 3.1 

Server fosforilizasyon bölgelerinin tahmini, PredGPI predictor GPI 

(glycosylphosphatidylinositol) membran çapası tahmini ve TMHMM Server v. 2.0 

transmembran bölgeleri tahmini için kullanılmıştır. 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi
https://www.ebi.ac.uk/interpro/
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4. BULGULAR VE TARTIŞMA 

4.1 Bir Boyutlu Protein Jel Elektroforezi 

L. decemlineata larval peritrofik matriks proteomik analizlerinde toplam 138 adet 

proteinin varlığı belirlenmiştir. Bu proteinler peritrofinler, kitin metabolizmasına ilişkin 

enzimler, sindirim enzimleri, lipit metabolizmasına ilişkin enzimler, proteaz 

inhibitörleri, savunma peptitleri, detoksifikasyon ve strese ilişkin proteinler, taşıyıcı 

proteinler, diğer proteinler ve ortoğu veya korunmuş rezidüleri bulunmayan belirsiz 

proteinler olarak gruplara ayrılmıştır. Her bir gruptan proteinlerin özellikleri ayrı 

başlıklar altında ele alınmıştır. 

SDS-PAGE analizleri ve bir boyutlu jel elektroforezinde elde edilen bantlar şekil 4.1’ 

deki gibidir.  

 
 

Şekil 4.1 Leptinotarsa decemlineata proteomik analizleri bir boyutlu jel 

elektroforezinde elde edilen bantlar  

PM1’deki bantlar jele 10 µl, PM2’dekiler ise 30 µl protein yüklenmesiyle elde edilmiştir 
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Burada görülen 8 adet belirgin bant PM2 başlığı altındaki sağ sütunda olduğu gibi  jele 

30 µl protein yüklenmesiyle daha belirginleşmektedir. 20, 23, 40, 70 ve 280 kDa 

civarındaki bölgelerde en belirgin bantlar bulunmaktadır. Yakın zaman içinde yapılmış 

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 çalışmalarında görülen 

bantlar şekil 4.2’deki gibidir. Burada özellikle 40 kDa civarındaki bantların şekilde 

verilen tüm böceklerde ve L. decemlineata’da ortak olduğu söylenebilir. Yine 55-72, 

17-23 kDa aralığında ve 170 kDa civarında  tüm böceklerde ortak bantlar bulunmaktadır 

(Şekil 4.2). 

 
 

Şekil 4.2 Peritrofik matriks proteomik analizleri yapılan çeşitli böceklerde proteinlere 

ilişkin bantların jel üzerindeki görüntüsü ve bunların mevcut çalışmadaki 

Leptinotarsa  decemlineata (Ld) jelinin görünümü ile kıyaslanması 

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). Kırmızı yatay çizgi tüm jellerdeki 

proteinlerin ortak baskın bantı olan 40 kDa’yı vurgulamaktadır. Pembe dikey çizgiler 55-72, mavi dikey 

çizgiler 17-23 kDa aralığındaki ortak bantları, yeşil dikey çizgiler ise genel olarak bağırsak musinlerinin 

yığıldığı 170 kDa civarındaki bantları belirtmektedir 
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4.2 Peritrofinler 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analiz sonuçlarına gore 7 adet yapısal 

peritrofik matriks proteini (peritrofin) belirlenmiştir. Bunlardan LDEC018409, 

LDEC019539 ve LDEC005654 böcek bağırsak musinleri, LDEC022798, 

LDEC024202, LDEC009423 ve LDEC009420 kodlu diğer dört peritrofin ise musinsiz 

peritrofinlerdir.  

Scaffold analiz sonuçlarına göre 6 adet karakteristik peptiti 648 aminoasit uzunluğunda 

bir proteine karşılık gelen, 2161 baz çifti uzunluğunda bir cDNA tarafından kodlanan, 

71 kDa tahmini molekül ağırlığındaki bağırsak musini LDEC018409’dur. Bu peritrofin 

bir kısmi protein olup sinyal sekansına sahip değildir. Sekans alignment sonuçlarına 

göre en yüksek benzerlik gösterdiği T. casteneum PMP9 (Uniprot Erişim No: D1MAJ7) 

ile benzerlik oranı % 30’da kalmıştır. Korunmuş bölge tarayıcısı (NCBI Conserved 

Domain Search) ile tarandığında 8 adet peritrofin A kitin bağlanma bölgesi ve 4 adet 

musin bölgesi içeren bir tekrarlı peritrofin olduğu görülmüştür (Şekil 4.3). Bu 8 adet 

kitin bağlanma bölgesinin majör rezidü dizilim benzerliği nedeniyle tekrarlı peritrofin 

sınıfı altında ele alınmıştır (Toprak vd. 2010). Peritrofin dizilimi içindeki aromatik 

aminoasit rezidüleri, radikal gruplarında aromatik halkalara sahip olup bunların ‘hevein’ 

ve ‘tachycitin’ modellerinde olduğu gibi hidrofobik interaksiyonlarla kitin bağlamaya 

aracılık ettikleri düşünülmektedir (Toprak vd. 2010) (Şekil 4.3). Böcek bağırsak 

musinleri hidroksil amino asitler olan serin ve treonin rezidülerinin O tipi 

glikolizasyonla oligosakkarit bağlaması ile oluşur (Devine ve Mckenzie 1992; Wang ve 

Granados 1997). NetOGlyc 3.1 O-tipi glikolizasyon tahmin programı sonuçlarına göre 

T
202

 ile T
248

 arasında, T
319

 ile T
333

 arasında, T
465 

ile T
486

 arasında ve T
550

 ile T
587

 

arasında 4 adet musin bölgesi içermektedir (Şekil 4.3). Dizi içindeki musin bölgelerinde 

çeşitli aminoasit gruplarının tekrarlı yapısı böceğe özgüdür (Toprak vd. 2010). 

TAKPT(A/N)PTPATT ve TPKT rezidüleri birinci musin bölgesinde ikişer kez tekrar 

etmiştir. Musin bölgeleri sindirim lümenindeki serin proteazlarının bağlanabileceği 

rezidülerden yoksun, buna karşın glisin ve prolin gibi proteinaz erişimini sınırlayan 

sarmal formasyon oluşturacak aminoasitlerce zengin olduklarından (Toprak vd. 2010) 

peritrofinleri sindirim enzimlerine karşı dıştan korumaktadır. Böylelikle içeride kalan 
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kitin bağlanma bölgelerindeki muhtemel serin proteaz bağlanma bölgeleri kitin 

fibrillerin bağlanması ve disülfit köprülerinin de yardımıyla erişilmez kılınmaktadır 

(Wang vd. 2004). Musin proteinleri peritrofik matriksi patojen istilası ve fiziksel 

etmenlere karşı koruyan ve besinin akışı için kaygan bir yüzey oluşturan en önemli 

koruyucu yapısal bileşenlerden biridir. Peritrofinler O-tipi glikolizasyona ek olarak N-

tipi glikolizasyon da gösterebilir. Sekans içindeki N-X-S/T motif yapısındaki bölgeler 

muhtemel N-tipi glikolizasyon bölgeleridir. Burada X prolin dışındaki herhangi bir 

aminoasittir. N-tipi glikolizasyon ile ikili GlcNac rezidülerinin bağlanması PM 

proteinleri arasındaki moleküller arası interaksiyonlara katkıda bulunur (Dinglasan vd. 

2009). LDEC018409’da NetNGlyc 1.0 N-tipi glikolizasyon tahmin sonuçlarına göre  3 

adet N-tipi glikolizasyon ile ilişkili rezidü bulunmaktadır. Bunlar N
2
, N

90
, N

102
’dir 

(Şekil 4.3.a, b). 

(a) 
  ..LNFSGVLLLLVFSETVFGDRSSNSLCPDSSNHIIYVPDSNDCNRYYKCIGGQETHLECPA 60 

    GLHWSKKIQNCDFPQYADCSTSPGSLCPYNSTHINYYPDTTNCSRYYKCKNGQQQLLDCP 120 

    VGLHWSKIVGNCDFPEYANCVLPNLECPASGSKQIVYPADCSKYYQCENGNKKLKDCPES 180 

    LFFNINTGLCDFIDRTNCQRPTAKPTAPTPATTITTPKTTTTTEGPTAKPTVPTPATTVS 240 

    TPKTSKTTVNPHPDQDCPASGSKQIMYPADCSKYYQCTNGIKELKDCPESLFFNFNTGLC 300 

    DFIDQTNCQGSTVKPKVSTPATTVTTAKTTTTTVNPHPDQDCPASGSKQIMYPADCSKYY 360 

    QCENGIKELKDCPESLFFNINNGLCDFIDQTNCQGPTAKPTVNPHPDQDCPASGSKQIIY 420 

    PGDCSKYYQCENGNKELKDCPESLFFNFNTGFCDFIDQTDCQGPTAKPTVPTPATTVTTP 480 

    KTTTTTVNPRPDQDCPASGSKQIMYPADCSKYYQCENGKKELKDCPESLFFNFNTGLCDF 540 

    IDQTNCQSPTAKPTVSSPATTVTTPKTTTTTTSSSPVSTTTHSPPTTIGNICNGLPDGSL 600 

    LPDARDCSKFYECAGGIPVSMVCPAATVWDENIKTCNFANEVDCHATQ             648 

____________________________________________________________________ 

 

(b) 
CBD1 CPDSSNHIIYVPDSNDCNRYYKCIGGQETHLECPAGLHWSKKIQNCDFPQYADC 54 

CBD2 CPYNSTHINYYPDTTNCSRYYKCKNGQQQLLDCPVGLHWSKIVGNCDFPEYANC 54 

CBD3 CPASGSKQIVYP--ADCSKYYQCENGNKKLKDCPESLFFNINTGLCDFIDRTNC 52 

CBD4 CPASGSKQIMYP--ADCSKYYQCTNGIKELKDCPESLFFNFNTGLCDFIDQTNC 52 

CBD5 CPASGSKQIMYP--ADCSKYYQCENGIKELKDCPESLFFNINNGLCDFIDQTNC 52 

CBD6 CPASGSKQIIYP--GDCSKYYQCENGNKELKDCPESLFFNFNTGFCDFIDQTDC 52 

CBD7 CPASGSKQIMYP--ADCSKYYQCENGKKELKDCPESLFFNFNTGLCDFIDQTNC 52 

CBD8 CN-GLPDGSLLPDARDCSKFYECAGGIPVSMVCPAATVWDENIKTCNFANEVDC 53 

      

Şekil 4.3.a,b LDEC018409 Böcek Bağırsak Musini 

a. Aminoasit dizisi b. Kitin bağlanma bölgeleri. Yeşil fonlu alanlar kitin bağlanma bölgelerini, kırmızı 

fonlu sisteinler muhtemel disülfit köprülerine ilişkin sisteinleri temsil etmektedir. Lila fonlu rezidüler 

aromatik aminoasit rezidülerini, kalın yazılmış N rezidüleri N-tipi glikolizasyona ilişkin asparajin 

rezidüleridir. Koyu gri fonlu rezidüler musin bölgelerini, bu rezidülerin beyaz renkli yazılanları 

NetOGlyc 3.1 tahmin sonuçlarına göre O-tipi glikolizasyona ilişkin serin ve treonin rezidüleridir 
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Diğer bir musin proteini LDEC019539 ise sinyal peptiti dışında 8 kDa tahmini 

moleküler ağırlığa sahip, 2 karakteristik peptiti olan ve 91 aminoasit uzunluğunda bir 

peritrofindir. cDNA’sı 461 baz çifti uzunluğundadır. En yüksek benzerlik gösterdiği 

varsayımsal peritrofin % 44 ile Chrysomela tremula Linnaeus (Coleoptera: 

Chrysomelidae) Peritrofin-1 olmuştur (Uniprot Erişim No: C3UTD2). Toprak vd. 

tarafından 2010 yılında yapılan sınıflandırmaya gore bir kitin bağlanma, bir de musin 

bölgesi içeren LDEC019539 basit bir peritrofindir (Şekil 4.4). T
80

 ile S
90

  arasında bir 

adet musin bölgesi içermektedir. LDEC019539 NetNGlyc 1.0 N-tipi glikolizasyon 

tahmin programı sonuçlarına göre potansiyel bir N-tipi glikolizasyon rezidüsü 

içermemektedir.  

(a) 
MKIVLSLLLCAVVFVMADPDGECPDQDGPMPIYLPDKELCASFYECSGGRAWLFNCSPGT 60 

YFNPEMSECEFGVNCGSRATTTTTKATPISK                              91 

__________________________________________________________________ 

 

(b) 
CBD1 CPDQDGPMPIYLPDKELCASFYECSGGRAWLFNCSPGTYFNPEMSECEFGVNC   53 

             

Şekil 4.4.a, b LDEC019539 Böcek Bağırsak Musini 

a. Aminoasit dizisi b. Kitin bağlanma bölgeleri. Yeşil fonlu alanlar kitin bağlanma bölgelerini, kırmızı 

fonlu sisteinler muhtemel disülfit köprülerine ilişkin sisteinleri temsil etmektedir. Lila fonlu rezidüler 

aromatik aminoasit rezidülerini, kalın yazılmış N rezidüleri N-tipi glikolizasyona ilişkin asparajin 

rezidüleridir. Koyu gri fonlu rezidüler musin bölgelerini, bu rezidülerin beyaz renkli yazılanları 

NetOGlyc 3.1 tahmin sonuçlarına göre O-tipi glikolizasyona ilişkin serin ve treonin rezidüleridir 

LDEC005654; sinyal sekansı olmayan, tahmini 15.9 kDa moleküler ağırlığa sahip, 

cDNA uzunluğu 879 baz çiftinden oluşan bir peritrofindir. Tek bir peritrofin A kitin 

bağlanma bölgesine sahiptir. 8 adet karakteristik peptite sahip ve 142 aminoasit 

uzunluğundadır (Şekil 4.5). NetOGlyc 3.1 tahmin sonuçlarına göre S
7
, T

8
, T

15
, T

87
, T

88
, 

T
98

, T
138

 muhtemel O-tipi glikolizasyona ilişkin rezidülerdir. Buradan hareketle bu 

peritrofinin bir musin olduğu ileri sürülebilir. Yirmibeşinci asparajin rezidüsü NetNGlyc 

1.0 tahmin programına göre muhtemel N-tipi glikolizasyon noktasıdır (Şekil 4.5). 

Ayrıca sekansın son bölümünde C
1
X20C

2
X9C

3
X12 konsensüsünde muhtemel bir yeni 

kitin bağlanma bölgesi tanımlanmıştır. Bu bölge CBD' olarak gösterilmiştir (Şekil 4.5.a, 

b). 
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(a) 
LPENGGSTVNYEVSTLDPDCPPPGNQSQSTYLPYYYDCSKFYECTDGKKVLQDCPDDLFW 60 

NIKLHVCDYYYNVDCSYVWSSTGRPYTTSGPGPVIDCTGVQDGTYFADPFDSTKFYECSK 120 

GSAIHFTCPEGKRWVDPTVKCA                                       142 

___________________________________________________________________ 
 

(b) 
CBD1 CPPPGNQSQSTYLPYYYDCSKFYECTDGKKVLQDCPDDLFWNIKLHVCDYYYNVDC 56 

CBD’ CTGVQDGTYFADPFDSTKFYECSKGSAIHFTCPEGKRWVDPTVKC            41 

 

Şekil 4.5.a,b LDEC005654 Böcek bağirsak musini 

a. Aminoasit dizisi b. Kitin bağlanma bölgeleri. Yeşil fonlu alanlar kitin bağlanma bölgelerini, kırmızı 

fonlu sisteinler muhtemel disülfit köprülerine ilişkin sisteinleri, mavi fonlu alanlar 4 sisteinli muhtemel 

yeni bir kitin bağlanma bölgesini temsil etmektedir. Koyu gri fonlu rezidüler musin bölgelerini, bu 

rezidülerin beyaz renkli yazılanları NetOGlyc 3.1 tahmin sonuçlarına göre O-tipi glikolizasyona ilişkin 

serin ve treonin rezidüleridir 

LDEC022798; 906 baz çiftinden oluşan cDNA tarafından kodlanan, 17 aminoasitlik bir 

N-terminal sinyal peptite sahip ve sinyal peptit dışında geriye kalan aminoasit 

dizilimine göre tahmin edilen moleküler ağırlığı 28.9 kDa olan bir musin olmayan 

peritrofindir. Scaffold analiz sonuçlarına göre 2 adet karakteristik peptiti varsayımsal 

281 aminoasit uzunluğunda bir sekansa sahip olan bu protein ile ilişkilendirilmiştir. 

Korunmuş bölge tarayıcısı (NCBI Conserved Domain Search) ile tarandığında bir 

Peritrofin A kitin bağlanma bölgesine sahip olduğu görülen bu protein sekans alignment 

sonuçlarına göre T. castaneum peritrofik matriks protein 5-B (Uniprot erişim no: 

D1MAJ6) ile en yüksek Blast skoru vermiştir. Benzerlik derecesi ise % 45,9 olmuştur. 

Bu peritrofinde sekans içinde sisteince zengin bölgeler bulunmakta, bu bölgeler yoğun 

olarak yüklü aminoasitler içermektedir (Şekil 4.6).  (Toprak vd. 2010). Bu elektrostatik 

yüklenmiş bölgelerde yer alan muhtemel disülfit köprüleri bu alanları iyonik 

interaksiyonlar için ideal bölgeler şeklinde biçimlendirir (Hegedus vd. 2016). Özellikle 

kanla beslenen böceklerde kanın içindeki toksik hemo proteinlerin elemine edilmesi 

adına önemli olan bu mekanizma (Devenport vd. 2006) genel olarak ağır metallerin 

tutulmasını sağlamaya yöneliktir. LDEC022798’de 2. ve 3. sisteinler arasında görülen 

ek sistein rezidüleri modifiye Peritrofin A bölgesine ilişkin olup mavi fonla 

gösterilmiştir (şekil 4.6). Üç adet kitin bağlanma bölgesi arasında toplamda % 72.222 

benzerlik bulunan LDEC022798’ in bir tekrarlı peritrofin olduğu söylenebilir. 
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LDEC022798’de 46. ve 275. rezidülerde N-tipi glikolizasyona ilişkin asparajin 

rezidüleri bulunmaktadır (Şekil 4.6). 

a.   
  MIQFVICFFVFQSFVLASVPKCPKVDGKYPVYFSLPDCTKFCQCSNGTLYFHDCPDGLHF 60 

  NSVLNICDWPHRAGCDPARYDKDGDDNDGGNDNDCDDQKCEITTENAEVNICQQNGIECP 120 

  KVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSNGKPYLQNCPDGLHFNSILNVCDWPHRAGCNAVRDDTD 180 

  ADKDCGKDDNGNGGNDNDCDGGNKETATEKAEVNICLQNGIECPKVDGKYPVYSALPDCT 240 

  KFCQCSNGKPYLHGCPDGLHFNPELNVCDQPMNVNCSSISV                    281 

______________________________________________________________________ 

 

b 
 

CBD1 CPKVDGKYPVYFSLPDCTKFCQCSNGTLYFHDCPDGLHFNSVLNICDWPHRAGC 54 

CBD2 CPKVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSNGKPYLQNCPDGLHFNSILNVCDWPHRAGC 54 

CBD3 CPKVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSNGKPYLHGCPDGLHFNPELNVCDQPMNVNC 54 

                        

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

a. Aminoasit dizisi b. Kitin bağlanma bölgeleri. Yeşil fonlu alanlar kitin bağlanma bölgelerini, kırmızı 

fonlu sisteinler muhtemel disülfit köprülerine ilişkin sisteinleri, sarı fonlu alanlar sembolik sisteince 

zengin bölgeler, kalın yazılmış N rezidüleri N tipi glikolizasyona ilişkin asparajin rezidüleridir. Koyu 

yeşil fonlu sistein rezidüleri modifiye peritrofin A bölgesi ek sisteinlerini göstermektedir. Altı çizili ve 

italik rezidüler sinyal peptiti temsil etmektedir 

LDEC024202, LDEC022798 ile sekans alignment sonuçlarına göre % 62 oranında bir 

benzerlik göstermektedir (Şekil 4.7).  

LDEC0240202 ------------------------------------------------LYFHDCPDGLHF 12 

LDEC022798  MIQFVICFFVFQSFVLASVPKCPKVDGKYPVYFSLPDCTKFCQCSNGTLYFHDCPDGLHF 60 

                                                            ************ 

 

LDEC0240202 NSVLNICDWPHRAGCDPTRYDKDGDDNDGGNGNDCDDKKCEITTENAEVNICQQNGIECP 72 

LDEC022798  NSVLNICDWPHRAGCDPARYDKDGDDNDGGNDNDCDDQKCEITTENAEVNICQQNGIECP 120 

            *****************:*************.*****:********************** 

 

LDEC0240202 MVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSNGKPYLHDCPDDCTKFCQCSNGKPYLHDCPDGLHFNSI 132 

LDEC022798  KVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSN--------------------GKPYLQNCPDGLHFNSI 160 

             **********************                    *****::********** 

 

LDEC0240202 LNVCDWPHRAGCNAARNDTDDDEDGGNSDDDDGDNDHDYDDQKKEITTEKADVNICQQNE 192 

LDEC022798  LNVCDWPHRAGCNAVRDDTDADKDCGKDDNGNGGNDNDCDGGNKETATEKAEVNICLQNG 220 

            **************.*:*** *:* *:.*:.:*.**:* *. :** :****:**** **  

 

LDEC0240202 IKCPKVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSNGKPYLHECPDGLHFNSIL--------------- 237 

LDEC022798  IECPKVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSNGKPYLHGCPDGLHFNPELNVCDQPMNVNCSSIS 280 

            *:******************************* ********  *     

            

Şekil 4.7 LDEC024202 ve LDEC022798’in alt alta sekans gösterimleri 

                                   Yıldızlı bölgeler benzeşen rezidülere ilişkindir  
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N-terminalden yoksun ve kısmi bir peritrofin olan LDEC024202’nin aynı zamanda C-

terminalinin de bir kısmının kopuk olması LDEC022798’deki kitin bağlanma bölgesi 1 

ve 3’ ün de eksik peritrofin A bölgesi motiflerine sahip olmalarına yol açmıştır. Buna 

göre 1 adet peritrofin A kitin bağlanma bölgesine sahip olan LDEC024202 sinyal 

sekansından yoksun, 26,5 kDa tahmini molekül ağırlığına sahip 237 aminoasit 

uzunluğunda ve 1 adet karakteristik peptite sahiptir. cDNA 719 baz çifti 

uzunluğundadır. 149. asparajin rezidüsü muhtemel N-tipi glikolizasyona ilişkin bir 

rezidüdür (Şekil 4.8) LDEC024202’de musin bölgesi bulunmamaktadır. İki adet 

sisteince zengin yüklü bölgeye sahip olup bu bölgeler şekil 4.8’de gösterildiği gibidir. 

(a) 
..LYFHDCPDGLHFNSVLNICDWPHRAGCDPTRYDKDGDDNDGGNGNDCDDKKCEITTENAEV 61 

  NICQQNGIECPMVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSNGKPYLHDCPDDCTKFCQCSNGKPYLHD 122 

  CPDGLHFNSILNVCDWPHRAGCNAARNDTDDDEDGGNSDDDDGDNDHDYDDQKKEITTEKA 183 

  DVNICQQNEIKCPKVDGKYPVYSALPDCTKFCQCSNGKPYLHECPDGLHFNSIL..      237 

 

 

(b) 
CBD1 CQCSNGKPYLHDCPDDCTKFCQCSNGKPYLHDCPDGLHFNSILNVCDWPHRAGC   54 

 

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

a. Aminoasit dizisi b. Kitin bağlanma bölgeleri. Yeşil fonlu alanlar kitin bağlanma bölgelerini, kırmızı 

fonlu sisteinler muhtemel disülfit köprülerine ilişkin sisteinleri, sarı fonlu alanlar sembolik sisteince 

zengin bölgeler, kalın yazılmış N rezidüleri N tipi glikolizasyona ilişkin asparajin rezidüleridir  

LDEC009423, 753 baz çifti uzunluğunda cDNA tarafından kodlanan, sinyal peptit 

çıkarıldıktan sonra tahmini moleküler ağırlığı 22.4 kDa olan bir musin olmayan 

peritrofindir. Dört adet karakteristik peptite sahip ve 192 aminoasit uzunluğundadır. 

NetNGlyc 1.0 programı sonuçlarına göre 39 ve 122. asparajin rezidüleri potansiyel N-

tipi glikolizasyon noktalarıdır (Şekil 4.9.a). Peritrofin A bölgesi motifinde iki kitin 

bağlanma bölgesi içeren bu peritrofin bir basit peritrofindir. Basit peritrofinlerin kitin 

bağlama özelliği kompleks ya da ikili peritrofinlere göre daha az olduğundan bunlar 

midenin ön kısmında sentezlenir ve kitin fibrillerin uç kısımlarını bağlayarak stabiliteyi 

sağlarlar (Agarwal vd. 2010). Çok sayıda kitin bağlanma bölgesine sahip olanlar ise 

çoklu yönlerden kitin fibrilleri çapraz bağlarla birbirine bağlayarak (Wang vd. 2004) 

sağlam bir hamak yapısı oluşturur. 
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(a) 
MKHFATALLLFWGFVEIYADYPTCPELDERATYFADPYNCSQYYECSNGIRNHMTCPEDL 60   

YWNDILTKCDYLENVDCNSHNTTPTPRCPYDPDKIVYSVDPNDCKSFYECYLGYMFWQTC 120 

PNDTYWNHLMNYCDDFENVDCTNICGGKSDGTLIPDPTHKTQFYECVVGVGIHFNCPQGT 180 

QFDPEELKCLNV                                                 192                   

____________________________________________________________________ 

 

(b) 
CBD1 CPELDERATYFADPYNCSQYYECSNGIRNHMTCPEDLYWNDILTKCDYLENVDC 54 

CBD2 CPYDPDKIVYSVDPNDCKSFYECYLGYMFWQTCPNDTYWNHLMNYCDDFENVDC 54 

CBD’ CGGKSDGTLIPDPTHKTQFYECVVGVGIHFNCPQGTQFDPEELKC          46 

 

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

a. Aminoasit dizisi b. Kitin bağlanma bölgeleri. Yeşil fonlu alanlar kitin bağlanma bölgelerini, kırmızı 

fonlu sisteinler muhtemel disülfit köprülerine ilişkin sisteinleri, mavi fonlu alanlar 4 sisteinli muhtemel 

yeni bir kitin bağlanma bölgesini temsil etmektedir. Lila fonlu rezidüler aromatik aminoasit rezidülerini, 

kalın yazılmış N rezidüleri N tipi glikolizasyona ilişkin asparajin rezidüleridir. Altı çizili ve italic 

rezidüler sinyal peptiti temsil etmektedir 

LDEC009420; bir sinyal sekansından yoksun kısmi diziye sahip olup tahmini 16 kDa 

molekül ağırlığına sahiptir. Beş adet karakteristik peptite sahip ve cDNA’sı 2619 baz 

çifti uzunluğundadır. 141 aminoasit uzunluğundadır. Tek bir peritrofin A kitin bağlanma 

bölgesine sahiptir ve bir basit peritrofindir (Şekil 4.10.a,b). 108. asparajin rezidüsü 

NetNGlyc 1.0 tahmin programına göre muhtemel N-tipi glikolizasyon noktasıdır (Şekil 

4.10) NetOGlyc 3.1 tahmin sonuçlarına göre T
27

’de tek bir O-tipi glikolizasyon 

bölgesine sahip olan LDEC009420 bir Musin olmayan peritrofindir (Şekil 4.10) 

(a) 
..LIKKIMKKLNIWKVHIKKCTFFLTGPTPLPTCFYSESSVYYYDPTDCKKVYDCNKGTLYS     60 

  ETCPDGLYWNHIQNYCDDFDNVDCTRGGGTVSVCSNLPDGALVPHPWNPSKFYECVRGIP     120 

  VTFTCEGKQVFDPVKHVCVDA                                            141 

______________________________________________________________________ 

 

(b) 
  CBD 1 CFYSESSVYYYDPTDCKKVYDCNKGTLYSETCPDGLYWNHIQNYCDDFDNVDC      53 

  CBD’  CSNLPDGALVPHPWNPSKFYECVRGIPVTFTCEGKQVFDPVKHVC              46 

 

Şekil 4.10.a,b LDEC009420 Musin olmayan peritrofin dizi bilgileri 

a. Aminoasit dizisi b. Kitin bağlanma bölgeleri. Yeşil fonlu alanlar kitin bağlanma bölgelerini, kırmızı 

fonlu sisteinler muhtemel disülfit köprülerine ilişkin sisteinleri, mavi fonlu alanlar 4 sisteinli muhtemel 

yeni bir kitin bağlanma bölgesini temsil etmektedir. Kalın yazılmış N rezidüleri N-tipi glikolizasyona 

ilişkin asparajin rezidüleridir 

 



36 
 

Her yedi peritrofin de T. castaneum ve H. oblita peritrofinlerinde olduğu gibi yalnızca 

peritrofin A bölgesi kitin bağlanma bölgelerine sahiptir. Peritrofin A bölgesi tipinde 

kitin bağlanma bölgeleri yaklaşık 48-57 aminoasit uzunluğunda ve 6 adet sistein 

rezidüsüne sahip olup genel dizilim kuralı lepidopterlerde C
1
X13-18C

2
X5C

3
X9-11C

4
X10-

13C
5
X7-8C

6 
 iken dipterlerde buna ek olarak C

1
X11-21C

2
X5C

3
X9-19C

4
X10-14C

5
X4-16C

6
 

şeklinde de görülebilmekte (Toprak vd. 2010), coleopterlerde ise C
1
X11-17C

2
X5C

3
X9-

14C
4
X12C

5
X5-7C

6
 biçiminde olmaktadır. Ayrıca bu genel şablona ek olarak modifiye 

PAD yapıları da görülebilmektedir. L. decemlineata Peritrofin A bölgeleri 52-54 adet 

aminoasit ile uzunluk olarak T. casteneum peritrofinleri ile oldukça benzerlik 

gösterirken genel dizilim kuralı C
1
X13-17C

2
X5C

3
X9C

4
X12C

5
X5-7C

6
  şeklinde olmaktadır. 

4.3 Enzimler 

Leptinotarsa decemlineata larval peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 

peritrofik matriks yapısında 6 adet kitin metabolizması, 59 adet sindirim, 3 adet de lipit 

metabolizmasına ilişkin enzim belirlenmiştir. 

4.3.1 Kitin metabolizmasına ilişkin enzimler 

4.3.1.1 Kitinaz 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 3 adet kitinaz 

bulunmuştur. Bunlardan LDEC004443 ve LDEC018229’da D
146

 ve E
150

 katalitik 

rezidüleri (Girard ve Joanin 1999)  Phaedon cochleariae Fabricius (Coleoptera: 

Chrysomelidae) numaralandırması Uniprot erişim no: O97403] korunmuştur. 

LDEC010425 ise bu rezidülerden yoksun ve inaktif olarak görülmektedir (Şekil 4.11). 
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Şekil 4.11 Leptinotarsa decemlineata ve Phaedon cochleariae kitinazları 

Katalitik bölge kırmızı çerçeve içinde gösterilmiştir. Oklar D
146

 ve E
150 

katalitik rezidülerini 

göstermektedir 

Kitinazlar; mikroorganizmalar, bitkiler, böcekler ve memeliler olmak üzere geniş bir 

canlı yelpazesinde bulunan O-glikozit hidrolaz enzim superfamilyasına ait ve kitin 

metabolizmasında yer alan enzim türlerinden biridir (Kramer ve Muthukrishnan 2005). 

Böcek kitinazları ise glikozid hidrolaz 18 ailesine mensup ve gerek dış iskelete ilişkin 

kitin metabolizmasında, gerekse de peritrofik matriks formasyonunda yer almaktadır 

(Kramer ve Muthukrishnan 1997). Peritrofik matriks yapısında yer alan endo 

kitinazların ekspresyonu deri değiştirme zamanlarında maksimum seviyeye ulaşarak 

peritrofik matriks formasyonunu sağlarken (Zheng vd. 2003) aktif beslenen larva ve 

ergin peritrofik matrikslerinde de belli bir düzeyde ekspresyon görülmesi (Girard ve 

Jouanin 1999; Zhu vd. 2008; Toprak vd. 2014) bu kitinazların asgari düzeyde bir 

kitinolitik aktivite göstermek suretiyle peritrofik matriksi hafifçe şekillendirdiğine delil 

olarak sunulmaktadır (Hegedus vd. 2016).  

4.3.1.2 Kitin deasetilaz 

Mevcut proteomik analiz sonuçlarına göre 1 adet kitin deasetilaz enzimi L. 

decemlineata peritrofik matriks yapısında yer almaktadır. Onaltı aminoasit 

uzunluğundaki sinyal sekansı dışında kalan tahmini moleküler ağırlığı  36.95 kDa’dır. 
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Bu kitin deasetilaz, kitin deasetilazların karakteristik 5 adet karakteristik motifindeki  

(Dixit vd. 2008) katalitik aminoasit rezidülerinden yoksun olduğundan (Şekil 4.12) 

inaktif bir enzimdir. Bu sebepten T. castaneum inaktif kitin deasetilaz (Uniprot erişim 

no: A8W492) ile en yüksek blast sonucu vermiş, yapılan sekans alignment ve motifler 

şekil 4.12’de gösterilmiştir. Burada sözü geçen motif 1 orjinal olarak TFDD şeklinde 

olup bu motifteki D’lerden biri çinko, diğeri substrattan kopan asetatı bağlamakta, Motif 

2 esas olarak H[S/T]xxHP şeklinde olup buradaki H’ler metal iyonuna bağlanmakta, S 

ya da T’ler de ikinci H ile hidrojen bağı kurmaktadır (Dixit vd. 2008). Motif 3 esasen 

RXPY/F şeklinde olup, bu bölge de çinko bağlama, asetat bağlama ve katalitik D’ın 

aktivitesini koordine eden kısımdır (Dixit vd. 2008). Motif 4 DxxDW şeklinde olup 

buradaki W aktif cebin formasyonunu sağlamakta iken, Motif 5’deki L ve H asetat metil 

gruplarına bağlanan cebi meydana getirmektedir ve buradaki H son ürün olan asetat ile 

hidrojen bağı kurmaktadır (Dixit vd. 2008). 

 

Şekil 4.12 Leptinotarsa decemlineata ve Tribolium castaneum kitin deasetilazları 

Kırmızı çizgili bölge katalitik bölgeyi, kırmızı kutu ile çevrili bölgeler ise motifleri temsil etmektedir. Bu 

motiflerdeki rezidüler korunmadığından her iki enzim de inaktif olarak görülmektedir. Sekansların 

altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı 

gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip 

proteinleri simgelemektedir 
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Kitin deasetilazlar kitinin deasetilasyon yoluyla fiziksel ve kimyasal özelliklerinin 

değişmesi ile birlikte peritrofik matriksin de yoğunluğu ve geçirgenliği değişmektedir 

(Toprak vd. 2010). Deasetilasyon sonucu ürün olarak elde edilen kitosanın peritrofik 

matrikse bir elastikiyet sağladığı öne sürülebilir. Kitin deasetilazların patojenlere karşı 

hassasiyete de bir etkisi bulunmaktadır. Kitin deasetilaz genlerinin patojen istilası 

sonrasında böcek tarafından ekspresyonunun azalması PM geçirgenliğini azaltarak 

bakulovirüse karşı hassasiyeti de azaltmaktadır (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 bulunmuştur. LC-MS/MS sonuçlarında α-N-

Acetylgalactosaminidase ilk adı ile yer alan bu proteinler α-bağlı D-N-

acetylgalactosamine rezidülerini proteinlere bağlanmış oligosakkaritlerden ve N-

glikanlardan ayıran spesifik ektoglikozidazlardır. Bu enzimler Uniprot protein veri 

tabanında diğer Coleopter türlerinin GH27 enzim türleriyle yüksek benzerlik 

göstermişlerdir (D. ponderosae N-asetilgalaktozaminidaz Uniprot erişim no: J3JUA1, % 

71.2) (Şekil 4.13). D
201

 katalitik rezidüsünü içeren CNLWRNYDDIQDSW motifi 

(Davis vd. 1993) şekil 4.13’de görülmektedir.  
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LDEC003818             LQNLSGIVKELRLGLSKLSEMYKIWTSLVVV-IYLGSNVTPLENGLARTPPMGWLAWERF 59 

TR|J3JUA1|J3JUA1_DENPD --------------------MFKKWTSVGAILAVLISSAVSLENGLARTPPMGWLAWERF 40 

TR|D1ZZP5|D1ZZP5_TRICA ---------------------MCQKCQIGILVFCLISGGIALENGLARTPPMGWLAWERF 39 

SP|Q90744|NAGAB_CHICK  -----------------------------------------LENGLARTPPMGWLAWERF 19 

                                                                ******************* 

 

LDEC003818             RCNTDCKNDPDNCISENLFRTMADILVNEGYASAGYEYINVDDCWLEKERNAYGELVADR 119 

TR|J3JUA1|J3JUA1_DENPD RCNTDCKNDPDNCISENLFRTMADIVVSEGYANVGYEYINVDDCWLEKERNQYGELVPDR 100 

TR|D1ZZP5|D1ZZP5_TRICA RCNTDCKNDPENCISENLFRTMADIVISEGYAAAGYEYINVDDCWLEKERDRFGQLVPDR 99 

SP|Q90744|NAGAB_CHICK  RCNVNCREDPRQCISEMLFMEMADRIAEDGWRELGYKYINIDDCWAAKQRDAEGRLVPDP 79 

                       ***.:*::** :**** **  *** : .:*:   **:***:****  *:*:  *.** *  

 

LDEC003818             VRFPRGMKALSAYVHSKGLKFGIYEDYGNYTCAGYPGV-LGFLESDASTFASWDVDYVKL 178 

TR|J3JUA1|J3JUA1_DENPD TRFPRGMKALSDYVHAKGLKFGIYEDFGNYTCAGYPGV-IGNLQQDAETFASWDVDYVKL 159 

TR|U4UPP5|U4UPP5_DENPD TRFPRGMKALSDYVHAKGLKFGIYEDFGNYTCAGYPGV-IGNLQQDAETFASWDVDYVKL 159 

TR|D1ZZP5|D1ZZP5_TRICA QRFPRGMKALADYVHSKGLKFGIYEDFGNYTCAGYPGV-LGYLRTDAETFASWDVDYVKL 158 

SP|Q90744|NAGAB_CHICK  ERFPRGIKALADYVHARGLKLDIYGDLGRLTCGGYPGTTLDRVEQDAQTFAEWGVDMLKL 139 

                        *****:***: ***::***: ** * *. **.****. :  :. **.***.* ** :** 

 

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

TR|J3JUA1|J3JUA1_DENPD DGCYAHPSEMDRGYPEFGFYLNRTGRAMIYSCSWPVYQIYA------GMAPNFTSIIQSC 213 

TR|D1ZZP5|D1ZZP5_TRICA DGCYAHPSEMDRGYPEFGFYLNQTGRAMMYSCSWPVYQIYA------GMQPNFTSIIEHC 212 

SP|Q90744|NAGAB_CHICK  DGCYSSGKEQAQGYPQMARALNSTGRPIVYSCSWPAYQGGL------PPKVNYTLLGEIC 193 

                       ****:   :  :***::.  ** **                                    

 

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

TR|J3JUA1|J3JUA1_DENPD NMWRNFDDIQDSWASVESIIDYYGNNQDVIVPNAGPGHWNDPDMLIIGNFGLSYEQSKTQ 273 

TR|D1ZZP5|D1ZZP5_TRICA NLWRNFDDIQDSWASVESIIDYYGNNQDVIVANAGPGHWNDPDMLIIGNFGLSYEQSKTQ 272 

SP|Q90744|NAGAB_CHICK  NLWRNYDDIQDSWDSVLSIVDWFFTNQDVLQPFAGPGHWNDPDMLIIGNFGLSYEQSRSQ 253 

                                 .** ** **:*:: .****:   ***********: *  :  .      

 

Şekil 4.13 Leptinotarsa decemlineata N-asetilgalaktozaminidazlarından 

LDEC003818’in diğer canlı türlerindeki glikozit hidrolaz 27 grubu 

enzimlerle alt alta dizilim gösterimi  

Yukarıdan aşağı sırasıyla Dendroctonus ponderosae N-asetilgalaktozaminidaz Uniprot erişim no: 

J3JUA1, Tribolium castaneum glikozit hidrolaz 27 Uniprot erişim no: D1ZZP5, Gallus gallus Linnaeus 

(Galliformes: Phasianidae) Uniprot erişim no: Q90744. Kırmızı fonla gösterilmiş CNLWRNYDDIQDSW 

rezidülerinin içinde yer alan sarı fonlu D
201

 katalitik rezidü olarak verilmektedir (Davis vd. 1993). 

Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki 

noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip 

proteinleri simgelemektedir 

4.3.2 Sindirim enzimleri 

4.3.2.1 Serin proteazları 

Alkali mide pH derecesine sahip böceklerde protein katabolizmasını domine eden serin 

proteazları (Jackson vd. 2004), asidik bir mide ortamına sahip olan L. decemlineata’nın 

mevcut proteomik analizinde de 1 adet tripsin, 2 adet elastaz, 1 adet de kimotripsin 

benzeri inaktif serin proteazı olmak üzere 4 adet bulunmaktadır (Şekil 4.14). L. 

decemlineata serin proteazları S1 serin peptidaz (IPR001314) ailesine ait olup H
57

, D
102

 

ve S
195

 (sığır kimotripsin numaralandırması, Rawlings ve Barrett, 1993) katalitik 

rezidülerini içeren korunmuş TAAHC, DIAL ve GDSGGP genel motiflerine sahiptir. 
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Burada H
57

, D
102

 ve S
195

 rezidülerini eksiksiz bulundurmayan motifler katalitik aktivite 

göstermeyen inaktif formlar olarak tanımlanmıştır (Rawlings ve Barrett, 1993). 189. 

rezidü enzim türü için karakteristik olup burada D bulunduranlar tripsin (Şekil 4.14.a), S 

bulunduranlar kimotripsin (Şekil 4.14.b), G bulunduranlar elastaz olarak 

sınıflandırılmıştır (Şekil 4.14.c, d) (Toprak vd. 2016).  

(a) 

LDEC010984 Tripsin 

MLKLIVVLAVSYVVLATQKSKYSIPANVRIIGGEDADIAEFPWQISLQRNHEHS   54  

CGGFLISNTWVATAAHCLFTGSNTNLYIRAGSSRTDSGGQVSKVDRFIVHPYYN  108 

DSSLDYDVALLQLVSPVTTPNATAAALPEAGKAVPVGAMLTVTGWGYTFNDKIL  162 

APVILQQVSIPILSHAACSRAYAGESITSQMFCAGLYGTGGKDSCQGDSGGPAV  216 

ADGEVVGIVSWGNGCGDPYFPGVYVKVSSLRDWIKQVTEI                256 

______________________________________________________________________(

b) 

LDEC016760 Kimotripsin-benzeri (İnaktif) 

MKKILLIFAVFSVSQAVPKLSDYFVHPYQRQHQPRRLPIGLRIIGGNDASPHAY   54 

PYQVGIAYKVEVILGAHNVTAEEDSQVRLVSVDIVVHEEWDRDTLTNDIALIKL  108 

PSPVKETDAIKIIDIAAGRDSFVGDKG                             135  

______________________________________________________________________ 

(c) 

LDEC011912 Elastaz 

LRNILERLGKIRIVCDDIMLLKLIFCLWSFSSVRGQTFKSLTPRLRIIGGDEAV   54 

PHAFPYQVGLLINNRALCGASLISENYVLTAAHCATEIYNNNVEVILGAHNITA  108 

NETSQVRIKGTDIIIHENYDYTSFQNDIALIRLASPAPLNDVIKTVALPSRRDR  162 

GKTYLNQETTSIGWGLTEDKHNPTLKDITSTLRVVNVTVMDLDECADDYNDEET  216 

GVVYVSEVNICTTGYKNKGTCNGDSGGPLLYKSKQIGIVSIGSTLCEMCSPSVF  270 

TKVAWFLDWIEEKTDVAIS                                     289 

______________________________________________________________________ 

 (d) 

LDEC010492 Elastaz 

MYFKLGCIVWISIVLANSASNLKIIGGEPADIKDYPYIVSLYYNHDYWCDGSIL   54 

DEYTILTAAHCVIESQTPGDYFILYGNTNVSSGNKMQITRLIHHADFIIEPPYT  108 

YDIAIIKLTEPISFGETAQPVKLPKPHESTPANKTASLAGWGENDRRKWHDKTN  162 

PIRIGDIVLIVDEKAPRNQWIIGKIEETFPGKDGVIRIVRIRNKHGTYVRPVTK  216 

AFTTPENLHAVNLTIFSDEECVDSYHDIEEGGVNPETELCAGVPEGGKGSCHGD  270 

SGGPLVIDGVQYGIVSYSNGCAVKGYPGVYTKVSGYLDWIEKHR            314 

Şekil 4.14.a,b,c,d Leptinotarsa decemlineata serin proteazları 

a.Tripsin b. Kimotripsin benzeri c. ve d. Elastaz. Katalitik bölgeler kırmızı ile yazılmış, katalitik rezidüler 

gri fonla vurgulanmıştır 
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Serin proteazları protein katabolizmasının dışında peritrofik matriks formasyonunda da 

görev alabilmekte (Rose vd. 2014), peritrofik matriks proteinlerini tamamıyla kitin 

bağlanma kabiliyetini kaybettirmeden degrede edebilmektedir. Hatta çok sayıda kitin 

bağlanma bölgesi içeren peritrofinlerin bu yüksek sayı sayesinde bu duruma toleranslı 

olabileceği de düşünülmektedir (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 

üzere iki farklı grubuna ayrılmışlardır. S28 Prolikarboksipeptidazlar katalitik S
179

- D
430

- 

H
455

 (insan lizozomal Pro-X karboksipeptidaz Uniprot ID: P42785) rezidülerine 

sahiptirler (Goptar vd. 2013) (Şekil 4.15.a). S10 serin karboksipeptidaz ailesinde bu 

rezidülerin numaraları sırasıyla 204-388-448 (insan S10 karboksipeptidaz Uniprot 

erişim no: Q9H3G5) şeklindedir (Şekil 4.15.b). Bu rezidüler L. decemlineata 

karboksipeptidazlarında da korunmuştur. Karboksipeptidazlar; proteinlerden C-terminal 

amino asit rezidülerini ayıran ekto peptidazlar olup serin ya da metalloproteaz proteinaz 

ailelerinden birine aittirler (Parussini vd. 2003). Asidik ortamda faaliyet gösteren serin 

karboksipeptidazlar aynı zamanda esteraz ve deaminidaz aktivitesi de gösterebilir 

(Remington ve Breddam 1994).  
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(a) 

LDEC020078 S10 Serin karboksipeptidaz 

MLTCVMVMLENRCSFLLKLIIKMILRLQGGPSSISTFGRFGENGPFFFNNDNK 54 

VDIREHYWSKSHSILYINNPAGNGFTFTNGGYARNQTKVGDDLFETLQRFFTL 108 

FPEIQKNDFFITEEAHRGKYVPTLEHQFRYADYLLECLTWAGESFETTMIKTL 162 

VVISLIHFSWAFLRPFQRKIDADLRFGDAGEPLILTPLLRRGQIEEARLAAEV 216 

HLEDLKNVTSYSGYLTVDETFNSNLFFWFFPSETDYQNDPVILWLQGGPGGSS 270 

MFGLFSENGPFFFTSKNVIDIREHRWSRRHSVLYIDNPAGTGFSFTNGGYARN 314 

QTKVGNDLFETLQQFFTLFPEIQKNDFFVTGESYGGKYVPALGYAIHHRNPEA 368 

EIKINLQGMAIGNGLSDPENQFRYADYLQQIGLIDRRTRNAMHSLEHHCSEAI 422 

RKGEYQKALDILDEDFNSNNSIFSVATGYENVYNHLNPFDTVDENSMGIFFQR 476 

ADVRSAIHVGNTSFGDDKVYENLELDIVKSIVPWVSELLSHYRMLFYNGQLDI 530 

IVAYPMMVTYLEKMKFSAHEEYKKAPRHVWKVDQDLAGYVKSAGNLTEVLVRN 584 

AGHLVPADQPKWSLDMISKFVRNEYIAGPI                          614 

__________________________________________________________________ 
 

(b) 

LDEC016394 S28 Prolikarboksipeptidaz 

MTKLFVLISIAVLLCIVETGHCWRFFYNGRVVDKDYQNTKSWNLQSSPSKYERW 54 

FTQKLDHFNPNDERTWKQRYYVNDEFVNKQRNIAFLMIGGEGEASADWMESGAW 108 

IDYAKEFKPICFQLEHRYYGKSHPTEDLRTKNLKFLSSQQALVDVAYFIENMNI 162 

QYELSPDVKWIAFGGSYPGSLAAWLRQKYPHLVHGAMSASGPLLAELNFDQYFK 216 

VVEDDLRLYSDDCLNAVQEGTIQVNTLLKHKLGQRNLDTLFKLCDPIGRNVENS 270 

LDISNFFSTLAGNFAGIAQYNKDNRKSNRQHNVTLDVLCNIMVNQSIGPQITRL 314 

SAVNNLILSITNQECLDYKYDKMISELRNISWDSITSEGGRQWTYQTCTEFGFY 368 

QTSDYKPQIFGDKFPLDFSVQQCTDIFGPRYNLTFLQDAVERTNIMYGALNIDV 422 

TNVVFVHGSVDPWHALGITKTLENRAPAIYIEGGAHCSNMYPKSENDTPQLRAA 476 

RVQIQQLIGSWLDL                                          490 

 

Şekil 4.15 Leptinotarsa decemlineata a. S10, b. S28 karboksipeptidaz ailelerinden 

proteazlardaki katalitik rezidülerin görünümü 

Altı çizili italik rezidüler sinyal peptiti temsil etmektedir 

4.3.2.3 Sistein proteazları 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomic analizleri sonucunda 6 adet Katepsin B, 7 

adet Katepsin L ve L1 benzeri olmak üzere toplam 13 adet sistein proteazı bulunmuştur. 

Sistein proteazları; Peptidaz C1A (IPR013128) ailesinden olup papain 

numaralandırmasına göre C
25

 ve H
159

 katalitik rezidülerine sahiptir (İnsan Katepsin B 

numaralandırması,  Rawlings vd. 2014). Bunun dışında iki aktif rezidüsü daha bulunur. 

Bunlar; Q
19

 ve N
175

 olup molekül stabilitesini sağlarlar (Rawlings ve Barret 1993) 

(Şekil 4.16). 
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LDEC007042            TNIPDSINWVEKGAVLPVRDQKDCESSYAISAVEGIEGQIFIKYNETIALSAQQLVDCGV 98 

LDEC002053            LEVPDSIDWTEKGAVLDIKDQGDCGSCWAFSSTGALEGQNAILNNVKIPLSEQQLLDCSA 164 

LDEC002055            LEVPDSIDWTEKGAVLEVKDQNPCGSCWAFSATGALEGQNAILNNVRIPLSEQQLLDCSG 167 

LDEC002059            LEVPDSIDWTQKGAVLDVKYQGGCGSCWAFSATGALEGQNAIVNNVKIPLSEQQLLDCSK 167 

Papain                --IPEYVDWRQKGAVTPVKNQGSCGSCWAFSAVVTIEGIIKIRTGNLNQYSEQELLDCDR 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 

                         .   :       ::  : :  *:     * * .    *             *   :  

 

LDEC007042            -NDEIDLKNQVATVGPISVTLNTH--QWQSYGKGIFDNPECSASVINHSVLVVGYGSEN- 207 

LDEC002053            -ASEEELRKAVGTIGPISIAINAD--PLHLYIGGILSGRGCSD-ELDHAVLAVGYGEVSQ 278 

LDEC002055            -TSEEGLRKAVGTIGPISIAMNAD--PLQLYFGGILSGRGCTD-ELDHGVLAVGYGEVSQ 281 

LDEC002059            -ISEEELKKAVGTVGPVSVAIDAD--PIQLYFGGILDGLFCTH-DLNHGVLAVGYGEEDH 281 

Papain                PYNQGALLYS-IANQPVSVVLQAAGKDFQLYRGGIFVGPCGN--KVDHAVAAVGYGPN-- 169 

                        .:  *        *:::.:::     : *              ::*.* .****     

 

LDEC007042            ---GQEYWLIKNSWGTSWGEDGYIRLARNKNG---QCGIGLYSCYPVV- 249 

LDEC002053            SSAKIKFWKVKNSWGDYWGEDGYFRIKRDANN---LCGIANDPSYPVLQ 324 

LDEC002055            SSGNTKFWKVKNSWGDYWGEKGYFRIKRDANN---LCGIADDPTYPVL- 326 

LDEC002059            LFGKKKFWKVKNSWGKDWGEQGYFRIKRDANN---LCGIADKASYPIL- 326 

Papain                ------YILIKNSWGTGWGENGYIRIKRGTGNSYGVCGLYTSSFYPVKN 212 

 

Şekil 4.16 Leptinotarsa decemlineata  Katepsin L1-benzeri proteazları ve papain ile  

birlikte aktif rezidülerinin gösterimi 

Gri fonlu kırmızı rezidüler katalitik rezidüleri temsil etmektedir. LDEC007042 C
25 

aktif rezidüsünden 

yoksun olup inaktif olarak görülmektedir. Mavi fonlu sisteinler muhtemel disülfit
 
köprülerine ilişkin 

sisteinleri temsil etmektedir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri 

temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek 

düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

Katepsin B grubu enzimlerden LDEC010881 ve LDEC018465 ekto peptidaz aktivitesi 

göstermektedir. Ektopeptidaz aktivitesi için H
110

 ve H
111

 aminoasit rezidülerinin asidik 

ortamda ardışık olarak bulunması gerekmektedir (Martynov vd. 2015) (Şekil 4.17). 

LDEC018465            CGSCWAFAAVEAMSDRICIHSNGEKQILVSAEDLLSCCGIEKCGNGCDGGYPAAAWEYWY 175 

LDEC010871            CGSCWAVAATSAMSDRICIHSNGEKQIFVSEEDLISCCGI-LCGLGCQGGYPLQAWIYWQ 165 

LDEC010881            CGSCWAVAATSAMSDRICIHSDGKKQISVSDEDLLSCCS--ECGDGCHGGYHIEAWNYWQ 164 

Papain                CGSCWAFSAVVTIEGIIKIRTGNLNQ--YSEQELLDCD---RRSYGCNGGYPWSALQLVA 76 

                      ******..*. ::.  * *::    :   * ::* .*      . **.**:   *      

 

LDEC018465            TDGLASGGL--YQNSTQGCKAYSLKPCDHHIKGGINCT--GHASTPACTKQCDN-STLDY 230 

LDEC010871            LQGLVSGGP--YN-STTGCKAYSMSPCGYHTTGSYPPCPEGLYPTPACHKQCDAHSPLSY 222 

LDEC010881            KTGL-------------GCRAYSLAPCEHHTTGSIPACPKDVSLTPRCNKQCDKKSSLSY 211 

Papain                QYGIHYRNTYPYEGVQRYCRSREKGPYAAKTDGVRQVQ---------------------- 114 

 

Şekil 4.17  Bazı Leptinotarsa decemlineata ektopeptidaz aktivitesi gösteren Katepsin B 

türü sistein proteazlarının motiflerinin papain ile birlikte gösterimi 

Sarı fonla ardışık boyalı H’ler ektopeptidaz aktivitesine ilişkindir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki 

sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 

matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

Önemli hayvansal sistein proteazları Katepsin B, H, ve L aileleridir. Bunlardan Katepsin 

H aminopeptidaz aktivitesi gösterirken Katepsin B düşük düzeyde endopeptidaz, yüksek 
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düzeyde dipeptidaz aktivitesi gösterir (Cristofoletti vd. 2005). Bu durum hayvansal 

Katepsin B için spesifik olup böyle Katepsin B’ler dipeptidyl karboksipeptidaz özelliği 

göstermektedir (Tsuji vd. 2008). Katepsin L grubu ise sadece endopeptidaz aktivitesi 

göstermektedir (Barrett vd. 1998).  

4.3.2.4 Aspartik proteazlar 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomic analizleri sonucunda toplam 4 adet 

Katepsin D benzeri Aspartik Peptidaz A1 ailesi (IPR001461) peptidaz bulunmuştur. 

Bunların katalitik rezidüleri iki adet aspartik asitten ibarettir (Ahn ve Salzman 2009). 

Bunlar D
77

 ve D
273

 (Sığır Katepsin D numaralandırması Uniprot ID: P80209) 

rezidüleridir. Tüm katalitik rezidüleri eksiksiz korunmuş olan LDEC008159’ da 

bunların karşılığı D
86

 ve D
225

 rezidüleri olup şekil 4.18’de gösterilmiştir. 

LDEC015194’de de her iki katalitik rezidü korunmuştur. LDEC008160 ve 

LDEC008161 N terminalinden yoksun olmalarına karşın Uniprot data bankasındaki 

ortologları birer sinyal peptite sahip olduğundan bunlar da hücre dışı protein olarak ele 

alınabilirler. LDEC008161’ de katalitik rezidüler korunmamıştır.  

MRLLVSAICLIAVINADFIRVPLTKINPARSILRETGYEAVKKNLLRKYNGSDI 54 

SGQVVLTNYLDAVYYGPITIGTPGQNFNVIFDTGSSISWVPSEKCDKDHAPCAI 108 

RNRYDSKKSSTYKPNGQKIDLAFQSYSNLSGILSTDTVEVAGVAVKGQSFVEAI 162 

QQTGIEFLIGNFDGVLGMGHPQYYEGDFTYFPVTGKEYWQIKMDGVNIASEKLC 216 

NGGCQAVFDTASRFIAGPRAEIEKLQEVIGAGLFIDEYLLDCDKIPSLPDISFV 270 

LGGKNFTFSPSEYMLQSTSKYIVQCSSGFIAMDDVPPNGPSWILGDVFLKKYYT 314 

EFDFGNERV                                               323 

 

Şekil 4.18 Leptinotarsa decemlineata LDEC008159 kodlu aspartik proteazı 

                                 Altı çizili italik rezidüler sinyal peptiti temsil etmektedir 

Aspartik peptidaz A1 ailesi protein türünden besinlerin sindiriminde görev alan bir 

ailedir. Katepsin D bu grupta hem omurgalı hem omurgasızlarda proteinlerin hücre içi 

ve hücre dışı sindiriminden sorumlu olan bir enzimdir (Ahn ve Salzman 2009). Bu 

enzimler pH 3.5-5 optimum değerlerinde çalışan, asidik mide ortamına sahip 

coleopterlerde sindirim görevi üstlenebilir. 
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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 bulunmuştur. 

GH28 grubu enzimler genel olarak endopolygalacturonaz (pectin katabolizması) adıyla  

bilinmektedir. Aspergillus niger numaralandırmasına göre (Uniprot erişim no: P26214) 

D
180

 ve D
202

 katalitik rezidüler, D
201

 ise proton donörüdür (Pauchet vd. 2010) (Şekil 

4.19).  
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LDEC003254             --MYMTRQFLLVIESIMLLLGGLVFLVAVVANSASPTNLTDVGASCTITKFNQVSSVLNS 58 

TR|E7CJ01|E7CJ01_LEPDE ----------------MLLLGGLVFLVAVVANSASPTNLTDVGASCTITKFNQVSSVLNS 44 

TR|C3UTC2|C3UTC2_CHRTR --MFSLRLF--------SVIATA---FAAVSALPTQNETLSLGGSCTIKEFSQVSSVISS 47 

TR|E7CJ02|E7CJ02_LEPDE MSLLSVIIA--------SLL--V---TLT------AAKPSFTGDNCTITEFSQVESVSAK 41 

TR|E7CIR8|E7CIR8_CHRTR --MLSLRLI--------ALLSAA---SIA------VQATPVVDSSCAITNFDQVASVVDK 41 

AspergillusNiger       ------------MHSFASLLAY----GLVAGATFASASPIEARDSCTFTTAAAAKAGKAK 44 

                                         ::        .               .*::.    . :   . 

 

LDEC003254             CTNVVVKNLVVDAGQTLKLFLK-AGATLTFEGTTTFAYAEWKGPLIWIKGNGITVVGAQG 117 

TR|E7CJ01|E7CJ01_LEPDE CTNVVVKNLVVDAGQTLKLFLK-AGATLTFEGTTTFAYAEWKGPLIWIKGNGITVIGAQG 103 

TR|C3UTC2|C3UTC2_CHRTR CTNIVISGLSVPGGKTLDLKLKK-GTTLTFEGKTVFGVAHWDGPLLQISGEKITVKGASG 106 

TR|E7CJ02|E7CJ02_LEPDE CTNIIVSNLQVPGGETLDFKFKKPGVHITFEGKTTFGYQLWKGPLIRIQGVGITVTGAPG 101 

TR|E7CIR8|E7CIR8_CHRTR CTDIVISNLEVPAGETLDLEFKKTGVKVTFEGRTTFGYKEWKGPLLRIKGKAITVVGAEG 101 

AspergillusNiger       CSTITLNNIEVPAGTTLDLTGLTSGTKVIFEGTTTFQYEEWAGPLISMSGEHITVTGASG 104 

                       *: : :. : * .* **.:     *. : *** *.*    * ***: :.*  *** ** * 

 

LDEC003254             HKLDGRGEKWWDGKGD-GGKVKPQFMFIQATGGSVLKNINMYNCPHQCVGISDSDHVTIS 176 

TR|E7CJ01|E7CJ01_LEPDE HKLDGRGEKWWDGKGD-GGKVKPQFMFIQATGGSVLKNINMYNCPHQCVGISDSDHVTIS 162 

TR|C3UTC2|C3UTC2_CHRTR SVLDGQGAKYWDGKGD-GGVKKPKFVRVKASGGSVLTGLHVLNCPRQCVSVNSCDHVTLS 165 

TR|E7CJ02|E7CJ02_LEPDE SVLDGQGALYWEGKN--GKKTKPKFFKIKVKEGSVFKDIHLLNCPVHCVSVSMSDHVTLS 159 

TR|E7CIR8|E7CIR8_CHRTR SVLDGQGQLYWDGKGGNGGKDKPKFFKIKATEGSHFKNINLLNCPVQCTSIDHSGPLTLS 161 

AspergillusNiger       HLINCDGARWWDGKGT-SGKKKPKFFYAHGLDSSSITGLNIKNTPLMAFSVQAND-ITFT 162 

                         ::  *  :*:**   .   **:*.  :   .* :. :.: * *  . .:.    :*:: 

 

LDEC003254             NWQLDSSAGNPVNGKEVGHNTDGFDLYKSNYILLDGIVVRNQDDCICINGGSHLTFRNLW 236 

TR|E7CJ01|E7CJ01_LEPDE NWQLDSSAGNPVNGKEVGHNTDGFDLYKSNYILLDGIVVRNQDDCICINGGSHLTFRNLW 222 

TR|C3UTC2|C3UTC2_CHRTR NWNVDVSAGDK---NKLGHNTDGFDISSTSNLLIENSVVKNQDDCVAVNKAQHVTISKLQ 222 

TR|E7CJ02|E7CJ02_LEPDE GWNIDVSAGDK---DELGHNTDGFDISETNNILIENAIVQNQDDCVAVNQGFNMTFRNLE 216 

TR|E7CIR8|E7CIR8_CHRTR GWNIDVSAGDK---NNLGHNTDGFDINTTDGLVIEDAIVKNQDDCIAVNQGTNFVFSNLE 218 

AspergillusNiger       DVTINNADGD----TQGGHNTDAFDVGNSVGVNIIKPWVHNQDDCLAVNSGENIWFTGGT 218 

                          :: : *:     : *****.**:  :  : :    *:*****:.:* . .. :     

 

LDEC003254             CYGGHGLRI--------------------------------------------------- 245 

TR|E7CJ01|E7CJ01_LEPDE CYGGHGLSISSGMSMTDYNLNVVSDVHFEHCHVSDSRNGIHIKTIADGGKGKMSGLYFSD 282 

TR|C3UTC2|C3UTC2_CHRTR CSGGHGLSLSVGMSKTSAEANVVKDVHFVDCTVTNSDNGIHIKTHSDGAHGTIDNVSYKN 282 

TR|E7CJ02|E7CJ02_LEPDE CIGGHGLSLSVGMSHEVI-KNTVANVTFRDSIVKNSRNGIHVKTHTNSGEGLIRDITYKN 275 

TR|E7CIR8|E7CIR8_CHRTR CYGGHGLSLSVGTSHDIL-KNTVRNVTFTNSVVAKSRNGIHIKTHTNSGQGIIEDITYSN 277 

AspergillusNiger       CIGGHGLSIGSVG---DRSNNVVKNVTIEHSTVSNSENAVRIKTIS-GATGSVSEITYSN 274 

                       * ***** :                                                    

 

 

LDEC003254             ------STYGINVEQNYRNNGGPSGKPNNNVPIDTLEINGVTGTLNGPWSVKAYILCASG 299 

TR|E7CJ01|E7CJ01_LEPDE IQLSGISTYGINVEQNYRNNGGPSGKPNNNVPIDTLEINGVTGTLNGPWSVKAYILCASG 342 

TR|C3UTC2|C3UTC2_CHRTR IHLSGIAKFGVNIQQDYEN-GHSTGKPKNNIPITGLSITGVTGSMTGSNSKAVYILCASG 341 

TR|E7CJ02|E7CJ02_LEPDE IEMTGIWRYGVNVEQDYKN-GKSTGNATNNIPIRGLTLTNVNGQLTGPESVPVYILCGSE 334 

TR|E7CIR8|E7CIR8_CHRTR IRMTDIWKYAVNIEQDYKQ-GKPTGHPTDNIPIKGLTLKQVSGTLTGDESVPVYIICADG 336 

AspergillusNiger       IVMSGISDYGVVIQQDYED-GKPTGKPTNGVTIQDVKLESVTGSVDS-GATEIYLLCGSG 332 

                               :.: ::*:*.: *  :*. .: : *  : :  *.* : .  :   *::*..  

                                      

Şekil 4.19 Leptinotarsa decemlineata GH28 grubu enzimlerden  LDEC003254’ün 

Uniprot protein bankasındaki çeşitli böceklere ait glikozit hidrolazlarla alt 

alta sekans gösterimi  

Yukarıdan aşağı sırasıyla Leptinotarsa decemlineata (Uniprot erişim no: E7CJ01 ve  E7CJ02), 

Chrysomela tremula (Uniprot erişim no: C3UTC2 ve E7CIR8) ve Aspergillus niger ile sekans dizisinin 

karşılaştırılması. Gri fonlu kırmızı rezidüler katalitik aktivite göstermektedir. Sarı fonlu aspartik asitler 

proton donörüdür.  Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil 

etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde 

benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomic analizleri sonucunda bulunan 2 adet GH13 

kökenli enziminden LDEC018941 Anoplophora glabripennis (Mothschulsky, 1853) 

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

olup (Benzerlik oranı % 72.6) D
203

, E
240

, D
305

 aktif rezidülerine sahiptir; H
118

, H
207

 ve 
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H
304

 de substrat bağlamaya ilişkin korunmuş rezidülerdir (Girard ve Jouanin 1999) 

(Şekil 4.20). 

 

LDEC018941             ISPPSENAVI---GDRPWWERYQPVSYILTTRSGNEGELADMIRRCNAVGVRIYVDLLMN 117 

TR|V5GT12|V5GT12_ANOGL ISPPNENEVIVQNGDRPWWERYQPVSYQLNTRSGDQSALADMISRCNAVGVRIYVDAVFN 120 

TR|U3N8Z8|U3N8Z8_TRICA VSPPNENLVVT-SSNRPWWERYQPVSYILNTRSGDEAALADMISRCNAVGVRIYVDTVIN 117 

SP|O97396|AMY_PHACE    ISPPAENTVI---GDRPWWERYQPISYALNTRSGDESALASMIRRCNNAGVRIYVDAVFN 116 

SP|P56634|AMY_TENMO    ISPPNEYLVA---DGRPWWERYQPVSYIINTRSGDESAFTDMTRRCNDAGVRIYVDAVIN 98 

                       :*** *  *      *********:** :.****::. ::.*  *** .******* ::* 

 

LDEC018941             DMAAQGGSGTAGSTCDPGSKYFPAVPYNSDDFHPTCTVNNYNDAANVRNCELVGLPDLDQ 177 

TR|V5GT12|V5GT12_ANOGL HMAAIGGTGTAGNTCDPDSKSYPGVPYGSDNFHTTCTVNNYNDAENVRNCELVGLKDLDQ 180 

TR|Q26854|Q26854_TRICA HMTGMGGTGTAGSQADRDGKNYPAVPYGSGDFHDSCTVNNYQDASNVRNCELVGLADLNQ 177 

SP|O97396|AMY_PHACE    HMSATSGIGTGGSSCDVEPSASPAVPYGSGDFHGRCTSNNYQDPNNIRNCWLSGLPDLDQ 176 

SP|P56634|AMY_TENMO    HMTGMNGVGTSGSSADHDGMNYPAVPYGSGDFHSPCEVNNYQDADNVRNCELVGLRDLNQ 158 

                       .*:.  * **.*  .*      *.**: * :**  *  ***:*  *:*** * ** **:* 

 

LDEC018941             SKDGVRQKLVAYIDHLIDLGVAGFRVDAAKHMWPADLAAIYGMAKNLNTDHGFAEGSRPF 237 

TR|V5GT12|V5GT12_ANOGL SQDYVRQKIVAFLDQCVDLGVAGFRVDAAKHMWPADLQAIYGSVKDLSTDHGFASGTRPF 240 

TR|Q26854|Q26854_TRICA GSDYVRSKIIEYMNHLVDLGVAGFRVDAAKHMWPADLEAIYGSLKNLNTDHGFLLGQKPF 237 

SP|O97396|AMY_PHACE    SKDYVRDKILEYLNHLVDLGVAGFRVDAAKHMWPADLQVIYGRVKDLNTDHGFSQGSRPF 236 

SP|P56634|AMY_TENMO    GSDYVRGVLIDYMNHMIDLGVAGFRVDAAKHMSPGDLSVIFSGLKNLNTDYGFADGARPF 218 

                       . * **  :: :::: :*************** *.** .*:.  *:*.       . :** 

 

LDEC018941             FFQEVIDLGGEAISKKEYIGFGTVLEFKFGVELGNAFQGHNALHWLKNWGPGWGLLESGD 297 

TR|V5GT12|V5GT12_ANOGL FFQEVIDLGGEAISKDEYTDFGTVLEFKYGTEIGNAFQGHNALKYLKTWGPQWGLLEGTD 300 

TR|Q26854|Q26854_TRICA IFQEVIDLGGEAISKHEYTGFGTVIEFQYGLSLGNAFQGGNQLANLANWGPEWNLLDGLD 297 

SP|O97396|AMY_PHACE    FYQEVIDLGGEGVSKNEYTGFGTVLEFKYGTELGNAFQGNNALHNLENWGPAWGLLEGTD 296 

SP|P56634|AMY_TENMO    IYQEVIDLGGEAISKNEYTGFGCVLEFQFGVSLGNAFQGGNQLKNLANWGPEWGLLEGLD 278 

                       ::*********.:.* **  ** *:**::* .:****** * *  * .*** * ** . * 

 

LDEC018941             AVVFIDNHDNQRGDDNRILTYKNPKPYKAAIAYMLAHPLYTTRIMSSFDFNAHDQGPPSS 357 

TR|V5GT12|V5GT12_ANOGL AVVFIDNHDNQRTGSSSIITYKNPKPYKMAIAFMLAHPYGTTRIMSSYSFDSNDQGPPND 360 

TR|Q26854|Q26854_TRICA AVAFIDNHDNQRTGGSQILTYKNPKPYKMAIAFMLAHPYGTTRLMSSFAFDNNDQGPPQD 357 

SP|O97396|AMY_PHACE    AVVFIDNHDNQRTGSGAILTYKNPRPYKMAIGFMLAHPYGTTRIMSSFSFDYNDQGPPTQ 356 

SP|P56634|AMY_TENMO    AVVFVDNHDNQRTGGSQILTYKNPKPYKMAIAFMLAHPYGTTRIMSSFDFTDNDQGPPQD 338 

                       **.*:*******     *:*****:*** **.:*****  ***:***: *  .***** .  

 

Şekil 4.20 Leptinotarsa decemlineata GH13 enzimlerinden LDEC018941’in çeşitli 

böceklerdeki türdeşleriyle sekans diziliminin birlikte gösterimi 

Uniprot erişim numaraları V5GT12, Q26854, O97396 ve P56634 olan böcekler sırasıyla Anoplophora 

glabripennis, Tribolium castaneum, Phaedon cochleariae, ve Tenebrio molitor Linnaeus (Coleoptera: 

Tenebrionidae). Katalitik rezidüler D
204

, E
241

, D
306

 gri fonlu kırmızı ile, substrat bağlamaya ilişkin H’ler 

sarı fonla gösterilmiştir. LDEC013919 ise % 67,6’ lık bir benzerliğe ragmen kopuk ve aktif rezidülerden 

yoksun sekansı ile Anoplophora glabripennis (Uniprot erişim no: V5I8D9) maltazının homoloğudur. 

Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki 

noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip 

proteinleri simgelemektedir 

GH45 grubu ise ağırlıklı olarak Endo-beta-1,4-glucanase (selüloz katabolizması) 

oluşmaktadır (Şekil 4.21). Katalitik rezidü, D
43

 ve proton donörü D
156

'dır (Pauchet vd. 

2010). 
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LDEC024072             MKLIVLSLAILAAFDYSTSEYSPTIIPINGGREGDGITTRYWDCCAPSCAWDQII-HTKN 59 

TR|K7DW99|K7DW99_PHACE MKSLIL-VSVL--LAYCHAEPSPTIIPIQGGVQGDGVTTRYWDCCATSCAWDHIV-HTKN 56 

TR|E7CIY3|E7CIY3_LEPDE MKGFVVLLITVAFFDASTGEPSPEIIPVEGGLSGDGITTRYWDCCKPSCGWADLVNNTRF 60 

TR|E7CIS3|E7CIS3_CHRTR MKLSVVILTTYLSLGYSASEPSPTIIPRQGGLSGTGITTRYWDCCKPSCSWADHVTYTKN 60 

 

 

LDEC024072             RKPVQTCEIDGRTNSTVEQNAQSGCYDG--GVAYMCSNQVAWVVNSTLAYGFSAASFTGG 117 

TR|K7DW99|K7DW99_PHACE GQPVQTCTKDGRTHSTKENNAQSGCSAG--GVAYSCSNQVAWVINSTLAYGFSAASFSGG 114 

TR|E7CIY3|E7CIY3_LEPDE KTPVHTCAIDGIEII--DPQQQSGCADV--GAAYTCSNQQPFVVNSTLAYGFSAVSFTGG 116 

TR|E7CIS3|E7CIS3_CHRTR ATPVTSCSVDGVTEI--DAGIQSGCAEDGSGSSYTCSNQQPFIVNSTLAYGFAAASFIGG 118 

                           

 

LDEC024072             VDTDQCCICVLLSFKGQLTGKKFLVQITNTGSPLAINQFDLAMPGGGVGIFEKGCSSQWG 177 

TR|K7DWA7|K7DWA7_PHACE IDNGQCCICVLLSFKGQLAGKQMLVQVTNTGSDLGKNHFDLAMPGGGVGIFTLGCSSQWG 175 

TR|E7CIY3|E7CIY3_LEPDE EDYHMCCSCMLLNFQGQLSGKKMLVQITNTGSPLAVNQFDIELPGGGVGIYPHGCMKQWN 176 

TR|E7CIS3|E7CIS3_CHRTR EDYGWCCSCMLLSFQGQLAGKQMLVQVTNTGSPLSTNQFDIEIPGGGVGLYPYGCATQWG 178 

 

Şekil 4.21  Leptinotarsa decemlineata LDEC024072 kodlu Endo-beta-1,4-glucanase 

enziminin çeşitli böceklerdeki türdeşleri ile sekans gösterimi 

Katalitik rezidüler D
43 

gri fonlu kırmızı ile, proton donörü D
156 

ise sarı fonla gösterilmiştir (Pauchet vd. 

2010). Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst 

üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer 

özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu bir adet GH35 ailesinden 

LDEC014277 kodlu Beta-galaktozidaz-1-benzeri tipi protein tanımlanmıştır. 5 adet 

karakteristik peptite sahip, molekül ağırlığı 80.1 kDa olan bu protein 714 aminoasit 

uzunluğundadır. Katalitik aktiviteli korunmuş rezidüleri E
201

 ve E
277

 (İnsan Beta-

galaktozidaz-1-benzeri protein 2; Uniprot erişim no: Q8IW92) olarak görülmektedir 

(Clark vd. 2003) (Şekil 4.22). 
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LDEC014277 ---------------MMIPVVLLFSAFTLSSAKVLNVTADLPTNYEYYEAGGVESGLTDN 45 

Human      MTTWSLRRRPARTLGLLLLVVLGFLVL-----RRLDWSTLVPL-----RLRHRQLGLQAK 50 

                          ::: *** * .:     : *: :: :*      .    : **  : 

 

LDEC014277 KPNFYLNGKEIFIYSGAFHYFRVHKTYWRDRLRKMRAAGLNTVETYIPWNLHEPRSAGTN 105 

Human      GWNFMLEDSTFWIFGGSIHYFRVPREYWRDRLLKMKACGLNTLTTYVPWNLHEPERGKFD 110 

             ** *:.. ::*:.*::***** : ****** **:*.****: **:*******. .  : 

 

LDEC014277 LVREQQNPYSLGVVTKQARSGTYHHHEERSSGFYPQHSCLQVRRGLQLQKGRSAVLSNLQ 165 

Human      FSGNLDLEA---FVLMAAE-------------------------------------IGLW 130 

           :  : :      .*   *.                                      .*  

 

LDEC014277 ALLRPCSREPNLCKEGEDDDVDEEDVMNEIIPWTREKHELEDDDTEPPESFQIRTSNAAY 225 

Human      VILR---PGPYICSEMDL---------GGLPSWLLQD-----------PGMRLRTTYKGF 167 

           .:**     * :*.* :          . :  *  :.            .:::**:  .: 

 

LDEC014277 MKHVTKYFNVLMPILAPHQFTEGGPIIMFQVENEYSISGKHDLKYLQLLRNLMISKGIKE 285 

Human      TEAVDLYFDHLMSRVVPLQYKRGGPIIAVQVENEYGSYNK-DPAYMPYVKKALEDRGIVE 226 

            : *  **: **  :.* *:..***** .******.  .* *  *:  ::: : .:** * 

 

LDEC014277 LLVTADNPDKETYGTLPDLFLMTGNFDKN--PKTQLNILKSIQPNRPTMTMEYWGGWFDF 343 

Human      LLLTSDNKDGLSKGIVQGVLATI-NLQSTHELQLLTTFLFNVQGTQPKMVMEYWTGWFDS 285 

           **:*:** *  : * : .::    *::..   :   .:* .:* .:*.*.**** **** 
  

Şekil 4.22 Leptinotarsa decemlineata GH 35 enzimi 

Katalitik rezidüler E
202  

ve E
277

  gri fonlu kırmızı ile gösterilmiştir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki 

sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 

matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 2 adet GH31 ailesinden 

hidrolaz bulunmuştur. Bunlardan LDEC014768 kodlu bir varsayımsal O-Glikozil 

hidrolaz, L. decemlineata GH31 (Uniprot ID: X2D6A1) ile sekans bazında % 99.8 

benzerlik göstermiştir. LDEC011381 ise D
511

, E
514

, D
587

 korunmuş katalitik rezidüleri 

ile birlikte (Hirschhorn vd. 2002) insan nötr alfa-glikozidaz C (Uniprot ID: Q8TET4) ile 

% 43’ lük bir sekans benzerliğine sahiptir (Şekil 4.23).  

LDEC011381 IDFMIPEASDYYSSWFAFDKFNGSTETLAGIWNDMNEPAVFDDTIEKTLPFEVLHAGGVK 279 

Human      LDFTNPKVREWYSSLFAFPVYQGSTDIL-FLWNDMNEPSVFRGP-EQTMQKNAIHHGNWE 536 

           :**  *:. ::*** ***  ::***: *  :*******:** .  *:*:  :.:* *. : 

 

LDEC011381 HGDIHNIYGFMQTRATHKGLMDRDQQKKRPFILSRSTFAGSQRYAAMWTGDNSATWNHFA 339 

Human      HRELHNIYGFYHQMATAEGLIKRSKGKERPFVLTRSFFAGSQKYGAVWTGDNTAEWSNLK 596 

           * ::****** :  ** :**:.*.: *:***:*:** *****:*.*:*****:* *.:: 
  

Şekil 4.23  Leptinotarsa decemlineata LDEC011381 kodlu GH31 enziminin insan  

GH31 enzimi ile birlikte sekans gösterimi 

Katalitik rezidüler  gri fonlu kırmızı ile gösterilmiştir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da 

alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 

ve üzeri skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 
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GH31 ve GH35 grubu enzimlerin varlığı odunsu dokuların arasındaki galaktan 

polimerlerin ya da çeşitli mikroorganizmaların da besin elde etmek için substrat olarak 

kullanılabileceğini işaret etmektedir (Scully vd. 2013). 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu GH48 ailesine ait iki 

adet varsayımsal selülaz tanımlanmıştır. Bunlardan LDEC006357 Uniprot ID: E7CIZ1 

L. decemlineata selülazı ile %99.5, LDEC004844 de yine Uniprot ID: E7CIZ2 olan bir 

başka L. decemlineata selülazı ile % 99.4 benzerlik taşımaktadır. E
73

 katalitik rezidüsü 

ve E
84

 katalitik proton donörü (Reverbel-Leroy vd. 1996) (Clostridium cellulolyticum 

Endoglukanaz F numaralandırması Uniprot ID: P37698) korunmuştur (Şekil 4.24). 

LDEC006357  ----------------MLLGIMKTFIVFLVGCVSLINGGEYLNRFTQQYNKIHDAANGYF 44 

LDEC004844  ----LKSRGY----EMKLLS----IALALAGLTLVNCAGVYKQRFLEQYNKIHNENNGYF 48 

Clostridium MSKNFKRVGAVAVAAAMSLSIMAT---TSINAASSPANKVYQDRFESMYSKIKDPANGYF 57 

                              *.          . .       * :** . *.**::  **** 

 

LDEC006357  SPKGIPYHAVETLIVEAPDYGHQTTSEAYSYWLWLEAMYGAVNGDFSKFTAAWQNMETYM 104 

LDEC004844  SKEGVPYHAVETLIIEACDHGHQTTSEAYSYYIWLEAMNGAISGNFSSFNAAWKNMEDYI 108 

Clostridium SEQGIPYHSIETLMVEAPDYGHVTTSEAMSYYMWLEAMHGRFSGDFTGFDKSWSVTEQYL 117 

            * :*:***::***::** *:** ***** **::***** * ..*:*: *  :*.  * *: 

 

LDEC006357  IPNHASQPTNN--YYNPGKPATFAPEGDYPNQYPSQMQFNVPVGQDPIYQELVNTYGTSD 162 

LDEC004844  IPSHTSQPNTD--LYNPKNPATYAPAMDTPEQWPTSLEPGVPVGEDPLFQELQTTYNTYD 166 

Clostridium IPTEKDQPNTSMSRYDANKPATYAPEFQDPSKYPSPLDTSQPVGRDPINSQLTSAYGTSM 177 

            **.. .**...   *:  :***:**  : *.::*: :: . ***.**: .:* .:*.*  

 

Şekil 4.24 Leptinotarsa decemlineata GH 48 varsayımsal selülazlarının Clostridium 

sekansı ile birlikte gösterimi 

E
73 

ve E
84

 katalitik rezidüleri gri fonlu kırmızı ile gösterilmiştir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki 

sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 

matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu GH2 ailesinden bir β-

mannozidaz tanımlanmıştır. 5 karakteristik peptit ile temsil edilip 20 aminoasit 

uzunluğundaki sinyal peptiti çıkarıldıktan sonraki tahmini moleküler ağırlığı 55.6 

kDa’dır. Uzunluğu 509 aminoasittir. E
457

 (Chen vd. 1995) (Sığır Beta-mannosidase 

numaralandırması-Uniprot ID: Q29444) korunmuş aktif rezidüsüne sahiptir (Şekil 4.25). 
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LDEC005220 MTTNLILVLTLHLFLSACEAAN-----IQNLGGEWLLREANGKYEDLKATVPGGIYSDLM 55 

Bovine     ------MLLRLLLLLAPCGAGFATKVVSISLRGNWKIHSGNGSL-QLPATVPGCVHSALF 53 

                 ::* * *:*: * *.        .* *:* ::..**.  :* ***** ::* *: 

 

LDEC005220 NNNIIGDIFFGYGDSETKWVPRLNWTYYRNFSVDANTLNKENVNLVLEGLDTFANVFVNG 115 

Bovine     NKRIIKDPYYRFNNLDYRWIALDNWTYIKKFKLHSDMSTWSKVNLVFEGIDTVAVVLLNS 113 

           *:.** * :: :.: : :*:   **** ::*.:.::  . .:****:**:**.* *::*. 

 

LDEC005220 KKVGESRNMFVRYIFDVKDQLKVGNNEIEVQFLSPIEVSARLAEQQSKLYDVPPDCPDAA 175 

Bovine     VPIGKTDNMFRRYSFDITHTVKA-VNIIEVRFQSPVVYANQRS-ERHTAYWVPPNCPPPV 171 

             :*:: *** ** **:.. :*.  * ***:* **:  : : : :: . * ***:**  . 

 

LDEC005220 YRGECHVNMIRKMQASFSKDI-------------YIESFDESAIRYIVTDVTESEDGDYW 222 

Bovine     QDGECHVNFIRKMQCSFGWDWGPSFPTQGIWKDVRIEAYNVCHLNYFMFTPIYDNYMKTW 231 

             ******:*****.**. *               **::: . :.*::     .:  . * 

 

LDEC005220 LLNFDTYLANNKKGTVTGILMYTVTLKDIQMTQVNHVDAVMNAYNETVVTTTVQI-SKSF 281 

Bovine     NLKIESSFDVVSSKLVSGEAIVA--IPELNIQQTNNIEL---QHGERTVELFVKIDKAII 286 

            *:::: :   ..  *:*  : :  : :::: *.*:::     :.* .*   *:* .  : 

 

LDEC005220 VNTWWPNGYGAHDLYNLNVVFSNEVSSEHDIKNVRVGFRTVELVQDSL------------ 329 

Bovine     VETWWPHGHGNQTGYNMSVIFELDGGLRF-EKSAKVYFRTVELVEEPIQNSPGLSFYFKI 345 

           *:****:*:* :  **:.*:*. : . ..  *..:* *******:: :             

 

LDEC005220 --------GSNEIPVDILPERGQNKTTIKKLLMAAHDSHMNMLRVWGGGVYESDYFYDLA 381 

Bovine     NGLPIFLKGSNWIPADSFQDRV-TSAMLRLLLQSVVDANMNALRVWGGGVYEQDEFYELC 404 

                   *** **.* : :*  ..: :: ** :. *::** **********.* **:*. 

 

LDEC005220 DELGIVIWQDFMFACAMYQSDENYRSNVIDEVRHQVKRLRSHASVALYSGNNENEGALVD 441 

Bovine     DELGIMIWQDFMFACALYPTDKDFMDSVREEVTHQVRRLKSHPSIITWSGNNENEAALMM 464 

           *****:**********:* :*::: ..* :** ***:**:** *:  :*******.**:  

 

LDEC005220 DWYGTKNNF-TLYKNDYVTLYIDTIKTEFDRITHNRGIFVSSSPSNGKKTVSDGYVSTYP 500 

Bovine     GWYDTKPGYLQTYIKDYVTLYVKNIRTIVLEG-DQTRPFITSSPTNGAKTIAEGWLSPNP 523 

           .**.** .:   * :******:..*:* . .  .:   *::***:** **:::*::*  * 

 

LDEC005220 GNPLYGDGA--------------------------------------------------- 509 

Bovine     YDLNYGDVHFYDYVSDCWNWRTFPKARFVSEYGYQSWPSFSTLEKVSSEEDWSYRSSFAL 583 

 

Şekil 4.25 Leptinotarsa decemlineata β-mannozidazı 

E
457

 katalitik rezidüleri gri fonlu kırmızı ile gösterilmiştir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta 

da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 

0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

Alfa-galaktozidaz, α-mannozidaz ve β-mannozidazlar optimum asidik pH derecelerinde 

glikoproteinlerden karbonhidrat bileşiklerini ayıran, ayrıca şeker katabolizması suretiyle 

hemiselüloz sindiriminin son halkasını tamamlayan enzimler olarak 

tanımlanmaktadırlar (Terra vd. 1996). Bu enzimler sindirim rollerinin yanı sıra 

patojenlere karşı savunmada da rol alabilmektedir.  

L. decemlineata peritrofik matriks proteomic analizleri sonucunda bulunan 8 adet  GH1 

(IPR001360) ailesine ait enzim LC-MS/MS analizleri sonrası Mirosinaz ilk adı ile 

adlandırılmıştır (Şekil 4.26). B. brassicae numaralandırmasına göre Q
19

, W
123

, N
166

, 
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Y
309 

ve E
423 

substrat tanıma ve proton donörü işlevi göstermektedir. E
167 

ve E
374

 ise 

katalitik rezidülerdir (Beran vd. 2014). 

LDEC000918           MARTSLLVFCICFINGILSYDLNDNKFPDDFLFGVATAAYQIEGAWNEGGKGENIWDNVC 60 

Pstriola             MWKIELLIYSL-VIVGTSCSSVNNKKFPDSFLLGTATAAYQIEGAWNEDGKGENIWDRTC 59 

Brevicorynebrassicae ----------------------MDYKFPKDFMFGTSTASYQIEGGWNEDGKGENIWDRLV 38 

                                            : ***..*::*.:**:*****.***.********.   

 

LDEC000918           HRVPSPVVNNDTGDIACDSYHKYKEDVALLKDLGVDVYRFSLSWSRILPNGFDNKINVEG 120 

Pstriola             HSDPTRIFNNENADIACDSYHKYKEDVALLKDLGVSVYRFSISWSRILPTGYLNEINQLG 119 

Brevicorynebrassicae HTSPEVIKDGTNGDIACDSYHKYKEDVAIIKDLNLKFYRFSISWARIAPSGVMNSLEPKG 98 

                     *  *  : :. ..***************::***.:..****:**:** *.*  *.::  * 

 

LDEC000918           INYYKNLIRELLDNNIKPLVTIYHWDLPQVLQDAGGWESEFIIDAYLDYARVCFREFGDD 180 

Pstriola             INYYKNLISELKANNIEPLVTIFHWDLPQPLQDIGGFPNDRIIRRYVEYARVVFDNFGDD 179 

Brevicorynebrassicae IAYYNNLINELIKNDIIPLVTMYHWDLPQYLQDLGGWVNPIMSDYFKEYARVLFTYFGDR 158 

                     * **:*** **  *:* ****::****** *** **: .  :   : :**** *  ***  

 

LDEC000918           VKYWLTFNEPKQTCHAGYASGDKAPLIISPGVGEYLCSRNLLLAHSKAWHLYNNEFRSKQ 240 

Pstriola             VKYWITFNEPKQTCHGGYAALGDAPFINSSGIGEYLCTHNLLKAHAETYHMYNKEFRDKQ 239 

Brevicorynebrassicae VKWWITFNEPIAVCK-GYSIKAYAPNLNLKTTGHYLAGHTQLIAHGKAYRLYEEMFKPTQ 217 

                     **:*:*****  .*: **:    ** :     *.**. :. * **.:::::*:: *: .* 

 

LDEC000918           QGRVGITIDSNWYEPASN-SSEDLAASETALRFNYGCYADPVIHGDWPKQMKENIARRSK 299 

Pstriola             NGRIGITIDTVWAEPDSK-DKADVEAADRLIQFTYGWYAHPVTHGDYPEVMKQFVGERSA 298 

Brevicorynebrassicae NGKISISISGVFFMPKNAESDDDIETAERANQFERGWFGHPVYKGDYPPIMKKWVDQKSK 277 

                     :*::.*:*.  :  * .  .. *: :::   :*  * :..** :**:*  **: : .:*  

 

LDEC000918           AQGYRKSRLPEFTEEEIKYMRNTVDFLGLNTYTSSVVRAIAQPDTTTLGLSEDTEVDEWQ 359 

Pstriola             KQGFSESRLPKFSKAEIHGMKNTVDFLGLNYYTSVMAKHKNDEEKTAIDWDQDSEVDTYF 358 

Brevicorynebrassicae EEGLPWSKLPKFTKDEIKLLKGTADFYALNHYSSRLVTFGSDPNPNF---NPDASYVTSV 334 

                      :*   *:**:*:: **: ::.*.** .** *:* :.    : : .    . *:.      

 

LDEC000918           PEDWE-GSASSWLKVAPWGARKLLKWLKYAYNDTPIMVTENGYSDEGT-LNDERRINYYQ 417 

Pstriola             KPEWP-STASSWLKIVPWGMRKILNWVNKNYEGLPIIVTENGVSENGTTLEDDVRIDYYR 417 

Brevicorynebrassicae DEAWLKPNETPYIIPVPEGLRKLLIWLKNEYGNPQLLITENGYGDDGQ-LDDFEKISYLK 393 

                        *   . : ::  .* * **:* *::  * .  :::**** .::*  *:*  :*.* : 

 

LDEC000918           GYISNIRDAMEKDDVNVIGYTAWSFMDNFEWLRGYSEHFGLYHVDFNSPNRTRTKKDSAI 477 

Pstriola             DHLSGVRDALD-DGVNVIGYTAWSMMDNFEWTRGYSEKFGLYSVDFNDPERKRTPKKSVS 476 

Brevicorynebrassicae NYLNATLQAMYEDKCNVIGYTVWSLLDNFEWFYGYSIHFGLVKIDFNDPQRTRTKRESYT 453 

                     .::.   :*:  *  ******.**::*****  *** :***  :***.*:*.** :.* 
   

Şekil 4.26 Leptinotarsa decemlineata GH 1 ailesinden LDEC000918 kodlu enzimin 

Phyllotreta striolata Fabricius (Coleoptera: Chrysomelidae) (Uniprot erişim 

no: A0A059U5M8) ve Brevicoryne brassicae Linnaeus (Hemiptera: 

Aphididae) Uniprot erişim no: A0A059U5M8) GH 1 enzimleri ile birlikte 

sekans gösterimi 

B. brassicae numaralandırmasına göre sarı fonla gösterilen Q
19

, W
123

, N
166

, Y
309 

ve E
423 

substrat tanıma ve 

proton donörü işlevi göstermektedir. Kırmızı yazılı gri fonla gösterilen E
167 

ve E
374

 katalitik rezidülerdir. 

Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki 

noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip 

proteinleri simgelemektedir 

GH1 ailesi myrosinazları aynı aileden olan β-glikozidazlar ile oldukça benzer sekansa 

sahiptir. Myrosinazlara özgü olan β-thioglikozidaz aktivitesinin belirlenmesi substrat 

düzeyinde daha detaylı çalışmaların yapılmasını gerektirmektedir (Beran vd. 2014). 

Myrosinazlar bitkisel glikozinolatların hidrolize edilmek suretiyle böceklerin kendine 
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özgü savunma mekanizmalarının yaratılmasında kullanılan enzimler olarak 

bilinmektedir (Beran vd. 2014). Bu glikozinolatların ağırlıklı olarak Cruciferae 

takımından bitkilerde bulunduğu göz önüne alındığında (Beran vd. 2014) Solanum 

tuberosum üzerinde kültüre alınmış mevcut çalışmadaki patates böceklerine ait GH1 

enzim grubunun β-glikozidaz aktivitesi gösterebileceği düşünülebilir. 

Glikozit hidrolazlar; en genel anlamda karbonhidrat sindirimi denildiğinde akla gelen 

enzim grubudur. Chrysomeloidea and Curculionoidea üst familyalarından çoğu böcek 

hücre duvarı sindirimini gerçekleştirmeye yönelik enzimlere de sahiptir (Kirsch vd. 

2012). β-glukanaz, ksilenaz ve pektinazların bitki, lizozimlerin bakteri, kitinaz ve β-1,3 

glukanazların ise fungal hücre duvarlarını hedef aldıkları bildirilmiştir (Terra ve Ferreira 

2012). 

4.3.2.6 Lipit metabolizmasına ilişkin enzimler 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomic analizleri sonucunda 3 adet lipit 

metabolizması ile doğrudan ilgili enzim tespit edilmiştir. Bunlar böcek bağırsak 

lipazları olup Triaçilgliserol lipaz (IPR000734), Lipaz ökaryotik (IPR025483) olmak 

üzere iki grupta toplanmıştır. L. decemlineata pankreatik triaçilgliserol lipazları 2 adet 

olup S
169

, D
193

 ve H
280

 (Pistillo vd. 1998) (İnsan Pankreatik Triaçilgliserol Lipaz 

Uniprot ID: P16233) katalitik üçlü rezidülerine sahip ve korunmuş GXSXG motifleri 

bulunmaktadır. Triaçilgliserol lipazlarda ayrıca pankreatik lipaz bölgesinin yanı sıra 

aminoasit sekansının karboksil ucuna yakın bölümünde sisteince zengin bir bölge 

bulunmaktadır (Toprak vd. 2008) L. decemlineata aktif triaçilgliserol lipazlarında bu 

bölge CX7CX22CX10C konsensusuna sahip olup bu anlamda insan (Uniprot ID: P16233) 

ve sığır (Uniprot ID: F1MP55) triaçilgliserol lipazlarıyla da uyuşmaktadır (Şekil 4.27). 
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LDEC013885 DVNIFCVDWSSIALKTYLEAFAAVPDVGRLTGELIKVLITDHGLNINKIFIVGHSLGAHV 178 

LDEC013889 DINVFVVDWSPIASKTYISAQGCVPKVGGFVADFVRSLQQNFKLNLSKVKFVGHSLGAHV 150 

Human      SVNCICVDWKGGSRTGYTQASQNIRIVGAEVAYFVEFLQSAFGYSPSNVHVIGHSLGAHA 174 

Bovine     KVNCICVDWEHGAWTKYTQAVHNTRVVGAEIAFFIQGLSTELGYGPENVHLIGHSLGAQL 176 

           .:* : ***.  : . * .*      **   . ::. *      . .:: .:******:  

 

LDEC013885 AGRIGEDFKGNLPLIVGLDPAGPGFFYEITNNRLDPTDAQFVHVIHTNTAFL------GF 232 

LDEC013889 CGCAGTALGGQVSRIVGLDPAGPLFSLSNKENRLDKSSAKYVEVIHTNGGML------GF 204 

Human      AGEAGRRTNGTIGRITGLDPAEPCFQGTPELVRLDPSDAKFVDVIHTDGAPIVPNLGFGM 234 

Bovine     AAEAGRRLGGQVGRITVIESWMPCFSNDPTGSLLNPSKSMMVDVMATESIQLLPFVSTGQ 236 

           ..  *    * :  *. ::   * *        *: :.:  *.*: *:   :      *  

 

LDEC013885 RRTLGHVDYYPNGGEFQPGCPLDIT----------------GSCSHTRSYELYAESIVN- 275 

LDEC013889 NDQLGHSDYYPNGGRTQPGCGVDLT----------------GSCSHSRSYEYYAESLSN- 247 

Human      SQVVGHLDFFPNGGVEMPGCKKNILSQIVDIDGIWEGTRDFAACNHLRSYKYYTDSIVNP 294 

Bovine     TQDWGHCELVPGGGIFLMGCQPSMSRSMIEVLNCGQGIQDFVACSHLRSYKYYSSSILNP 296 

               ** :  *.**    **  .:                  :*.* ***: *:.*: *  

 

LDEC013885 GGFSAERCNSQWDYDTGNCEDN---MQSQMGGYSP----DEG------------------ 310 

LDEC013889 NRFEARECGSIKDYTSGKCNNA---KRSFMCPFIL----DTS-AHGKFFLETNSKSPFAK 299 

Human      DGFAGFPCASYNVFTANKCFPCPSGGCPQMGHYADRYPGKTNDVGQKFYLDTGDASNFAR 354 

Bovine     DGFLGYPCASYEEFQEGGCFPCPAGGCPKMGHYADQFQGKTSAVGQTFFLNTGSSGNFTS 356 

           . * .  * *   :  . *          *  :      . .   
                 

Şekil. 4.27  Leptinotarsa decemlineata Triaçilgliserol lipazlarının insan ve sığır 

pankreatik lipazları ile birlikte sekans gösterimi 

Gri fonlu kırmızı rezidüler katalitik rezidüler, sarı fonlu rezidü korunmamış rezidü, yeşil fonlu bölge 

sisteince zengin bölge, kırmızı fonlu sisteinler CX7CX22CX10C motifine ilişkin sisteinlerdir. Mor fonlu 

bölge GXSXG motifini kapsamaktadır. Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen 

rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor 

verecek düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

Ökaryotik lipazlar da GXSXG korunmuş motiflerine sahiptir (Pistillo vd. 1998). 

Mevcut proteom analizlerinde tespit edilen tek ökaryotik lipaz olan LDEC01872, S
164

 

ve H
369

 katalitik rezidülerinden (Pistillo vd. 1998) (D. melanogaster numaralandırması. 

Uniprot ID: O46108) H
369

'dan yoksun olduğundan bu hidrolazın inaktif olduğu öne 

sürülebilir (Şekil 4.28). 
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LDEC018727     ADAGFDVWLGNNRGNTWSRNHL------------NFEDCGHYDLPAKIDYIIATTGQDRI 168 

D.melanogaster ADAGYDVWMGNARGNTYSKAHKYWPTYWQIFWNFSWNEIGMYDVPAMIDYVLAKTGQQQV 158 

               ****:***:** ****:*: *             .::: * **:** ***::*.***::: 

 

LDEC018727     FYVGHSQGTSQYFAMASLRPEYNDKIALMTALAPVAYMKHLASPLPRLAVKYMEAISLAA 228 

D.melanogaster QYVGHSQGTTVYLVMVSERPEYNDKIKSAHLLGPAAYMGNMKSPLTRAFAPILGQPNAIV 218 

                ********: *:.*.* ********     *.*.*** :: *** *  .  :   .  . 

 

LDEC018727     DILKINELLGHSELLSLAARLACSDGSPFQEICATFLFFLCGFDSPEMERNIIPVLATNS 288 

D.melanogaster EVCGSMEFMPSNKFKQDLGIEMCQATSPYADMCANEIFLIGGYDTEQLDYELLEHIKATS 278 

               ::    *::  .:: .  .   *.  **: ::**. :*:: *:*: ::: :::  : :.* 

 

LDEC018727     PAGISTKMLKHYGQEIRSGFFRQYDYGGLQNLAKYNSLTPPSFNMSAATAPVALYYSX-- 346 

D.melanogaster PAGASVNQNLHFCQEYNSGKFRKFDYTALRNPYEYGSYFPPDYKLKNAKAPVLLYYGAND 338 

               *** *.:   *: ** .** **::** .*:*  :*.*  **.:::. *.*** ***.    

 

LDEC018727     -------------------------------------------------------- 

D.melanogaster WMCDVSDVRKLRDELPNMALDYLVPFEKWAHLDFIWGTEARKYVYDEVLKQMQSYE 394 

 

Şekil 4.28  Leptinotarsa decemlineata ökaryotik lipazının Drosophila melanogaster 

model ökaryotik lipazı ile alt alta sekans gösterimi 

Gri fonlu kırmızı rezidüler katalitik rezidüler, mor fonlu bölge GXSXG motifini kapsamaktadır. 

Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki 

noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip 

proteinleri simgelemektedir 

4.4 Taşıyıcı Proteinler 

4.4.1 Ferritin 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu iki adet ‘heavy chain’, 

iki adet de ‘light chain’ ferritin iyon taşıyıcısı bulunmuştur. Böcek light chain 

ferritinlerinin heavy chain ferritinleri karakterize eden ferroksidaz merkezinden yoksun 

olduğu, (Dunkov ve Georgieva 1999); bunun yerine kimyasal denatürasyona karşı 

yüksek stabilite gösteren tuz köprülerine sahip olduğu bilinmektedir (Charlesworth vd. 

1997); bu durum LDEC005287 ve LDEC014063 için de böyle olmaktadır (Şekil 4.29). 

Her ikisinde de ayrıca birer adet N-tipi glikolizasyona ilişkin asparajin rezidüsü 

görülmektedir. Bir ferritinin glikolize olması onun stabilitesini arttırmakta, reseptörü 

bulmasını ve bağlanmasını da kolaylaştırmaktadır (Nichol ve Locke 1999). Her ikisinde 

de N-terminale yakın bölgedeki 3 adet C rezidüsü korunmuştur. C
26

, C
34

, C
46

 (Apriona 

germari Hope (Coleoptera: Cerambycidae) numaralandırması Uniprot erişim no: 

Q8MUW9) olmak üzere bu 3 adet sisteinin protein-protein interaksiyonlarında veya 

endoplazmik retikulumda lipit molekülleri eklenmek suretiyle ferritinin degrede 



57 
 

olmaktan korunumunda rol aldığı bildirilmiştir (Nichol ve Locke 1999; Nichol vd. 

2002). 

LDEC005287 MKVFIVIAIFCAVASAA-----DDYCYKDAVEACKTTNKKYTSTLNCTARYGAIDAVQPE 55 

LDEC014063 MKAFIIIAIFCAVASAA-----QDYCYKDVVEACRTTNKKYTSTLNCTAKYGAIDVVQPA 55 

Apriona    MKAFIVFVSLCAVAVAQVEDHLSKSCYNDIDTICKHSKL-SPKDSYCSAKYGGINKVQEG 59 

           **.**::. :**** *      .. **:*    *: ::    .   *:*:**.*: **   

 

LDEC005287 LQKFANHHFIRSFEYLLMSTHFANYEKNRAGFEKLFRSLSDSKWEEGIELIKYITKRGGY 115 

LDEC014063 LQKFTNHHFIRSFEYLLLSTNFANYEKNRPGFEKLFRSLSDDKWEEGIELIKYLTKRGGQ 115 

Apriona    LQKFVNDHFTLSFHYLLMATHFDNYNKNRPGFEKLFRGLSDDTWEDGIELIKYITKRGGE 119 

           ****.*.**  **.***::*:* **:*** *******.***..**:*******:*****  

 

LDEC005287 MNFAAISEDLALENEVDRSFELYELAAVAKALDFEKKFALEAHEIHSEATRKSKSFHDPE 175 

LDEC014063 MNFATVSEELLEENELERSFELNEFAAVARALDFEKRIALEANSIHGEATRMNKNFHDPE 175 

Apriona    MNFNLQSY----FNETKPDAELYEYYAVGKALDNHKKLALEAFEVQKEAANKAKDYHDPE 175 

           ***   *      ** . . ** *  **.:*** .*::**** .:: **:.  *.:**** 

 

LDEC005287 ISDHLEKEFVHKQRDVIRKLAGYTTDLSDLLDGPDSSLSLFLFDEYLQKA 225 

LDEC014063 ISDHLEHEFVHKQRDVIRKLAGYATDLNDLLDGPDSSLSLFLFDEYLQK- 224 

Apriona    ITSYLEHEFMHKHRDIV-KLAGYTSDLNKILDGPDSSLSLYLFDEYLQKQ 224 

           *:.:**:**:**:**:: *****::**..:**********:********  

 

Şekil 4.29 Leptinotarsa decemlineata light chain ferritinleri ve Apriona germari light 

chain ferritininin alt alta sekans gösterimleri 

Sarı fonlu rezidüler korunmuş sistein rezidüleri, koyu renkli asparajinler ise N-tipi glikolizasyon 

bölgeleridir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. 

Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer 

özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

LDEC014064 ve LDEC005286 ise 2005 yılında Qiu vd. tarafından rapor edilen L. 

decemlineata heavy chain ferritin ortologları ile (Uniprot ID: Q7Z161) % 99’ un 

üstünde bir benzerlik oranına sahiptirler. Bunlarda 1 adet Y, 1 adet H, 1 adet Q, ve 4 

adet E olmak üzere toplamda 7 adet amino asitten oluşan ferroksidaz merkezi 

bulunmaktadır. Burası metal bağlayan ve sitoplazmik Fe
+2 

iyonunu Fe
+3

'e oksitleyen 

esas kısımdır (Andrews vd. 1992; Lawson vd. 1989; Wade vd. 1991; Charlesworth vd. 

1997). Bu rezidülerin tamamı  LDEC014064 ve LDEC005286’ da korunmuştur (Şekil 

4.30). 
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LDEC014064 MKSIILTTVFICVIGLASSALECSYKELDIPKDWIDMEKACVKKMRAQVEDELKAAMQYM 60 

LDEC005286 MRSIILAVFFVCAIGLASPALQCSHKELDIPKDWIDMDQLCIQKMRGQVEEELKAAMQYM 60 

Apriona    MKFFAFAVFVVCSIAFVSAEIECRGENVNVPTDWLDMQQFCVSSVRNQIEEELKAAMQYM 60 

           *: : ::...:* *.:.*  ::*  :::::*.**:**:: *:..:* *:*:********* 

 

LDEC014064 AMGAHFSKDTVNRPGFAEIFFKSASEEREHAIKLISYLLMRGELTSKVSSLIK-RNLMPS 119 

LDEC005286 AMGAHFSKDTVNRPGFADMFFKSASEEREHAIKLISYLLMRGELTSKVSSLIK-RNLMPA 119 

Apriona    AMGAHFSKDIVNRPGFAKMFFEAASEERQHAIKLISYLLMRGELTSKVSELIRSRKLVPQ 120 

           ********* *******.:**::*****:********************.**: *:*:*  

 

LDEC014064 QTTWTNGVSALKDALKLEASVTRKIRDVIKVCEEAKSFNDYHLVDYLSGDFLGEQYQGQR 179 

LDEC005286 QTTWINGVSALKDALRLEASVTRKIRDVIKVCEGATSYNDYHLVDYLTGDFLEEQYHGQR 179 

Apriona    KTYWDSGVEALKDALNLEASVTKKIRKVIKNCEE-DSFNDYHIVDYLTGDFLTEQYQGQR 179 

           :* * .**.******.******:***.*** **   *:****:****:**** ***:*** 

 

LDEC014064 DIAGKISTLEKMTEKHGALGEWLFDKKLLKGEL 212 

LDEC005286 DIAGKVSTLEKMTEKHGALGEWLFDKKLLKGEL 212 

Apriona    DIAGKVSTLEKLKVKHGALGEFLFDKKLLNGEL 212 

           *****:*****:. *******:*******:*** 

                   

Şekil 4.30 Leptinotarsa decemlineata heavy chain ferritinlerinin Apriona germari heavy 

chain ferritini ile alt alta sekans gösterimi 

Sarı fonlu rezidüler korunmuş sistein rezidüleri, gri fonlu kırmızı yazılmış rezidüler ise feroksidaz 

merkezine ilişkin aminoasitleri göstermektedir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta 

gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri 

skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

4.4.2 Juvenil hormon bağlayan proteinler 

Hemolimf juvenil hormon bağlayan protein (IPR010562) ailesinden 4 adet juvenil 

hormon bağlayan protein L. decemlineata peritrofik matriksinde yer almaktadır. Juvenil 

hormon bağlayan proteinler juvenile hormonu bağlayarak spesifik olmayan esterazlar 

tarafından degredasyona uğramadan hedef dokuya ulaşmalarını sağlamaktadır 

(Ritdachyeng vd. 2012). Bunların yüksek ve düşük moleküler ağırlığa sahip olanları 

bulunmakta olup düşük moleküler ağırlığa sahip olanlar 25-35 kDa arasında değişen 

kütlelerdedir (Trowell 1992). L. decemlineata peritrofik matriksinde yer alan juvenil 

horrmon bağlayan proteinlerin tamamı 18-28 kDa aralığında molekül ağırlığına sahip 

olup düşük molekül ağırlıklı olanlar grubuna girmektedir. Disülfit köprüleri juvenil 

hormon bağlanması adına önemli bir role sahiptir (Wojtasek ve Prestwich 1995). 

LDEC009735’de 33. ve 233. rezidülerdeki sisteinlerle muhtemel disülfit köprüleri 

kurulabilecekken tek bir sistein rezidüsüne sahip LDEC000780’in ve sistein içermeyen 

LDEC013494’ün juvenil hormon bağlama niteliği olmadığı öne sürülebilir (Şekil 4.31). 

Öte yandan amino asit sekansındaki hidrofobik bölgelerin disülfit köprüleriyle kontakt 

kuran ve juvenil hormon’un lipofilik bölgelerini tanıyan kısımlar olarak juvenil hormon 
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bağlama kapasitesinde olduğu da ileri sürülmüştür (Touhara ve Prestwich 1992). Buna 

göre LDEC009735’de C
33

 rezidüdünü de içeren L
26

 ile P
43

 arasındaki böyle bir 

hidrofobik dizinin benzer bir rol üstleneceği düşünülebilir (Şekil 4.31). 

LDEC009735 MKMVALKLLTFVALVYTANASTDRELALKLASCLKKVIISGLPSLHIPSHDPLVFNHNLS 60 

LDEC000780 MKLLVSAIIL-----LSAQAFGGYV--FRISS-------------PIDIKTEPVFSPYCE 40 

LDEC013494 MISAAFSFLL-----LLAPAFGGYV--FLYVN-------------DRKADDSTVI----- 35 

           *   .  ::        * *  .    :   .                 .   *:      

 

LDEC009735 WHGDIGIASGTLNVTNLVWHGIPNWSVDIEQFS-DD-SDSNAILKYTLWWPKFVFTSKYS 118 

LDEC000780 YHPK----NDVFNFDEYFWNLSH-TGFDNSQILDAHVDVATLSLNFTTFSPHVVQKSVYA 95 

LDEC013494 --------------------------------L-SDSDD--------------------- 41 

                                              . .                       

 

LDEC009735 LYANVAL----IPTHFAGD-------LNVTLASTTWSGEVNFTKPGFNLIEGVEGLTLSW 167 

LDEC000780 ASGVVLYNKTRDPDIIWGSGPVVKELYNTTILHQIR--SVQYEQDGK------SYLRVDS 147 

LDEC013494 -------NRLEKKSRVYMNQLIAYNSDNVTIVHQLK--SNQVVKNGE------TYLEITS 86 

                          .  .        *.*:       . :  : *         * :   

 

LDEC009735 NSVQVHFDFTGLG---PFNGMVSNTLSGFVKGFLDTGAMG----------NTLGEALKTR 214 

LDEC000780 YNVSVSLDFITFDYQNLYNGTRPD-LAKRTGEYINANAPYITANQQPYVETFLAGMFKEY 206 

LDEC013494 YDTSIQMDLITLDYGNLYNGTNPE-LAKDTKDYLNEIAMYLVSDIGGKIEIFFGDMFKTY 145 

            ...: :*:  :.    :**   : *:  .  :::  *              :.  :*   

 

LDEC009735 LNTAWFQHNERIDKILEYCRNN 236 

LDEC000780 AK-AII-GSVSIDELIH----- 221 

LDEC013494 AN-LIF-GSVPLNKIVPDFQ—163 

 

Şekil 4.31 Leptinotarsa decemlineata juvenil hormon bağlayan proteinlerinin alt alta 

sekans gösterimi 

Açık mavi fonla gösterilen bölge juvenil hormon bağlayan varsayımsal bir hidrofobik bölgesdir. Kırmızı 

fonlu sisteinler disülfit köprülerine ilişkindir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta 

gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri 

skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

4.4.3 Hekzamerin-depo proteinleri 

Böcek depo proteinleri yaklaşık 70-80 kDa moleküler ağırlığa sahip proteinlerdir ve 

kelime anlamı olarak hemolimften besin çekilip fat body de depolanması anlamı ima 

edilmektedir (Haunerland 1996). Son yıllarda bu proteinlerin kütikular formasyon ve 

melanizasyon, humoral savunma ve madde taşınması gibi diğer roller üstlendiği de öne 

sürülmüştür (Burmester 1999). L. decemlineata peritrofik matriks kompozisyonunda yer 

alan 1 adet hemosiyanin/hekzamerin (IPR013788) grubuna ait protein 19 karakteristik 

peptit ile temsil edilmekte, sekansı toplamda 702 aminoasitten oluşmaktadır. Sinyal 

peptit haricindeki moleküler ağırlığı 81.6 kDa’dır. LDEC012813, L. decemlineata 
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diapause protein 1 (Uniprot ID: Q25271) ile sekans karşılaştırma analizi sonuçlarında % 

100 bir benzerlik göstermiştir (Şekil 4.32). 

LDEC012813             MKISLVFLVGFCTAVLSNPVADTNYLKREQQILKLLYHVNQPSTYPEHVEIGKSCMFCEK 60 

TR|Q25271|Q25271_LEPDE --------------------------------LKLLYHVNQPSTYPEHVEIGKSCMFCEK 28 

                                                       **************************** 

 

LDEC012813             GSLYDKYEKREVVDNWVQFWRFGLLPRGEVFSVFYEEHLRQAIALFKLFYYAKTYDEFHR 120 

TR|Q25271|Q25271_LEPDE GSLYDKYEKREVVDNWVQFWRFGLLPRGEVFSVFYEEHLRQAIALFKLFYYAKTYDEFHR 88 

                       ************************************************************ 

 

LDEC012813             VATWARQNVNEGMFVYAFSVAIIHRPDCRRLMLPPIYEIKPHYFFNKEVINKAYYYKQVH 180 

TR|Q25271|Q25271_LEPDE VATWARQNVNEGMFVYAFSVAIIHRPDCRRLMLPPIYEIKPHYFFNKEVINKAYYYKQVH 148 

                       ************************************************************ 

 

LDEC012813             NSRDVHQNPGSFPGYTIQTNYTHDHMNLGHEQSLSYFLEDIDMNSLYYYYNLYYPFWMSS 240 

TR|Q25271|Q25271_LEPDE NSRDVHQNPGSFPGYTIQTNYTHDHMNLGHEQSLSYFLEDIDMNSLYYYYNLYYPFWMSS 208 

                       ************************************************************ 

 

LDEC012813             EEFGWKDSNRGYLYYFAHQQLLARYYLERMANGAGDIHTLDVDSPIQTPYNPSMVYPCGA 300 

TR|Q25271|Q25271_LEPDE EEFGWKDSNRGYLYYFAHQQLLARYYLERMANGAGDIHTLDVDSPIQTPYNPSMVYPCGA 268 

                       ************************************************************ 

 

LDEC012813             EFPSRPKFAKLHEYFFNYGKKWSWSRFGTNSFDFMADYDRRMNDAIDQGFVFDTKGNKIE 360 

TR|Q25271|Q25271_LEPDE EFPSRPKFAKLHEYFFNYGKKWSWSRFGTNSFDFMADYDRRMNDAIDQGFVFDTKGNKIE 328 

                       ************************************************************ 

 

LDEC012813             LDTPEGFNVLGNLIQSNWDSPNRKFYGALWSYLRHFFGYSYAPVNNYREVPSALEHYETC 420 

TR|Q25271|Q25271_LEPDE LDTPEGFNVLGNLIQSNWDSPNRKFYGALWSYLRHFFGYSYAPVNNYREVPSALEHYETC 388 

                       ************************************************************ 

 

LDEC012813             MRDPMFFQIAKKMIMKFQRYLSDLPPYTEEELLFPGVSVEGLEFDPLITYNDWSYSDLTN 480 

TR|Q25271|Q25271_LEPDE MRDPMFFQIAKKMIMKFQRYLSDLPPYTEEELLFPGVSVEGLEFDPLITYNDWSYSDLTN 448 

                       ************************************************************ 

 

LDEC012813             GVFYNNQEDAKTFDIRVRQYRLNHKPFTYKIKVTSDKAQKAVVKVFMGPAYDKNGETMFL 540 

TR|Q25271|Q25271_LEPDE GVFYNNQEDAKTFDIRVRQYRLNHKPFTYKIKVTSDKAQKAVVKVFMGPAYDKNGETMFL 508 

                       ************************************************************ 

 

LDEC012813             NENRLNFLILEHFVHDLKAGENVITRSSHEMRFYAPDKMSFRDMYKRVKAALEGDGEFKI 600 

TR|Q25271|Q25271_LEPDE NENRLNFLILEHFVHDLKAGENVITRSSHEMRFYAPDKMSFRDMYKRVKAALEGDGEFKI 568 

                       ************************************************************ 

 

LDEC012813             DERQNYFHWPQRFMLPRGSSAGTPYRFFVIVYPYEPYHEGKYETDGIPAPGSGGVFIDNR 660 

TR|Q25271|Q25271_LEPDE DERQNYFHWPQRFMLPRGSSAGTPYRFFVIVYPYEPYHEGKYETDGIPAPGSGGVFIDNR 628 

                       ************************************************************ 

 

LDEC012813             TAGFPFDRVIRFEKMWYPLANGQFQEAKVYFKDIYDINAPHH 702 

TR|Q25271|Q25271_LEPDE TAGFPFDRVIRFEKMWYPLANGQFQEAKVYFKDIYDINAPHH 670 

                       ****************************************** 

                                         

Şekil 4.32 Mevcut çalışmadaki depo protein LDEC012813 ve Uniprot protein 

bankasındaki Q25271 erişim numaralı Leptinotarsa decemlineata depo 

proteininin alt alta sekans gösterimi 

Altı çizili italik rezidüler sinyal peptiti temsil etmekte olup Uniprot protein bankasındaki depo proteinde 

N-terminal bulunmamaktadır. Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri 

temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek 

düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

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

rezidülerine sahip olup son dönem larvalarda depolanmakta, başkalaşım sürecinde 
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kaybolmakta, erginlerde ise sadece diyapoz sürecinin tetiklendiği kısa gün koşullarında 

ortaya çıkmaktadır  (Koopmanschap vd. 1995). SignalP tahmin sonuçlarına göre bir 

SPSP (Secretory Pathway Signal Peptide) sekansı ile başlayan bu secreted proteinin 

peritrofik matriks yapısındaki işlevi ise bilinmemektedir.  

4.5 Savunma Peptitleri 

4.5.1 Lektinler 

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

tanımlanmıştır. Ancak tipik bir mannoz bağlayıcı lektin motifi olan E
267

-P
268

-N
269

 motifi 

(H. armigera C- tipi lektin numaralandırması Uniprot erişim no: Q19AB1) (Chai vd. 

2008) LDEC008648’ de korunmamıştır (Şekil 4.33). EPN motifinin yerini EPS 

motifinin alması onu düşük düzeyde bir mannoz bağlayıcı lektin yapmaktadır (Cheng 

vd. 2014). 

SKNEPSD----NG---TCLEVTQDSS-DISMSWNRadctknnyiicegdgnqtttkpdss  52 

 

Şekil 4.33 Leptinotarsa decemlineata LDEC008648 kodlu C-tipi lektininin motifleri  

WNR motifi Ca
+2

 bağlanmasını koordine etmektedir 

Lektinler diğer karbonhidrat bağlayıcı sindirim enzimlerinden karbonhidratı sadece 

bağlayarak herhangi bir sindirim reaksiyonuna girmemeleriyle ayrılır (Terra vd. 1996). 

Çoğu böcekte bunların sentez yeri ‘fat body’ olup, buradan hemolimfe 

salgılanmaktadırlar. (Chai vd. 2008). Lektinlerde genellikle çoklu bileşen bağlanma 

bölgeleri bulunmaktadır (Terra vd. 1996).  Peritrofik matriks yapısında yer alan C-tipi 

lektinler peritrofik matriks musinlerindeki O-tipi glikolize olmuş glikanlarda lokalize 

olarak (Toprak vd. 2016) karbonhidratlı bileşenleri yakalamak suretiyle patojenlere 

karşı savunma stratejisinin bir parçası olabilmektedir (Huang vd. 2015).  
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4.5.2 Taumatin 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu peritrofik matriks 

yapısında 1 adet Taumatin (IPR001938) proteinine rastlanmıştır. Sinyal peptit hariç 21.5 

kDa ağırlığındaki bu protein 2 karakteristik peptite sahip ve 214 aminoasit 

uzunluğundadır (Şekil 4.34).  

MLKLVTLCILLTTVLAVEFQITNREIGAIWVGCQGNAGKPALANGGFILEAGAT 54 

ISVYSPDDWAGRFWARTWCDVNTKHCLTGDCGDRLECGGNGGAPPASLVEITLK 108 

GYGEQDYYDISLVDGFNIAAACPNELKLNTEHGVVGCKSACLAFNTDQYCCRGA 162 

FGTPESCRSSTWPVDYPNFFKSRCPDAYSYAYDDHKSTFTCQAQKYLITFGV    214 

Şekil 4.34 LDEC003727 tüm sekansı 

Muhtemel disülfit köprülerine ilişkin sistein rezidüleri kırmızı fonla belirtilmiştir. Altı çizili italik 

rezidüler sinyal peptite ilişkindir 

Taumatin homoloğu genler bitkilerde iyi bilinen antimikrobiyal genler olup (Cao vd. 

2016) yakın zamanda T. castaneum’ dan da taumatin proteinleri elde edilmiş, bunların 

Beauveria bassiana ve Fusarium culmorum gibi fungal patojenlere karşı antifungal 

özellik gösterdiği vurgulanmıştır (Altınçiçek vd. 2008). Taumatin proteinleri yakın 

zamanda A. glabripennis mide transkriptomunda rapor edilmiş olmasına karşın (Şekil 

4.35) (Scully vd. 2013) peritrofik matriksteki varlığı mevcut çalışmada ilk kez rapor 

edilmektedir. 
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Şekil 4.35 LDEC003727’nin sırasıyla Anoplophora glabripennis, Tribolium castaneum 

ve Arabidopsis thaliana taumatin ile birlikte sekans gösterimi 

Uniprot erişim numaraları şekilde mavi renkle yazılmıştır. Koyu gri renkil fon tüm proteinlerde korunan 

rezidüleri temsil etmektedir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri 

temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek 

düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

4.5.3 Peptidoglikan tanıyan protein 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 1 adet peptidoglikan 

tanıyan protein tanımlanmıştır. Dört adet karakterisitk peptit ile temsil edilmekte olup 

sinyal peptiti çıkarıldıktan sonra 46.4 kDa molekül ağırlığındadır (Şekil 4.36). 

MRLRVIFVAVLVLASTVPINCQMSGVKLNLMPCYNVSALPGITIADNRPPATLN 54 

IFLEVIRRLEDANPTKSAKELATLILQRLRQDGIISTGRSTDIRWALPFSPSNY 108 

ESVKQTIFTEKFITNSSLELLYGDLDPVEICSFHYMISSTTNITKRGDEASTCS 162 

RSARYTSRMRRDVQKSEFAAEVMEDFQPRAFVADSEKSQCPIENGVVYTNYGTV 216 

KVGQVLNGIATGFAQQNYGECDNRYATTVSGEIVEAAFVQGTENIKIGAPGGWN 270 

STINPKYYFLQKKDKLDVTDAEIRGSIDGLYMALKMDKWKSTFSDLKISQIIDL 314 

YYSPQQKGVFDPSFKACNRNIFFSEMASTDKLRTETLNLMAPLSGAGYRITVKP 368 

DFYPDLANASLQAFLNYIPQLSSDLTCIPKGNIERVATDLFIFIDASWNYNIIK 422 SVLS                                                    

426 

Şekil 4.36 Leptinotarsa decemlineata peptidoglian tanıyan protein (LDEC003767)  

Muhtemel disülfit köprülerine ilişkin sistein rezidüleri kırmızı fonla belirtilmiştir. Altı çizili italik 

rezidüler sinyal peptite ilişkindir 



64 
 

Bu protein daha önce M. domestica peritrofik matriks proteomik analizlerinde de rapor 

edilmiş, böceklerin anti-bakteriyel özellikli savunmasındaki en etkin proteinlerden biri 

olduğu belirtilmiştir (Wang vd. 2016) A. glabripennis mide transkriptomunda rapor 

edilmiş olan peptidoglikan tanıyan protein, % 50.4 ile L. decemlineata peptidoglikan 

tanıyan proteine en yüksek benzerlik gösteren protein olmuştur (Şekil 4.37). 

 

 
 

Şekil 4.37 LDEC003767’nin sırasıyla Anoplophora glabripennis ve Dendroctonus 

ponderosae Hopkins (Coleoptera: Curculionidae) ile birlikte sekans 

gösterimi 

Uniprot erişim numaraları mavi renkli yazılmıştır. Koyu gri renkil fon tüm proteinlerde korunan 

rezidüleri temsil etmektedir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri 

temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek 

düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

4.5.4 Repat benzeri proteinler 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 4 adet Repat benzeri 

savunma proteini tanımlanmıştır. Bunların tamamı MBF2 transkripsiyon aktivatör 

korunmuş bölgelerine sahiptir (IPR031734) (Şekil 4.38). 
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MIKTFVVVFAIACQFAHGIVDPREQFEIREGNCTYARLGDLVFEDHVHLTRIPF 54 

ITRNTTSSWHGDQTIFCILALSQKPASKGSTVFIKEGGVNRTYVTLEFHSSKNH 108 

GLEYNVQVFGRFR                                           121 

 

Şekil 4.38 Bir Leptinotarsa decemlineata Repat proteini olan LDEC014461’in NCBI 

Conserved Domain Search seçeneğinde tarandığında elde edilen MBF2 

bölgesinin gösterimi 

Gri fonlu bölge MBF2 bölgesini tahmini olarak temsil etmektedir. Altı çizili italik rezidüler sinyal peptidi 

göstermektedir 

Bu proteinler daha önce B. mori’de çalışılmış MBF2 bölgesine sahip olan bu 

proteinlerin TATA bölgesine bağlanan proteinle interaksiyona girerek transkripsiyonu 

aktifleştirdiği belirlenmiştir (Li vd. 1994). Korunmuş rezidü yapıları bilinmeyen bu 

proteinlerin protein bankalarında herhangi bir ortoloğu da bulunmamaktadır. Çok düşük 

benzerlik oranına sahip proteinler blast sonuçlarında yer almaktadır. 

4.6 Detoksifikasyon ve strese ilişkin proteinler 

4.6.1 Karboksilesterazlar 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizlerinde 3 adet karboksilesteraz, tip- 

B (IPR002018) ailesinden karboksilesteraz tanımlanmıştır. L. decemlineata 

karboksilesterazlarının tamamı Uniprot protein bankasındaki diğer L. decemlineata 

karboksilesterazları ile %90 ve üstü oranlarda mevcut sekans benzerliği taşısa da kopuk 

sekanslara sahip ve katalitik rezidüleri korunmamıştır. 

Karboksilesterazlar böceklerde insektisidal dirençte, özellikle de organik fosfatlı 

insektisitlere karşı detoksifikasyonda rol almaktadır (Cui vd. 2015). Daha önce B. mori 

peritrofik matriksinde varlığı rapor edilen bu enzim, peritrofik matriksin sadece patojen, 

toksin ya da bitki alelokimyasallarına karşı değil sentetik insektisitlere karşı da bir 

kimyasal bariyer görevi üstlendiğini düşündürmektedir. 
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4.6.2 Tiyol redüktaz 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 6 adet Gamma interferon 

inducible lysosomal thiol reductase GILT (IPR004911) grubundan tiyol redüktaz enzimi 

bulunmuştur. Gamma-interferon-inducible lysosomal thiol reductase (GILT), 

CQHGX2ECX2NX4C karakteristik motifine ve CXXC ya da CXXS aktif rezidülerine 

sahiptir (Kongton vd. 2014) (Şekil 4.39). 

MWFLLALSALFVSANSASPTTVSVYYESLCPYCIDFIRDQLAPAYYKIGDKIKV 54 

DEVNGKLIFICQHGESECYANRIQACALDLGVGNSGIEFALCAMSSSNPSSEEI 108 

LKQCAIDHKIDWDQIENCYQSKKADDLLMEYANRTISVSPPILGTPAIALDNHY 162 

METLTDIAQMSLQETIEFLQSGGTCYWCCASVNWKQKSKYTYVFK           207 

 

Şekil 4.39 Eksiksiz bir sekansa sahip olan LDEC021796’de bu karakteristik motiflerin 

gösterimi 

Kırmızı renkle yazılmış gri fonlu bölgeler aktif rezidüleri, yeşil fonlu bölgeler ise GILT karakteristik 

CQHGX2ECX2NX4C motifini temsil etmektedir. Altı çizili italik rezidüler sinyal peptidi göstermektedir 

GILT adaptif bağışıklık sistemine sahip omurgalı canlılarda asidik ortamda tiyol 

redüktaz aktivitesi göstererek protein antijenlerin disülfit köprülerinin sayılarını azaltır; 

bu şekilde bağışıklık sisteminde rol oynar (Arunachalam vd. 2000). Bu katalizlemeyi 

sahip olduğu CXXC aktif rezidüleri sayesinde yapar. Ancak bu motifin fonksiyonları 

henüz tam olarak aydınlatılamamıştır. Diğer yandan Drosophila melanogaster’ de E. 

coli enfeksiyonundan sonra GILT genlerinin ekspresyonunun artışı bu proteinlerin 

adaptif savunma sisteminden yoksun omurgasızlarda da bakteriyel patojenlere karşı 

savunmada bir rol üstlendiğini ortaya koymuştur (Kongton vd. 2014). 

4.6.3 Sitokrom P450 

L. decemlineata peritrofik matriks kompozisyonunda Sitokrom P450, E-sınıfı, grup I 

(IPR002401) ailesinden bir protein tanımlanmıştır. İki adet karakteristik peptit ile temsil 

edilen bu protein 527 aminoasit uzunluğundadır. Sinyal sekansı hariç tahmin  edilen 

moleküler ağırlığı 58.9 kda’dır. Uniprot ID: A0A0F6P2P2 olan bir L. decemlineata 

sitokrom P450 proteini ile % 77 oranında bir benzerlik göstermiştir. Demir bağlanma 
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bölgesinin FXXGXXXCXG karakteristik motifi (Rose vd. 1997) LDEC013287’de 

korunmuş olup buradaki C’in demir iyonu ile interaksiyona giren bir ligand olduğu 

bilinmektedir (Nebert ve Gonzalez 1987). G
72

, F
191

, G
328

, E 
385

, R
388

, P
442

 ve F
475

 gibi 

ökaryot ve prokaryot sitokrom P450 proteinlerinin temel korunmuş amino asit rezidüleri 

(Rose vd. 1997) de LDEC013287’de  korunmuştur (Şekil 4.40). 

MIQWFLGAAALVAIFYYFYIKPWNYWRERGVKQEGHPIQLYIDSRRQAIIKNNV 54 

LDRIVGYYNQFQGTRYHGIYHMSAPTLVIKDPELLRRITVKDFDHFTNHRNFIP 108 

EEADPLFGKNLFFSKGQQWRKMRPILSPSFTSSKMRTTFVLISKCTEDFVNHFL 162 

KKDEKCIEIEMKDAFTRFTNDVIATSAFGVEVNSLKEPDNEFYSMGKKLTDVKN 216 

SGILFKYIGYPLVPKLIKYLGLTYMNPTANRFFCDLVDNTMQVREKNNIIRPDM 270 

IHLLMEARKGEHQKEENTVIDTGFATAKEADLGKGQATELTNSDITAQALLFFF 314 

AGFDSVSSLMCFMSHELAIHPDIQTRLRNEIEDTLAECGGKITYEALLKMKYMD 368 

MVISESLRKWPSTVSTDRVCTKPYTIEAMNADEKPLHIEKGITLMIPMVGIHYD 422 

PKYYPDPERFDPERFSDENKGKIDPFTYMPFGLGPRICIGSRFALLETKLLFFH 476 

LLSHFELVPVEKTQIPLKLSKWTFNLMAEKGFWLGLKRLQK               517 

 

Şekil 4.40 LDEC013287 aminoasit dizilimi 

Kırmızı ile yazılmış rezidüler ökaryot ve prokaryot sitokrom P450 proteinlerinin temel korunmuş amino 

asit rezidülerini temsil etmektedir. Yeşil fonlu bölge FXXGXXXCXG motifine sahip demir bağlanma 

bölgesini göstermektedir. Altı çizili italik rezidüler sinyal peptite ilişkindir 

Sitokrom P450 monooksigenazlar sadece yağ asitleri, steroidler, hormonlar ve 

vitaminlerin metabolizmasında değil böcek tarafından edinilen kimyasallar ve 

insektisitlerin de substratı konumunda olup (Berge vd 1998; Schuler 1996) bu anlamda 

bir detoksifikasyon görevi de üstlenmektedir. Bu enzimin varlığı mevcut proteomik 

analiz ile gün yüzüne çıkmakta olan peritrofik matriksin sentetik insektisitlere karşı 

detoksifikasyon rolünü pekiştirmektedir. 

4.6.4 Multi-bakır oksidaz 

LC-MS/MS sonuçlarında Lakaz-1-benzeri izoform X2 ilk adı ile adlandırılmış bir adet 

multi-bakır oksidaz enzimi mevcut L. decemlineata peritrofik matriks proteomik 

analizleri sonucu tanımlanmıştır. 19 adet karakteristik peptit ile temsil edilen ve 643 

aminoasit uzunluğundaki bu proteinin sinyal peptit dışında kalan moleküler ağırlığı 70.6 

kDa’dır. Bu protein iyon bağlamada rol alan 10 adet histidin ve 1 adet sistein 

rezidülerinin (Lang vd. 2012) tamamını barındırmaktadır (Şekil 4.41). 
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MLPLLVILVFHFFAEIQGNFVHIDKPSGPRKMLPYSEPPSHPCARICKKGASPM 54 

TCRYTFEVEYYYTMGRACYDCPFNVTDCYRPGCIPAEGSKRGAVSVNRQIPGPA 108 

IEVCLGDRIVVDVVNKMTSESTTMHWHGIHQKETPYADGVPYVAQCPTLPYDTF 162 

RYSFDALQAGTHWYHSHIGMQRADGDFGPMVIRIPDEDNVLAGFYDYDLSSHII 216 

SICDWDDSLSLERYLGHVNSDGGNKPKSIIINGLGRNKEFEKDGKIIHMPTARF 270 

FVDQGYRYRFRVLNSGVMNCPLELSIDNHTFTLISTDGNDVMPVEAKSLIIFSG 314 

ERFDIIVEANQMDDLYWIRVKGLQDCGPDYNKVFQLAVLHYTGADATLENHPKE 368 

VVDYENAHLEGLQINSITGESSENFLSIPDLQAIQEWDESLKEKPDFKYIISFD 422 

FEAINNSDFQSKPNLRFNNLDVERKRKTPQLNHISLKMPNFALLPSRNQVSDDI 476 

FCNKENMVDQNCTVEECKCYHAVKIPLNATVELIFIDEAAGSVGNHPMHLHGFN 530 

FRVVGMEKIGDSVTPEEIESRDKLGLLKRNLVDAPLKDTVNVPAGGYTIVRFQA 584 

SNPGYWILHCHLEFHAELGMSMLLQVGEKEDMVPVPDNFPSCGDYTPDW       633 

 

Şekil 4.41 LDEC008679 kodlu Leptinotarsa decemlineata multi-bakır oksidaz enzimi 

full sekansı 

İyon bağlamada rol alan rezidüler kırmızı renkle gösterilmiştir. Altı çizili italik rezidüler sinyal peptidi 

göstermektedir  

Multi-bakır oksidazlar Dinglasan vd. (2009) tarafından 2009 yılında A. gambie 

peritrofik matriksinde bulunmuş, 2011 yılında Baker vd. (2011) tarafından da ilgili 

genin ergin A. gambie erkeklerinde düşük düzeyde eksprese olduğu belirtilmiştir. Multi-

bakır oksidazların  böcek tarafından edinilen demir ve bakır metabolizmasında görev 

yaptığı, özellikle toksik fenolik bileşikleri oksitleyerek detoksifikasyonda rol aldığı 

(Dittmer vd. 2004) ya da bunların peritrofik matrikse çapraz bağlarla bağlanarak 

sindirim sonrası peritrofik matriksle birlikte atılmasını sağladığı sanılmaktadır (Lang vd. 

2012). 

4.6.5 Peroksiredoksin 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 1 adet peroksiredoksin-2 

proteini bulunmuştur. Bu protein 5 adet karakteristik peptit ile temsil edilmekte, sinyal 

peptit hariç tahmini moleküler ağırlığı 23.7 kDa’dır. Toplam sekans 230 aminoasitten 

oluşmaktadır. LDEC018561 iki sisteinli peroksiredoksinler grubundan olup 

FFYPLDFTFVCPTEI ve HGEVCPA fonksiyonel sistein içeren motifler (Shi vd. 2012) 

(C
127

 ve C
248 

Sığır Peroksiredoksin Uniprot erişim no: Q9BGI2) tamamen korunmuştur 

(Şekil 4.42). 
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LDEC018561 -----------------------MLMKLLIFFINSLLVTG-------GFDGESCQTFAGG 30 

Bovine     MEAPPPPPPLPATTLAPGRSRKLLLLPLLLFLLRAEAVRGFEAEERPRTREEECHFYAGG 60 

                                  :*: **:*::.:  * *           *.*: :*** 

 

LDEC018561 SVYPHTAN-PGQSDHKLQFTKAVISKSAPFWESTAVFQGKFIQLKSTDYLGKYLVFFFYP 89 

Bovine     QVYPGEVSRVSVAEHSLHLSKAKISKPAPYWEGTAVINGEFKELKLTDYRGKYLVFFFYP 120 

           .***  ..  . ::*.*:::** *** **:**.***::*:* :** *** ********** 

 

LDEC018561 LDFTFVCPTEILAFSDRIEEFKKINTEVVACSVDSHFTHLAWINTPRKEGGLGSVNFPLL 149 

Bovine     LDFTFVCPTEIIAFGDRIDEFRSINTEVVACSVDSQFTHLAWINTPRRQGGLGSINIPLL 180 

           ***********:**.***:**:.************:***********::*****:*:*** 

 

LDEC018561 SDLNHSISKDYGVFLDDLGHTLRGLFIIDPKGIVRQITMNDLPVGRSVDETLRLVQAFQY 209 

Bovine     ADLNHQISKDYGVYLEDSGHTLRGLFIIDDKGILRQITLNDLPVGRSVDETLRLVQAFQY 240 

           :****.*******:*:* *********** ***:****:********************* 

 

LDEC018561 TDKHGEVCPAGWKPGQDTVCK------------- 230 

Bovine     TDKHGEVCPAGWKPGSETIIPDPAGKLKYFDKLN 274 

           ***************.:*:    
             

Şekil 4.42 LDEC018561’in sığır peroksiredoksini ile birlikte sekans gösterimi 

Yeşil fonlu bölgeler fonksiyonel sistein içeren motifler, gri fonlu kırmızı yazılmış sisteinler katalitik 

rezidülerdir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. 

Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer 

özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir 

Peroksiredoksinler hücresel ya da çevresel peroksitleri detoksifiye ederek organizmayı 

oksidatif stresten koruyan moleküllerdir (Shi vd. 2012).  

4.6.6 Açiltransferase 3 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 1 adet nose resistant to 

fluoxetine protein 6-like ön adlı protein bulunmuştur. Dört adet karakteristik peptit ile 

temsil edilen bu protein 457 aminoasit uzunluğundadır. Sinyal sekansı dışındaki tahmini  

moleküler ağırlığı 49.5 kDa’dır. Bu proteinin Conserved Domain Search analizleri 

yoluyla Açiltransferaz 3 (IPR002656) korunmuş bölgesine sahip olduğu belirlenmiştir. 

Uniprot protein bankasında LDEC016932 kodlu bu protein ile en yüksek benzerlik 

gösteren proteinler şekil 4.43’de görülmektedir.  
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Şekil 4.43  LDEC016932 ve sırasıyla Anoplophora glabripennis ve Dendroctonus 

ponderosae açiltransferazları 

Koyu gri fonlu rezidüler her 3 proteinde de benzerlik gösteren rezidülerdir. Sekansların altındaki yıldızlar 

her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 

250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir  

Daha önceki raporlarda açiltransferazların mide epitel vezikülleri üzerinde yer aldıkları 

ve bitkisel ekdisteroidlerin detoksifikasyonunda rol aldıkları bildirilmiştir (Zhang ve 

Kubo 1992).  

4.7 Diğer Proteinler 

4.7.1 Serin proteaz inhibitörleri 

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

proteomik analizlerinde saptanmıştır. Serpinler tüm sekans içinde yaklaşık 30-40 amino 

asitten oluşan bir C- terminal rezidüsüne sahip olup bu bölge inhibasyonu gerçekleştiren 

bir dizi içermektedir (Molnar vd. 2001). Bu dizinin aktif bir serpin olan 

LDEC011881’deki görünümü şekil 4.44’deki gibidir. 
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MIRIPLTLLTITFVVASAADNEALKKLVAGNLEFTSNVYKKQAESVKENLLISG 54 

ISAKIVLSLLSQGAKGETKTELQHGISETDDSINAYKDLISKLDQSNEHLTLKT 108 

ANRIYAAEGFKILDSFRKISEDPYEAGTENVDFGDNTGTARNINNWVANQTNNK 162 

ITNLISPNQLNDGTKLVLVNTLYFKDKWLHRFEEHRTKKGIFYTSSTKSKEIDL 216 

MHTDGTFNYRRCNYYKAQFLEIPFKQSNISIHLVLSNDKDGLTSLEPHIKDILV 270 

PHSYHPRKVALGVEKVFDGQQSDLTGISDSNSVSQGRLAVDFVTQQTFINVTEA 314 

GVEAAAATAVGGSITAITEPPAIVFKADHPFLYYIRDNESGLILFVGKFTN     365 

 

Şekil 4.44 Leptinotarsa decemlineata LDEC011881 kodlu serpininin inhibasyon 

dizisinin motifi  

Lila fonla taranmış bölge serpin kaidesi, yeşil fonla taranmış bölge reaktif merkez, sarı fonlu bölge ise 

serpin işaret sekansını temsil etmektedir (Chamankhah vd. 2003) Altı çizili italik rezidüler sinyal peptiti 

göstermektedir 

Serpinler serin proteazlarını geri dönüşümsüz olarak inhibe ederek normal fizyolojik 

proses içinde veya patolojik durumlarda proteolitik aktivitenin regülasyonunu sağlarlar 

(Janciauskiene 2001). Serpinlerin peritrofik matriksteki varlığı; serin proteazları ile 

birlikte peritrofik matriksin formasyonuna ilişkin bir rol üstlendikleri şeklinde 

yorumlanabilir (Chamankhah vd. 2003).  

4.7.2 Saposin 

Saposinler memelilerde spingosin ve seramide hidrolizinde enzim aktivatörü olarak 

görev yapan moleküllerdir (Harzer vd. 2001).  L. decemlineata peritrofik matriks 

proteomik analizleri sonucu bir adet Saposin (IPR008373) grubu protein bulunmuştur. 

Dört adet karakteristik peptit ile temsil edilen bu protein 104 aminoasit uzunluğundadır. 

Sinyal sekansı haricinde, geriye kalan tahmini molekül ağırlığı 9.5 kDa’ dur. Bu protein 

Interpro protein analiz sonuçlarına göre Saposin B tipi bölge (IPR008139) içermektedir. 

Bu bölge temel olarak 6 adet sistein rezidüsü ve 3 adet disülfit köprüsü ile 

tanımlanmaktadır (Şekil 4.45). 

MNKFSLVIVAVIFGAMVVIAEEDSNLESVQCDICEMALKEIKNIVKSDHTEAEI 54 

GNIVHGICEKLPGFFGKECDKLVDEYGKQIIDSLVNKVDCEKVCHFIKLC      104 

Şekil 4.45 LDEC002545 kodlu Leptinotarsa decemlineata saposininde saposin B 

bölgesinin (yeşil fon) ve korunmuş sistein rezidülerinin (kırmızı fon) 

gösterimi 

Saposin B’ler spesifik olmayan aktivatörlerdir, çoğu glikolipit ve gliserolün hidrolizini 

katalizler (Ponting 1994). Saposin B’ler hücresel membranların lizize uğradığı 
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durumlarda genellikle aktif olmaktadır (Hoffman ve Tschopp 1996). Bunlar gram 

negatif bakterilerin dış membranlarının ana bileşenlerinden biri olan  

lipopolisakkaritlerin degredasyonundan sorumludurlar (Ponting 1994). Bu proteinlerin 

patates böceği larvasında Chromobacterium subtsugae (Betaproteobacteria) gibi gram 

negatif bakterilerin enfeksiyonuna karşı savunma olarak sentezlenebileceği öne 

sürülebilir.  

4.7.3 Asit fosfataz 

Histidin fosfataz ailesi, kısım-2 (IPR000560) grubundan bir asit fosfataz mevcut 

proteom analizleri sonucu peritrofik matriks yapısında tespit edilmiştir. Bu protein 9 

karakteristik peptit ile temsil edilmekte, toplam uzunluğu 367 aminoasit olmaktadır. 

Sinyal peptit haricindeki tahmini moleküler ağırlığı 41.5 kDa’dır. Korunmuş H aktif 

rezidüleri ve disülfit köprülerine ilişkin sistein rezidüleri şekil 4.46’da gösterildiği 

gibidir.  

LDEC022220           -------MKGVLFTFIISLHLIKSFVVIEKPPDELISVAVFFRHGDRSPTKSFPNDKYFD 53 

SP|B1H1P9|PPAL_XENLA MADGSCLGSGPQLGLIALLVVLLFSAVPLAQSRELRFVTLVYRHGDRSPVHGYPTDVH-K 59 

                             .*  : :*  * ::   .*      **  *::.:*******.:.:*.* : . 

 

LDEC022220           LRYWPMGFGQLTEYGIDRQYKLGQWFRSRYNSFLSEEYSPNDIHVYSTDVDRTLMSAAAN 113 

SP|B1H1P9|PPAL_XENLA ESVWPQGYGQLTQVGMKQHWDLGQELRARYKGFLNESYNRHEIYVRSTDVDRTLMSAEAN 119 

                        ** *:****: *:.:::.*** :*:**:.**.*.*. ::*:* *********** ** 

 

LDEC022220           LAGFYPPKNDQIWNQNLLWRPIPIHTSPRIKDDIIT-RKRNCPKYDKHYEKVKESDFFKA 172 

SP|B1H1P9|PPAL_XENLA LAGLYPPEGPQIFNPNITWQPIPIHTIPESEDQLLKFPISPCPAYVKLQEETRQSAEYIN 179 

                     ***:***:. **:* *: *:****** *. :*:::.     ** * *  *:.::*  :   

 

LDEC022220           INKNYSDFYNLVSEYTGWKVKNIGEIRTLRSVLYCYKNYNVSFIPEWAPTLDQSVLDYLS 232 

SP|B1H1P9|PPAL_XENLA MTTTYKAFLQMVANKTGLSDCTLESVWSVYDTLFCEKTHNFS-LPTWATADVLSKLNKLK 238 

                     :...*. * ::*:: ** .  .: .: :: ..*:* *.:*.* :* ** :   * *: *. 

 

LDEC022220           GLAYQR---NSYTKKLKRLGIGPFFDYLFSHFDNVTTN-VSSTRFLMMSGHDTSLTSILN 288 

SP|B1H1P9|PPAL_XENLA DFSFVFLFGVHERVKKARLQGGVLVDQILKNMTAAANNASNGLKLLAYSAHDSTLGALQL 298 

                     .:::          *  **  * :.* ::.::  .:.*  .. ::*  *.**::* ::   

 

LDEC022220           AMGVFDLQPINFAEVVIWELKRKVDTKSFYINLYQ-RKSEDDLVQLRIEGCEFDCGYEDF 347 

SP|B1H1P9|PPAL_XENLA ALDVYNGKQAPYASCHIFELYKED-SGNFTVQMYFRNESGKTPYPVSLPGCAHACPLQDF 357 

                     *:.*:: :   :*.  *:** ::  : .* :::*  .:* .    : : ** . *  :** 

 

LDEC022220           KRIMKPISINIHDWEKECFE---------------------------------------- 367 

SP|B1H1P9|PPAL_XENLA QSLLQPIL--AQDWEEECQTTSFIMTEETIIGLTIGAIALFIIIVVLMLLSCNEPKDDGY 415 

                     : :::**    :***:**  

                                          

Şekil 4.46 LDEC022220 ve Xenopus laevis Daudin (Anura: Pipidae) asit fosfatazlarının 

(Uniprot erişim no: B1H1P9) birlikte sekans gösterimi 

Kırmızı renkle yazılmış gri fonlu rezidüler aktif rezidülerdir. Kırmızı fonlu sistein rezidüleri disülfit 

köprülerine ilişkindir. Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil 

etmektedir. Üst üste iki noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde 

benzer özelliklere sahip proteinleri simgelemektedir  
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Bu proteinin peritrofik matriks yapısındaki işlevi bilinmemektedir. 

4.7.4 Spingomiyelin fosfodiesteraz 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 1 adet Spingomiyelin 

fosfodiesteraz (IPR011160) enzim ailesinden spingomiyelin fosfodiesteraz 

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

uzunluğundadır. Spingomiyelin fosfodiesteraz, spingomiyelinin seramide hidrolizini 

katalizler ve bu seramit de daha sonra spingosin ve spingosin 1-fosfat gibi biyoaktif 

lipitlere dönüşebilir (Andrieu-Abadie 2002; Ribeiro vd. 2014). Ancak bu sürecin 

detayları günümüz için bilinmemektedir. Uniprot protein bankasında en yüksek blast 

skoru veren Coleopterlerle yapılan alt alta sekans gösteriminde korunmuş rezidüler şekil 

4.47’de verildiği gibidir. 

 
 

Şekil 4.47 LDEC017049 ve Uniprot protein bankasında en yüksek skoru veren 

Coleopterlerle yapılan alt alta sekans gösterimi 

Yukarıdan aşağı sırasıyla Anoplophora glabripennis, Tribolium castaneum ve Dendroctonus ponderase 

spingomiyelin fosfodiesterazları. Uniprot erişim numaraları sırasıyla: V5GSZ1, A0A139WJI0, U4UGX9. 

Sekansların altındaki yıldızlar her iki sekansta da alt alta gelen rezidüleri temsil etmektedir. Üst üste iki 

noktalı gösterim Gonnet PAM 250 matrisinde 0.5 ve üzeri skor verecek düzeyde benzer özelliklere sahip 

proteinleri simgelemektedir  
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4.7.5 Kategori dışı proteinler 

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri LC-MS/MS sonuçlarında 

LDEC007619 Sıcaklık Şaperonu 70, LDEC007619 Endoplazmin, LDEC007614 

Kalretikülin, LDEC012345 Dolikol-difosfooligosakkarit-protein glikoziltransferaz alt 

Ünite 1, LDEC007078 protein disülfit-izomeraz, LDEC001030 protein disülfit-

izomeraz A3, LDEC020299 peptidil-prolil cis-trans izomeraz 5, LDEC001024 V-tip 

Proton ATPaz Alt Ünitesi S1, LDEC001473 Peptit Transfer Proteini 1, LDEC008853 

Uzama faktörü 1-gamma, LDEC007843 Protokatedrin , LDEC021171 60S Ribozomal 

Protein L5, LDEC006718 İnsülin-benzeri büyüme faktörü-bağlayan protein, 

LDEC017108 60S asidik ribosomal protein L23, LDEC006672 biyolojik saat kontrollü 

protein, LDEC001745 Apiraz izoform X2, LDEC016298 40S Ribosomal Protein S9, 

LDEC001839 E.R Proteini 29 , LDEC006175 Glikozilseramidaz-benzeri isimlerinde 19 

adet protein, hücresel ve membransal varlıklarıyla bilinen ancak peritrofik matriksteki 

işlevleri henüz açıklanamamış olan bir gruptur. 

4.7.6 Ortoloğu ve/veya korunmuş rezidüleri olmayan proteinler  

L. decemlineata peritrofik matriks proteomik analizleri sonucu 10 adet korunmuş 

rezidüsü olmayan, 1 adet de ortoloğu olmayan yeni protein tespit edilmiştir. Bu 

proteinlerin işlevleri ve özellikleri gelecekte yapılacak olan moleküler düzeydeki 

çalışmalarla aydınlatılabilecktir. 

Yukarıda özellikleri açıklanan tüm proteinler gruplar halinde çizelge 4.1’de verilmiştir. 
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Çizelge 4.1 L. decemlineata larval peritrofik matriks protein raporu 

______________________________________________________________________ 

Protein Kodu Grup/Familya İsim 

Peritrofinler 

LDEC018409 Peritrofin A Böcek Bağırsak Musini 

LDEC019539 Modifiye Peritrofin A Böcek Bağırsak Musini 

LDEC005654 Peritrofin A Böcek Bağırsak Musini 

LDEC022798 Peritrofin A Musin Olmayan Peritrofin 

LDEC024202 Peritrofin A Musin Olmayan Peritrofin 

LDEC009423 Peritrofin A Musin Olmayan Peritrofin 

LDEC009420 Peritrofin A Musin Olmayan Peritrofin 

 

Kitin Metabolizmasına İlişkin Enzimler 

 

LDEC004443 Glikozit Hidrolaz 18 

PSSM Id: 299167 

Kitinaz Benzeri Protein  

LDEC010425 Glikozit Hidrolaz 18 

PSSM Id: 299167 

Kitinaz  

LDEC018229 Glikozit Hidrolaz 18 

PSSM Id: 299167 

Kitinaz Benzeri Protein  

 

LDEC021542 Karbonhidrat esteraz 4 üstfamilyası 

PSSM Id: 301698 

Kitin deasetilaz propeptit 

LDEC003817 Glikozit Hidrolaz 27 (IPR002241)  Alfa-N-asetilgalaktozaminidaz 

LDEC003818 Glikozit Hidrolaz 27 (IPR002241) Alfa-N-asetilgalaktozaminidaz 

 

Sindirim Enzimleri 

 

LDEC010492 Peptidaz S1A (IPR001314) Serin 

Proteaz 

Elastaz 

LDEC010984 Peptidaz S1A (IPR001314) Serin 

Proteaz 

Tripsin 

LDEC011912 Peptidaz S1A (IPR001314) Serin 

Proteaz 

Elastaz 

LDEC016760 Peptidaz S1A (IPR001314) Serin 

Proteaz 

Kimoptripsin Benzeri 

LDEC016394 Peptidaz S28 (IPR008758) Serin 

Karboksipeptidaz  

Prolikarboksipeptidaz 

LDEC000238 Peptidaz S28, (IPR008758) Serin 

Karboksipeptidaz  

Prolikarboksipeptidaz 

LDEC020078 Peptidaz S10 (IPR001563) Serin 

Karboksipeptidaz  

Venom Serin 

Karboksipeptidaz 

LDEC003142 Peptidaz S10 (IPR001563) Serin 

Karboksipeptidaz  

Serin Karboksipeptidaz 

Benzeri 

LDEC009819 Peptidaz S10, Serin 

karboksipeptidaz (IPR001563) 

Venom Serin 

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

   

LDEC010875 Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein 

Proteaz 

Katepsin B 

LDEC002052 

 

Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein 

Proteaz 

Katepsin L1 Benzeri 

LDEC002059 Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein 

Proteaz 

Katepsin L1 Benzeri 

LDEC002055 Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein 

Proteaz 

Katepsin L1 Benzeri 

LDEC002053 Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein 

Proteaz 

Katepsin L1 Benzeri 

LDEC005692 

 

Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein 

Proteaz 

Katepsin L1 Benzeri 

LDEC010881 Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein 

Proteaz 

Katepsin B 

LDEC018464 Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein 

Proteaz 

Katepsin B 

LDEC018465 Peptidaz C1A (IPR013128)  Sistein 

Proteaz 

Katepsin B 

LDEC007042 Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein 

Proteaz 

Katepsin L1 Benzeri 

LDEC010871 Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein 

Proteaz 

Katepsin B 

LDEC010880 

 

Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein 

Proteaz 

Katepsin B 

LDEC009139 Peptidaz C1A (IPR013128) Sistein 

Proteaz 

Katepsin L 

LDEC008159 Lizozomal Aspartik Proteaz 

(IPR033144) 

Katepsin D  

LDEC008160 Lizozomal Aspartik Proteaz 

(IPR033144) 

Katepsin D  

LDEC008161 Aspartik Peptidaz A1 ailesi 

(IPR001461)  

Aspartik Proteaz 

LDEC015194 Aspartik Peptidaz A1 ailesi 

(IPR001461) 

Aspartik Proteaz 

LDEC001677 Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743) Endopoligalaktronaz 

LDEC008120 Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743) Endopoligalaktronaz 

LDEC008121 Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743) Endopoligalaktronaz 

LDEC008123 Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743) Endopoligalaktronaz 

LDEC009104 Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743) Endopoligalaktronaz 

LDEC003254 Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743) Endopoligalaktronaz 

LDEC005425 Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743) Endopoligalaktronaz 

LDEC008122 Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743) Endopoligalaktronaz 

LDEC006564 Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743) Endopoligalaktronaz 

LDEC001678 Glikozit Hidrolaz 28 (IPR000743) Endopoligalaktronaz 

LDEC013919 Glikozit Hidrolaz 13 (IPR015902) Maltaz İzoform 
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Çizelge 4.1 L. decemlineata larval peritrofik matriks protein raporu (devam) 

 

LDEC018941 

 

Glikozit Hidrolaz 13 Alfa-amilaz 

(IPR006046)  

 

Alfa-amilaz 

LDEC024072 Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334)  Endo-beta-1,4 glukanaz 

LDEC000757 Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334) Endo-beta-1,4 glukanaz 

LDEC000758 Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334) Endo-beta-1,4 glukanaz 

LDEC014788 Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334) Endo-beta-1,4 glukanaz 

LDEC014789 Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334) Endo-beta-1,4 glukanaz 

LDEC014791 Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334) Endo-beta-1,4 glukanaz 

LDEC020286 Glikozit Hidrolaz 45 (IPR000334) Endo-beta-1,4 glukanaz 

LDEC014277 Glikozit Hidrolaz 35 (IPR001944) Beta galaktozidaz-1 Benzeri 

LDEC006357 Glikozit Hidrolaz 48 (IPR000556)  Beta Sellülobiyaz 

LDEC004844 Glikozit Hidrolaz 48 (IPR000556) Beta Sellülobiyaz 

LDEC014768 Glikozit Hidrolaz 31 (IPR000322) Varsayımsal O-Glikozil 

Hidrolaz 

LDEC011381 Glikozit Hidrolaz 31 (IPR000322) Nötr α-glikozidaz AB İzoform  

LDEC005220 Glikozit Hidrolaz 2 PSSM Id: 

302704 

β-mannozidaz 

LDEC000918 Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360) Mirosinaz 

LDEC000922 Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360) Mirosinaz 

LDEC001223 Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360) Mirosinaz 1 benzeri 

LDEC009454 Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360) Mirosinaz 1 benzeri 

LDEC017660 Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360) Mirosinaz 1 benzeri 

LDEC001224 Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360) Mirosinaz 1 benzeri 

LDEC006669 Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360) Mirosinaz 1 benzeri 

LDEC008409 Glikozit Hidrolaz 1 (IPR001360) Mirosinaz 1 benzeri 

 

Lipit Metabolizmasına İlişkin Enzimler 

 

LDEC013885 Triaçilgliserol Lipaz (IPR000734) Pankreatik Triaçilgliserol 

Lipaz-benzeri 

LDEC013889 Triaçilgliserol Lipaz (IPR000734) Fosfolipaz A1-benzeri 

LDEC018727 Lipaz-Ökaryotik (IPR025483) Lipaz 3-benzeri 

 

Taşıyıcı Proteinler 

LDEC005287 Ferritin (IPR001519) Düşük Alt-ünite 

LDEC014063 Ferritin (IPR001519) Ferritin light oocyte isoform 

LDEC014064 Ferritin (IPR001519) Ferritin 

LDEC005286 Ferritin (IPR001519) Ferritin 

LDEC000780 Hemolimf juvenil hormon 

bağlayan protein(IPR010562) 

Juvenil Hormon Bağlayan 

Protein 

LDEC013494 Hemolimf juvenil hormon 

bağlayan protein(IPR010562)     

Juvenil Hormon Bağlayan 

Protein 

LDEC009735 Hemolimf juvenil hormon 

bağlayan protein(IPR010562) 

Juvenil Hormon Bağlayan 

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

 

LDEC012813 Hemocyanin/hexamerin 

(IPR013788) 

Depo proteini 

 

Savunma Peptitleri 

 

LDEC008648 C-tipi Lektin PSSM Id: 295302 Alfa-N-asetilgalaktozamin 

Spesifik Lektin-benzeri 

LDEC003727 Taumatin (IPR001938) Taumatin-benzeri Protein 1b 

LDEC003767 Peptidoglikan Tanıyan Protein 

(IPR015510) 

İzoform F 

LDEC003442 Transkripsiyon aktivatör MBF2 

(IPR031734) 

REPAT- Benzeri 

LDEC014460 Transkripsiyon aktivatör MBF2 

(IPR031734) 

REPAT- Benzeri 

LDEC014461 Transkripsiyon aktivatör MBF2 

(IPR031734) 

REPAT- Benzeri 

LDEC014462 Transkripsiyon aktivatör MBF2 

(IPR031734) 

REPAT- Benzeri 

Detoksifikasyon ve Oksidatif Strese İlişkin Enzimler 

 

LDEC015216 Karboksilesteraz-B (IPR002018) Karboksilesteraz 

LDEC015218 Karboksilesteraz-B (IPR002018) Karboksilesteraz 

LDEC017562 Karboksilesteraz-B (IPR002018) Karboksilik Ester Hidrolaz 

LDEC013287 Sitokrom P450, E-sınıfı 

(IPR002401) 

Sitokrom P4509e2-Benzeri 

LDEC003788 GILT  (IPR004911) Tiyol Redüktaz 

LDEC019971 GILT  (IPR004911) Tiyol Redüktaz 

LDEC021796 GILT  (IPR004911) Tiyol Redüktaz 

LDEC021798 GILT  (IPR004911) Tiyol Redüktaz 

LDEC003785 GILT  (IPR004911) Tiyol Redüktaz 

LDEC003786 GILT  (IPR004911) Tiyol Redüktaz Benzeri 

Protein 

LDEC008679 Multibakır Oksidaz Tip-2  

(IPR011706) 

Lakaz 1-benzeri İzoform X2 

LDEC018561 Peroksiredoksin PSSM-Id: 239313 Peroksiredoksin-2 

LDEC016932 Açiltransferaz 3 (IPR002656) Açiltransferaz 

 

Diğer Proteinler 

 

LDEC017881 Serpin (IPR000215) Alaserpin 

LDEC011881 Serpin (IPR000215) Alaserpin  

LDEC002545 Saposin (IPR008373) Saposin-B 

LDEC022220 Histidin Fosfataz (IPR000560) Asit Fosfataz 

LDEC017049 Spingomiyelin Fosfodiesteraz 

(IPR011160) 

Spingomiyelin Fosfodiesteraz 

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

Kategori Dışı Proteinler 

 

LDEC018935 Sıcaklık Şaperonu 70 (IPR013126) Sıcaklık Şaperonu 70 

LDEC007619 Sıcaklık Şaperonu 90 (IPR001404) Endoplazmin 

LDEC007078 Protein disülfit-izomeraz PSSM-Id: 

273454 

Protein disülfit-izomeraz 

LDEC001030 Protein disülfit-izomeraz PSSM-Id: 

273454 

Protein disülfit-izomeraz A3 

LDEC012345 Dolikol-difosfooligosakkarit-

protein Glikoziltransferaz Alt Ünite 

1 (IPR008814) 

Dolikol-difosfooligosakkarit-

protein Glikoziltransferaz Alt 

Ünite 

LDEC007614 Kalretikülin (IPR009169) Kalretikülin 

LDEC020299 Siklofilin Tipi Peptidil-Prolil Cis-

trans İzomeraz (IPR024936) 

Peptidil-Prolil Cis-trans 

İzomeraz 

LDEC001024 ATPaz, V1 Kompleks, Alt Ünitesi 

S1 (IPR008388) 

V-tip Proton ATPaz Alt 

Ünitesi S1 

LDEC001473 Proton-bağımlı Oligopeptit 

Transfer Proteini (IPR000109) 

Peptit Transfer Proteini 1  

LDEC007843 Kathedrin-benzeri (IPR015919) Protokathedrin-4 

LDEC006175 Glikozit Hidrolaz 30 (IPR001139) Glikozilseramidaz-benzeri 

LDEC021171 Ribozomal Protein L5 Ökaryotik 

(IPR005485) 

60S Ribozomal Protein L5 

LDEC006718 PSSM Id: 278422 Insulin-benzeri Büyüme 

Faktörü-bağlayan Protein  

LDEC017108 60S acidic ribosomal protein L23 - 

LDEC006672 Hemolimf Juvenil Hormon 

Bağlayan Protein (IPR010562) 

Biyolojik Saat Kontrollü 

Protein 

LDEC001745 5'-Nükleotidaz/Apirase 

(IPR006179) 

Apiraz İzoform X2 

LDEC016298 Ribozomal Protein S4/S9 

(IPR022801) 

40S Ribozomal Protein S9 

LDEC001839 E.R. Protein 29 PSSM Id: 295471 E.R. Proteini 29 

 

LDEC008853 Uzama Faktörü Gama C-terminal 

Bölgesi 

 

Uzama Faktörü Gama-1 

Ortoloğu ve/veya Korunmuş Rezidüleri Olmayan Proteinler 

 

LDEC000777   

LDEC011310   

LDEC011312   

LDEC011313   

LDEC004241   

LDEC020877 Akar Alerjen, Grup-7 (IPR020234)  

LDEC004242   

LDEC006904   
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Çizelge 4.1 L. decemlineata larval peritrofik matriks protein raporu (devam) 

 

LDEC009315   

LDEC004240   

LDEC002263 

_____________________________________________________________________ 
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5. SONUÇ 

Patates böceği, hem Türkiye’de, hem de dünyada patates yetiştirilen tüm bölgelerde 

görülen oldukça tahripkar bir patates zararlısıdır. Tarım alanlarındaki değişen çevre 

koşullarına iyi adapte olabilen biyolojisi, sağlam morfolojik yapısı ve başarılı fizyolojisi 

sayesinde mücadelesi zor olan bu böcekle daha etkin bir mücadele için moleküler 

tekniklerin kullanımı gerekmektedir. 

Mevcut çalışmada jel elektroforezi ve triptik peptitlerin kütle spektrometresi ile varlığı 

belirlenen 138 adet protein, peritofinler (musin ve musin olmayanlar), kitin 

metabolizmasına ilişkin enzimler (kitinaz, kitin deasetilaz, N-asetilgalaktozaminidaz), 

sindirim enzimleri (proteazlar, lipazlar, glikozit hidrolazlar), detoksifikasyon ve strese 

ilişkin proteinler (oksidazlar, tiyol redüktazlar, esterazlar), taşıyıcı proteinler (ferritin, 

juvenil hormon bağlayan proteinler, böcek depo proteinleri), savunma peptitleri (repat, 

taumatin, peptidoglikan tanıyan protein), çeşitli fonksiyonlara sahip diğer proteinler ve 

ortoloğu ya da korunmuş rezidüleri olmayan belirsiz proteinler olarak sınıflandırılmıştır. 

Dünyada ilk kez bir coleopter böceğin peritrofik matriks protein kompozisyonunu 

belirleyen bu çalışma, coleopter böceklerin peritrofik matriks kompozisyonunun daha 

önce çalışılmış diper ve lepidopter peritrofik matrikslerinin kompozisyonunlarından 

farklı olduğunu ortaya koymuştur.  

Nihayetinde bu protein kompozisyonunu bütün olarak açıklayan bir peritrofik matriks 

modellemesi oluşturulmuştur (Şekil 5.1).  
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Şekil 5.1 Leptinotarsa decemlineata larval peritrofik matriks protein ve kitin 

kompozisyonunun şematik modellemesi 

Mevcut modelde L. decemlineata peritrofik matriksinde kitin metabolizması ile ilişkili 

olarak N-asetilglikozamin sentezi, “Kitin sentez 2 (LdCHS-2)” geni tarafından, N-

asetilglikozamin moleküllerinin içsel hidrolizi endokitinaz aktivitesi gösteren “Kitinaz 

(LdCHI)” genleri tarafından, uç kısımlardan hidrolizi ise ektokitinaz aktivitesi gösteren 
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“N-Asetilgalaktozaminidaz” geni tarafından koordine edilmektedir. Diğer taraftan N-

asetilglikozamin moleküllerinin deasetilasyon yoluyla D-glikozamine 

dönüştürülmesinden sorumlu olarak 1 adet “Kitin deasetilaz (LdCDA)” geni 

görülmektedir. 

L. decemlineata peritrofik matriksinin temel yapıtaşı protein olarak peritrofinler 

karşımıza çıkmaktadır. Peritrofinler sahip oldukları kitin bağlanma domainleri ile kitin 

mikrofibrillerini birbirine bağlamakta ve peritrofik matriksin adeta bir hamak gibi olan 

gözenekli yapısının oluştumaktadır. Bununla birlikte mevcut proteomik verileri ışığında 

kitin bağlanma domainlerinin sayısının lepidopter sistemlerde olduğu gibi çok sayıda 

bulunmadığı dikkati çekmektedir. Bu kitin bağlanma domainleri sadece PAD tipinde 

olup, 7 sistein rezidüsüme sahip bazı modifiye PAD’ler de dikkati çekmektedir. Yine 3 

peritrofinde, 4 sistein rezidüsüne sahip oldukça korunmuş bir motif proteinlerin 

karboksi tarafında görülmektedir. Diğer taraftan kitin bağlanma domainleri bütün 

peritrofinlerin temel bileşeni olmakla birlikte böcek bağırsak musinleri sahip oldukları 

ilave musin domainleri ile peritrofik matriksin gözeneklerinden besin partiküllerinin 

kolay geçişi ve proteaz-kitinaz gibi enzimlerin hidrolitik zararına karşı peritrofik 

matriksi korumaktadır. Bununla birlikte musinlerin mevcut O-tipi Glikolizasyon 

potansiyelleri değerlendirildiğinde sınırlı seviyede bir potansiyel dikkati çekmekte ve 

özellikle lepidopter sistemlerdekinin tersine bir durum çıkmaktadır. Buna göre L. 

decemlineata peritrofik matriksinin peritrofinler bazında, lepidopter ve dipter sistemlere 

göre daha yalın olduğu ve temel olarak basit ve kompleks tipte peritrofinlerden olştuğu 

dikkati çekmektedir. Burada tek ya da iki kitin bağlanma bölgesinden oluşan basit 

peritrofinlerin kitin fibrillerin uçlarını ya da gediklerini kapatan birer yama vazifesi 

gördüğü, çoklu kitin bağlanma bölgesi içerenlerin de her yönden kitin fibrilleri birbirine 

bağlayarak bu hamak yapısını bir arada tuttukları görülmektedir. N-tipi glikolizasyon 

potansiyelleri dikkate alındığında ise özellikle ilgili asparajin rezidülerinin lepidopter ve 

dipter sistemlerin aksine kitin bağlanma domainleri arasında “spacer” alanlardan değil, 

doğrudan kitin bağlanma domain içerisinden çıktığı görülmektedir. Bu durum protein-

protein interaksiyonunda kitin bağlanma domainlerinin N-tipi glikolizasyon alanlarını 

adeta kitin gibi tanımasını sağlayabilir. Ancak ilgili rezidülerin kitin bağlanma domain 

içerisinden çıkması daha rijit ve stabil protein kombinasyonları oluşturabilir. Kitin 
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bağlanma bölgesi sayısının azlığı ve O-tipi glikolizasyon potansiyelindeki düşüklük, bu 

şekilde tolere edilebilir. 

L. decemlineata peritrofik matriksinin yapısında karbohidrat, protein ve lipit 

hidrolizinde rol alan bazı sindirim enzimleri de dikkati çekmektedir. Bu enzimler 

arasında özellikle karbonhidrat hidrolizinden sorumlu olan pek çok farklı glikozit 

hidrolazın dominant enzim profilini oluşturduğu görülmektedir. Burada yedikleri 

bitkilerin selüloz/odun dokularından da besin olarak yararlanmaya olanak sağlayan 

glikozit hidrolaz 28 ve 45 grubu enzimer, bu böceğin peritrofik matriks proteomik 

analizlerine özgü yenilikler olarak karşımıza çıkmaktadır. Bunları sırasıyla protein ve 

lipid hidrolizlerinden sorumlu enzimler takip etmektedir. Protein hidrolozinde majör 

aktörler aspartik proteazları, karboksipeptidazlar, serin proteazları ve sistein proteazları 

görülmekte ancak lepidopter sistemlerin aksine serin proteazlarının değil de sistein 

proteazlarının dominant olduğu görülmektedir.  

L. decemlineata peritrofik matriksinin yapısında dikkati çeken dominant protein grupları 

arasında insektisit ve bitkilerde bulunan allelokimyasallar gibi çeşitli toksik maddelerin 

detoksifikasyondan sorumlu olan Karboksilesteraz, Sitokrom P450, Açiltransferaz, 

GILT proteinleri yer almaktadır. İlgili proteinlerin kuvvetli kovalent bağlarla peritrofik 

matriksin yapısında yer alması, peritrofik matriksin aynı zamanda önemli bir 

detoksifikasyon yeri olduğunu göstermektedir. Nitekim bu durum L. decemlineata gibi 

insektisit detoksifikasyonu ve direnç çalışmalarında model olarak kullanılan bir 

zararlının detoksifikasyon yeteneğinde potansiyel bir mekanizma olarak düşünülebilir. 

Benzer şekilde Multibakır peroksidaz ve Peroksiredoksin gibi antioksidan moleküllerin 

peritrofik matriksin yapısında bulunması ise peritrofik matriksin antioksidan rolünün 

genetik arka planını oluşturduğu düşünülmektedir. Protein kompozisyonunda yer alan 

detoksifikasyon ve antioksidan türü enzimlerin sayıca fazlalığı ve çeşitliliği, bir yandan 

peritrofik matriksin sadece bitkisel toksinlere ve patojenlere karşı bir kimyasal bariyer 

olmadığını, aynı zamanda sentetik insektisitlere karşı da koruyucu bir  rol 

üstlenebileceğini göstererek ezber bozarken, öte yandan bu böceğin bilinen başarılı 

direnç geliştirme stratejileriyle de tutarlıdır. 
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L. decemlineata, Bacillus thrungiensis gibi entomopatojen etmenlerin de enfekte ettiği 

başlıca zararlılar arasında yer almaktadır. Mevcut proteomik verileri ışığında Repat, C-

tipi lektin, Peptidoglikan tanıyan protein ve taumatin gibi savunma proteinleri L. 

decemlineata peritrofik matriksinin yapısında bulunmuştur. Bu durum, peritrofik 

matriksin patojenlere karşı savunma reaksiyonlarında yer alması rolüyle uyumlu 

bulunmuştur. 
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EK 1 L. decemlineata Protein İstatistikleri Tablosu 

Protein kodu Örnek 

Tipi 

Protein 

moleküler 

ağırlığı 

(Da) 

Protein 

bulunma 

yüzdesi 

Karakter. 

peptit 

sayısı 

Karakter. 

spektrum 

sayısı 

Top. 

spek. 

sayısı 

Toplam 

spektrum 

yüzdesi 

Sekans 

Örtüşme 

Yüzdesi 

LDEC000238 CPB-LV 46.857,90 %100,00 10 10 97 %0,01 %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 %0,00 %5,74 

LDEC001030 CPB-LV 48.618,20 %100,00 9 9 78 %0,01 %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 %0,00 %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 %26,70 

LDEC002053 CPB-LV 36.035,70 %100,00 8 16 137 %0,02 %40,40 

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 %16,40 

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 %9,77 

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 %0,05 %21,20 

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 %0,02 %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 %55,20 

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 

LDEC005654 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 CPB-LV 28.515,60 %100,00 2 2 20 %0,00 %15,10 

LDEC009104 CPB-LV 42.391,40 %100,00 4 5 55 %0,01 %15,40 

LDEC009139 CPB-LV 30.490,70 %100,00 5 8 179 %0,02 %16,90 

LDEC009315 CPB-LV 13.591,80 %100,00 2 3 14 %0,00 %15,70 

LDEC009420 CPB-LV 16.024,20 %100,00 5 16 460 %0,06 %43,30 

LDEC009423 CPB-LV 25.905,30 %100,00 4 6 16 %0,00 %21,20 

LDEC009454 CPB-LV 43.630,30 %100,00 9 11 141 %0,02 %37,20 

LDEC009735 CPB-LV 26.110,60 %100,00 2 3 55 %0,01 %15,70 

LDEC009819 CPB-LV 51.561,10 %100,00 7 7 30 %0,00 %17,40 

LDEC010425 CPB-LV 33.810,00 %100,00 7 7 97 %0,01 %29,40 

LDEC010871 CPB-LV 28.904,40 %100,00 4 4 69 %0,01 %27,80 

LDEC010875 CPB-LV 20.468,80 %100,00 2 2 108 %0,01 %18,40 

LDEC010881 CPB-LV 36.263,70 %100,00 14 25 620 %0,08 %68,20 

LDEC010984 CPB-LV 27.110,60 %100,00 2 3 14 %0,00 %12,50 

LDEC011310 CPB-LV 10.771,30 %100,00 4 5 81 %0,01 %42,70 

LDEC011312 CPB-LV 33.944,50 %100,00 24 61 1477 %0,20 %60,80 

LDEC011313 CPB-LV 27.182,60 %100,00 24 47 2096 %0,28 %72,00 

LDEC011381 CPB-LV 66.143,40 %100,00 15 19 338 %0,05 %29,50 

LDEC011912 CPB-LV 32.000,30 %100,00 6 13 36 %0,00 %33,90 

LDEC012345 CPB-LV 65.984,40 %100,00 3 3 4 %0,00 %7,52 

LDEC012813 CPB-LV 83.409,20 %100,00 19 26 123 %0,02 %33,20 

LDEC013287 CPB-LV 61.257,30 %100,00 2 2 4 %0,00 %4,17 

LDEC013494 CPB-LV 18.402,10 %100,00 2 2 36 %0,00 %14,70 

LDEC013885 CPB-LV 34.339,10 %100,00 5 5 53 %0,01 %36,50 

LDEC013889 CPB-LV 32.782,50 %100,00 2 2 4 %0,00 %3,67 

LDEC013919 CPB-LV 23.132,10 %100,00 2 2 24 %0,00 %16,50 

LDEC014063 CPB-LV 25.815,30 %100,00 9 18 74 %0,01 %42,90 

LDEC014064 CPB-LV 23.957,00 %100,00 6 9 128 %0,02 %57,10 

LDEC014277 CPB-LV 81.939,10 %100,00 5 5 17 %0,00 %11,10 

LDEC014460 CPB-LV 13.520,40 %100,00 3 6 18 %0,00 %43,00 

LDEC014461 CPB-LV 13.794,60 %100,00 3 6 14 %0,00 %31,40 

LDEC014462 CPB-LV 15.200,80 %100,00 2 4 39 %0,01 %19,50 

LDEC014768 CPB-LV 58.908,20 %100,00 12 15 128 %0,02 %28,70 

LDEC014788 CPB-LV 27.495,50 %100,00 5 7 34 %0,00 %37,50 

LDEC014789 CPB-LV 25.402,10 %100,00 7 17 137 %0,02 %33,10 

LDEC014791 CPB-LV 25.902,00 %100,00 5 8 67 %0,01 %32,60 

LDEC015194 CPB-LV 43.559,50 %100,00 5 8 155 %0,02 %15,90 

LDEC016298 CPB-LV 17.839,10 %100,00 4 4 18 %0,00 %26,10 

LDEC016760 CPB-LV 15.015,40 %100,00 2 2 9 %0,00 %14,10 

LDEC016932 CPB-LV 52.631,40 %100,00 4 4 9 %0,00 %11,40 

LDEC017049 CPB-LV 60.055,30 %100,00 7 9 130 %0,02 %20,70 

LDEC017108 CPB-LV 14.854,60 %100,00 3 3 13 %0,00 %37,90 

LDEC017562 CPB-LV 32.127,90 %100,00 6 8 85 %0,01 %23,70 

LDEC017660 CPB-LV 57.159,50 %100,00 9 13 154 %0,02 %32,10 

LDEC017881 CPB-LV 36.237,10 %100,00 5 6 18 %0,00 %17,10 

LDEC018229 CPB-LV 44.734,40 %100,00 12 17 155 %0,02 %40,80 

LDEC018409 CPB-LV 70.613,70 %100,00 6 9 55 %0,01 %9,88 

LDEC018465 CPB-LV 37.939,90 %100,00 5 7 70 %0,01 %23,80 

LDEC018561 CPB-LV 25.702,10 %100,00 5 6 29 %0,00 %24,80 

LDEC018727 CPB-LV 38.536,80 %100,00 2 2 19 %0,00 %7,23 

LDEC018935 CPB-LV 72.828,10 %100,00 12 12 159 %0,02 %28,50 

LDEC018941 CPB-LV 53.684,80 %100,00 22 44 690 %0,09 %77,50 

LDEC019539 CPB-LV 12.015,10 %100,00 2 2 5 %0,00 %37,60 

LDEC019971 CPB-LV 7.185,60 %100,00 3 4 65 %0,01 %39,10 

LDEC020078 CPB-LV 70.408,10 %100,00 14 23 396 %0,05 %27,90 

LDEC020286 CPB-LV 28.070,10 %100,00 2 2 6 %0,00 %21,60 

LDEC020299 CPB-LV 13.470,40 %100,00 2 2 4 %0,00 %16,30 

LDEC020877 CPB-LV 20.902,40 %100,00 2 3 13 %0,00 %16,80 

LDEC021171 CPB-LV 25.586,10 %100,00 3 4 42 %0,01 %30,50 

LDEC021542 CPB-LV 41.214,70 %100,00 11 26 533 %0,07 %33,10 

LDEC021796 CPB-LV 23.176,10 %100,00 4 9 150 %0,02 %21,70 

LDEC021798 CPB-LV 22.630,20 %100,00 3 4 44 %0,01 %20,40 

LDEC022220 CPB-LV 43.407,70 %100,00 9 11 47 %0,01 %30,20 

LDEC022798 CPB-LV 30.891,60 %100,00 2 2 49 %0,01 %13,90 
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EK 2 L. decemlineata Peptit İstatistikleri Tablosu 

 

Protein İsmi Peptit Sekansı 
Önceki 

A.asit 

Sonraki 

A.asit 

En İyi 

Peptit 

Belirleme 

Yüzdesi 

En İyi 

Mascot 

İyon 

Skoru 

En İyi 

Mascot 

Delta 

İyon 

Skoru 

Hesap 

Edilen 

+1H 

Peptit 

Kütlesi 

(AMU) 

Peptit 

Başlangıç 

İndeksi 

Peptit 

Durma 

İndeksi 

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 V %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 1.471,71 201 212 

LDEC000757 FDFMEGIPNPDVSFK R Q %99,70 72,1 72,1 1.758,80 219 233 

LDEC000758 FRFEFMESVPVPK R V %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

PGCHFR 

R F %99,70 55,7 55,7 2.835,27 1146 1169 

LDEC000758 FEFMESVPVPK R V %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
ECPK 

R E %99,70 60,7 60,7 2.512,19 1170 1190 

LDEC000777 DAIEDEMAVAIVNFPGE
YK 

K T %99,70 47,6 47,6 2.127,98 48 66 

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 1.141,59 90 99 

LDEC000777 TNDQPIACVR K I %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 V %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
QPYVETFLAGMFK 

K E %99,70 73,4 73,4 3.423,67 183 212 

LDEC000780 AIIGSVSIDELIH 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
EGTLNDER 

K R %99,70 64,3 64,3 2.883,23 387 411 

LDEC000918 EFGDDVKYWLTFNEPK R Q %98,40 35,6 0 1.987,94 176 191 

LDEC000918 FNYGCYADPVIHGDWP
K 

R Q %99,70 38,2 38,2 2.038,91 272 288 

LDEC000918 GENIWDNVCHR K V %99,70 41 41 1.413,63 52 62 

LDEC000918 YAYNDTPIMVTENGYSD
EGTLNDERR 

K I %99,70 73,5 73,5 3.039,33 387 412 

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 

R T %99,70 47,4 47,4 2.138,97 451 468 
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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
K 

R N %99,70 35,9 35,9 2.123,10 109 127 

LDEC000922 TWHLYNAVYR K N %99,70 48,1 48,1 1.322,66 230 239 

LDEC000922 NTYGNPEIIITENGLSDD
DSTLEDDNRIR 

K F %99,70 48,5 48,5 3.279,53 388 416 

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 V %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 V %95,80 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 1.114,61 127 137 

LDEC001030 KLTPVYEEVAEK K L %99,70 40 40 1.405,76 342 353 

LDEC001223 QFVYGMYANPVIK R G %99,70 71,2 71,2 1.545,78 279 291 

LDEC001223 QICHSGYGNGGFAPAKP
SPGIGEYVCAR 

K H %99,30 29,4 29,4 2.950,37 200 227 

LDEC001223 SSWGTAAAGWFK K C %99,70 65,4 65,4 1.268,61 370 381 

LDEC001223 SWVTINEPK K Q %99,70 39,8 25,5 1.073,56 191 199 

LDEC001223 VSDHTNGDVASDSYHFY
K 

R Q %99,70 73,4 73,4 2.041,89 611 628 

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

EK 

K Q %99,70 65,3 65,3 2.176,12 679 697 

LDEC001223 HIAVGVATAAYQIEGAW
NLDGK 

K G %99,70 77,5 77,5 2.284,17 38 59 

LDEC001223 HIAVGVATAAYQIEGAW
NLDGKGEQVWDTFAHE

HPER 

K F %96,10 46,1 0 4.103,96 38 74 

LDEC001223 ANGDVASDSYHFYK R E %99,70 81,1 81,1 1.573,69 79 92 

LDEC001223 ILPDGTVNNINQAGVDY

YVR 

R V %99,70 84,2 84,2 2.221,12 115 134 

LDEC001223 NTIVIDSDWYEPTSYSEA

DAVAAETKR 

R Q %99,70 80,8 80,8 3.031,42 252 278 

LDEC001223 ANGDVASDSYHFYKED

VAAMK 

R E %99,70 60,5 60,5 2.334,03 79 99 

LDEC001223 LPPFSEEEVALIK R D %99,70 57,7 38,8 1.471,80 316 328 

LDEC001223 NTIVIDSDWYEPTSYSEA

DAVAAETK 

R R %99,70 73,2 73,2 2.875,32 252 277 

LDEC001223 GEQVWDTFIHDNPSR K V %99,70 70,8 70,8 1.800,83 596 610 

LDEC001223 ILPDGTLKK R I %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
TGTLR 

K D %99,70 79,9 79,9 2.506,24 146 168 

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 1.975,94 2 18 

LDEC001224 QFVYGMYAHPIVYGNW

PK 

R I %99,70 47,5 47,5 2.186,05 29 46 
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LDEC001224 TAAIDWFK K I %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

SLSDAAK 

K K %99,70 82,7 82,7 2.466,15 228 250 

LDEC001677 KFGINIEQDYENGKPTG
KPK 

R N %99,70 75,7 75,7 2.263,17 182 201 

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

VNK 

K G %99,70 83,2 83,2 2.281,12 84 103 

LDEC001677 NLIIDNAHVTNQDDCIA
VNKGSNMIFR 

K N %98,40 36,2 15,2 3.088,49 84 110 

LDEC001677 GSLTDVTYQNIEMSGIR K K %99,70 83,6 83,6 1.899,91 165 181 

LDEC001677 NLQLLNCPVQCVSIDSCS
DLTLSNFNIDNSAGKK 

K L %99,70 71,3 71,3 3.824,83 36 69 

LDEC001677 GSLTDVTYQNIEMSGIR
K 

K F %99,70 83,9 83,9 2.028,01 165 182 

LDEC001677 GIRGHMTGSNSMAVK K I %96,00 27,3 27,3 1.577,75 213 227 

LDEC001677 FGINIEQDYENGKPTGKP
K 

K N %99,70 83 83 2.135,08 183 201 

LDEC001677 TGSFEDNTIK K N %99,70 72,9 72,9 1.111,53 129 138 

LDEC001677 NLQLLNCPVQCVSIDSCS
DLTLSNFNIDNSAGK 

K K %99,70 79,5 79,5 3.696,73 36 68 

LDEC001678 LTFQGTTK K F %99,00 44,5 30,7 895,49 70 77 

LDEC001678 FEHHVWKGPLVIISGNK K I %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 I %99,70 63,2 50,2 997,60 85 94 

LDEC001745 IVIPSFLTGGGDGFK K V %99,70 64,1 64,1 1.507,82 569 583 

LDEC001745 HRNPVFQEISGR R I %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

R 

K F %99,70 83,3 83,3 1.841,01 242 260 

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

ENGK 

R K %99,70 82,8 82,8 2.128,06 271 290 

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 I %99,70 88,8 77,6 1.784,81 212 226 

LDEC002053 DANNLCGIANDPSYPVL
Q 

R - %99,70 76,8 76,8 1.960,91 307 324 

LDEC002053 AVGTIGPISIAINADPLHL

YIGGILSGR 

K G %99,70 40,2 40,2 2.788,57 231 258 

LDEC002053 NSWGDYWGEDGYFR K I %99,70 72,8 72,8 1.751,71 290 303 

LDEC002053 GCSDELDHAVLAVGYG

EVSQSSAK 

R I %99,70 82,6 82,6 2.493,16 259 282 

LDEC002053 GAVLDIKDQGDCGSCW

AFSSTGALEGQNAILNN

VK 

K I %99,70 79,4 79,4 3.695,74 117 151 

LDEC002053 QTVCQYDANK R I %99,70 67,2 67,2 1.226,55 201 210 

LDEC002053 VKNSWGDYWGEDGYFR K I %99,70 40,9 40,9 1.978,87 288 303 
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LDEC002053 DQGDCGSCWAFSSTGAL

EGQNAILNNVK 

K I %99,70 81,5 81,5 2.999,33 124 151 

LDEC002055 NSWGDYWGEK K G %99,70 43,1 43,1 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
DCDEGGIMSAAFEYVR 

R D %99,70 51,8 28,4 3.754,63 155 188 

LDEC002055 GCTDELDHGVLAVGYG

EVSQSSGNTK 

R F %99,70 81,3 81,3 2.680,22 262 287 

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

NGR 

R K %99,70 44,9 44,9 2.174,07 344 363 

LDEC002057 DLDHAVLAVGYGSENG

R 

K K %99,70 79,6 79,6 1.772,86 347 363 

LDEC002057 LYGGGVITTR R C %99,70 69 69 1.036,58 334 343 

LDEC002057 VKTPLSEQQLLDCSSSY

GNGDCDEGGLMTNAFK 

K Y %98,10 27,9 27,9 3.637,61 138 170 

LDEC002057 TWGDHGYFK K L %99,70 41,8 41,8 1.110,50 375 383 

LDEC002057 GIEAGSSYPYQGR K V %99,70 84,6 84,6 1.384,65 176 188 

LDEC002057 TPLSEQQLLDCSSSYGN

GDCDEGGLMTNAFK 

K Y %99,70 84,4 55,9 3.410,45 140 170 

LDEC002057 DLDHAVLAVGYGSENG

RK 

K Y %99,70 67,1 67,1 1.900,95 347 364 

LDEC002059 NSWGKDWGEQGYFR K I %99,70 77 77 1.729,77 293 306 

LDEC002059 IPLSEQQLLDCSKPYGND

DCEHGGLMSFAFDYVL

DK 

K G %99,70 78,8 45,6 4.177,88 155 190 

LDEC002059 NVSISEEELK K K %97,60 39 14,9 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

LEGQNAIVNNVK 

K I %99,70 84,9 84,9 2.959,35 127 154 

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

YDAK 

K K %99,70 81 81 2.478,11 191 212 

LDEC002059 DWGEQGYFR K I %99,70 42,5 42,5 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 %95,70 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 V %99,70 75,5 75,5 1.660,86 83 96 

LDEC002545 QIIDSLVNK K V %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 35,4 946,56 173 181 

LDEC003142 FYETLPEFK K K %99,70 39,2 39,2 1.173,58 136 144 

LDEC003142 FYETLPEFKK K V %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

QTER 

K V %99,70 76,3 76,3 2.386,13 226 245 

LDEC003142 NANILFVDNPVGVGFSN
AK 

K T %99,70 83,2 83,2 1.976,02 95 113 

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
K 

R D %99,70 72,1 72,1 2.019,95 397 414 

LDEC003142 MTAEIALVIDNAAR K K %99,70 82,8 82,8 1.503,78 159 172 

LDEC003254 AGATLTFEGTTTFAYAE
WK 

K G %99,70 76,9 66,9 2.064,99 81 99 

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

LEINGVTGTLNGPWSVK 

R A %99,70 80,9 80,9 3.460,75 258 291 

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

DHVTISNWQLDSSAGNP

VNGK 

K E %95,80 44,2 -3,14 4.245,87 154 191 

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 I %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 %95,30 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 %96,10 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

K 

R K %99,70 83,8 83,8 2.025,82 149 166 

LDEC003785 FVMCSMASPDATADEFS
KK 

R C %99,70 76,1 76,1 2.167,93 149 167 

LDEC003785 LAHVPTVVLDNNFQEIL

STIAR 

K N %99,70 68,2 68,2 2.450,34 206 227 

LDEC003785 LSFTCQHGPAECYGSK K V %99,70 67,7 67,7 1.841,79 117 132 

LDEC003786 YIFTCQHQEAECYGNK K V %99,70 66,7 66,7 2.047,86 73 88 

LDEC003786 DQLSPGYK K V %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

WSVAEGCITR 

R Y %99,70 68,5 68,5 3.075,52 74 100 

LDEC004241 RVETFSNLYQLR R H %99,70 68 68 1.525,81 65 76 

LDEC004241 IKDSHVPNSNYELHAVIN
YLEAWALYPDPEATLR 

K R %99,70 52,8 52,8 3.938,97 31 64 
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LDEC004241 DSHVPNSNYELHAVINY

LEAWALYPDPEATLR 

K R %99,70 51,4 51,4 3.697,79 33 64 

LDEC004241 HPVNGGWSVAEGCSNIY

TPGGAYNYVTLDVDYR 

R D %99,70 84,9 84,9 3.645,67 77 109 

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

R 

K S %99,70 82,9 82,9 2.033,99 94 111 

LDEC004242 ALEEAYEMYPLDVDKR K I %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 1.422,81 82 93 

LDEC004443 GLLFTAAVAGGIER R I %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
GYK 

R V %99,70 42,4 42,4 2.201,04 256 274 

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 77 

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

R 

K L %99,70 86,7 76,5 2.101,09 155 173 

LDEC005220 SHASVALYSGNNENEGA

LVDDWYGTK 

R N %99,70 60,7 60,7 2.797,27 439 464 

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
LTGDFLEEQYHGQR 

K D %99,70 70 70 3.579,58 150 179 

LDEC005286 NLMPAQTTWINGVSALK R 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 1.553,72 188 200 

LDEC005287 SFHDPEISDHLEKEFVHK K Q %99,40 32 32 2.194,06 188 205 

LDEC005287 FANHHFIR K S %98,90 30,1 30,1 1.041,54 77 84 

LDEC005287 YGAIDAVQPELQK R F %99,70 77,6 77,6 1.431,75 64 76 

LDEC005287 RGGYMNFAAISEDLALE

NEVDR 

K S %99,70 37,9 37,9 2.486,16 130 151 

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 I %99,70 41,6 41,6 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 1.143,58 83 91 

LDEC005425 CTNIIVSNLQVPGGETLD

FK 

K F %99,70 83,4 83,4 2.205,12 50 69 

LDEC005425 CTNIIVSNLQVPGGETLD

FKFK 

K K %99,70 66,8 66,8 2.480,29 50 71 

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

SVLDGQGALYWEGK 

K N %97,60 58,8 17 3.210,72 92 123 
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LDEC005425 NLECIGGHGLSLSVGMS

HEVIK 

R N %99,70 83,3 83,3 2.337,17 222 243 

LDEC005425 KPGVHITFEGK K T %99,70 70,3 70,3 1.212,67 72 82 

LDEC005425 IQGVGITVTGAPGSVLD

GQGALYWEGK 

R N %99,70 81 81 2.673,39 97 123 

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 2.117,94 115 132 

LDEC005654 FYECTDGKK K V %99,70 48,5 48,5 1.161,52 41 49 

LDEC005654 VLQDCPDDLFWNIK K L %99,70 89,6 45,4 1.763,83 50 63 

LDEC005654 RWVDPTVK K C %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 14,6 1.019,41 41 48 

LDEC005689 NADNQCGIATR R A %99,70 73,2 73,2 1.219,55 239 249 

LDEC005689 NTEGDLTHAVLVTGYGS
QDGKDYWIVK 

K N %99,70 84,2 84,2 2.966,45 195 221 

LDEC005689 SQGSCGSCWAFSTTGSV

ESHNFIK 

K T %99,70 79,7 79,7 2.634,13 58 81 

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

QDGK 

K D %99,70 82,7 82,7 2.162,04 195 215 

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 V %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

K 

R G %99,30 30,5 30,5 2.119,17 330 348 

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
LQR 

K K %99,70 48,9 48,9 2.473,20 173 193 

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

EQQWK 

R Y %99,70 83,3 83,3 2.572,19 222 243 

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

APK 

K F %99,70 85,1 85,1 2.068,01 600 618 

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

GPSFMNSFQR 

K G %99,70 77,2 77,2 3.005,33 176 202 

LDEC006357 AIQAAFWALQWAK R D %99,70 64,7 64,7 1.503,81 254 266 

LDEC006357 GVAMEEVMDAYSQFNE

EVYVPPGWVGHYPDGT

EIK 

K A %99,70 84,5 84,5 3.975,77 552 586 

LDEC006357 YGTDIGSASALAR K T %99,70 85 85 1.281,64 506 518 

LDEC006357 LAQYYYVSGDEK R V %99,70 79 79 1.435,67 450 461 

LDEC006357 ISDFYAHFGYQNPMTAY

VMSK 

R V %99,70 70,9 42,2 2.486,12 340 360 

LDEC006357 IPEWLDWSGVPPAVDVS
IEK 

K Y %99,70 55,9 55,9 2.237,15 486 505 

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 

K I %99,70 69,2 69,2 2.084,01 469 485 

LDEC006564 GITKPQLINVVASGGSLF
K 

K D %99,70 54,2 54,2 1.929,12 113 131 

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 V %99,70 81,5 81,5 1.543,95 77 91 

LDEC006672 DSSELISSLLSSIVENVIN

SALKPK 

R N %99,70 77,2 77,2 2.643,45 198 222 

LDEC006904 LGVNFIWSK R I %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

WQSYGK 

K G %99,70 75,8 75,8 2.528,29 159 181 

LDEC007078 QADDIVSWLLKK R T %99,70 50,9 40,1 1.415,79 129 140 

LDEC007078 MDATVNELEFTK K V %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 

K V %99,70 34,5 34,5 2.177,09 232 249 

LDEC007078 FVQDFLDGK K L %99,70 45,9 45,9 1.068,54 221 229 

LDEC007614 GAWVHPEIDNPEYTPVP
DLYK 

K Q %99,70 53,1 53,1 2.440,18 286 306 

LDEC007614 HEQNIDCGGGYVK K V %99,70 76,3 76,3 1.476,65 98 110 

LDEC007614 KDEGGDEDDEDEDDDA
NEEEHVPQVEETDHDEL 

K - %99,70 48,6 48,6 3.798,43 373 405 

LDEC007614 FTPFSTEGK K D %99,70 35,4 35,4 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

R 

K F %99,70 84,6 84,6 2.071,92 55 72 

LDEC007614 FSDDTWEQNWIYSK K H %99,70 84,8 84,8 1.818,80 26 39 

LDEC007614 VFDCSLTPEEMHGDSPY

R 

K L %99,70 36,9 36,9 2.155,91 111 128 

LDEC007614 SGTIFDNVLITDDVEYAQ

K 

K A %99,70 79,7 79,7 2.128,04 322 340 

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 I %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 1.111,55 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
QEEK 

R V %99,70 68 68 2.603,16 254 274 

LDEC007843 EPQIFDMGFR K K %99,70 39 39 1.255,58 185 194 

LDEC007843 YIFYSNDYFDYEQPEQR K S %99,70 81,5 81,5 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
IDDLK 

R I %99,70 39 39 2.492,28 283 304 

LDEC008120 IHQDYPADDNKPEGNVP
IR 

R V %99,70 84 84 2.178,06 627 645 

LDEC008120 FGVANWDGPLVNIEGN

DLR 

K I %99,70 79,6 79,6 2.086,04 417 435 

LDEC008120 DCDITDFSQVPDVVSR R C %99,70 90,1 90,1 1.852,84 367 382 

LDEC008120 NSLVFNQDDCIR R V %99,70 72,3 72,3 1.480,69 530 541 

LDEC008120 IYGAAGIGFSGQGEEYW

DGK 

R G %99,60 126 126 2.104,96 436 455 

LDEC008120 KPVGNVPIDDLK K I %99,70 66,2 66,2 1.294,74 293 304 

LDEC008120 LQTGTTLYFK K D %99,70 49,5 38,9 1.171,64 403 412 

LDEC008120 SNWAGPLVK K I %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

WDGK 

K G %99,70 80,3 80,3 2.056,92 111 130 

LDEC008120 GSDMFFQNIYCK R G %99,70 41,5 41,5 1.525,65 218 229 

LDEC008120 VNAHESEFYNINLLNCPL

R 

R C %99,70 54 54 2.303,12 143 161 

LDEC008120 VFNQDDCVVVNR R G %99,70 70,8 54,8 1.464,69 206 217 

LDEC008120 VSGTPGSVFDGQGAEY

WDGKGSQGTK 

K K %96,10 29,8 29,8 2.615,20 111 136 

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 1.571,75 158 171 

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

R 

K N %99,70 81,4 81,4 1.903,91 86 103 

LDEC008122 THKDGTEGLIQDVTYK K N %99,70 82 82 1.804,91 172 187 
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LDEC008122 CASVHGSHLSLVGWNID

VSAGDK 

R N %99,70 72,3 72,3 2.409,16 61 83 

LDEC008122 GSTKPVLIQIK K G %99,70 70,1 52,9 1.183,74 34 44 

LDEC008122 NYGLEIQQDYPDHDGHP

VGNVPIR 

R G %99,70 86,9 76,6 2.733,30 196 219 

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

NCPER 

K C %99,70 47,6 47,6 2.747,47 141 164 

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

PVGNVPIR 

R G %99,70 46,7 46,7 2.784,33 300 323 

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 47,5 47,5 1.140,60 133 142 

LDEC008160 ISSLPDINIVLGGKTFTLK R G %99,70 61,3 61,3 2.016,17 207 225 

LDEC008160 LCNGGCQAIVDTGTSLII

GPSAEIEK 

R I %99,70 63,2 63,2 2.703,33 160 185 

LDEC008160 MDGVNVASER K L %99,70 85,2 66,3 1.093,49 150 159 

LDEC008160 QGYWQIKMDGVNVASE

R 

R L %99,70 84,5 84,5 1.996,95 143 159 

LDEC008160 FNVIFDTGSSNLWVPSEK K C %99,70 84,7 84,7 2.040,01 22 39 

LDEC008160 NYMDAQYYGPITIGTPG

QK 

K F %99,70 84,8 84,8 2.133,00 3 21 

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 I %99,70 70,3 54,5 1.519,72 94 105 

LDEC008161 TFTLEPSEYILK K V %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

DSSDISMSWNR 

R A %96,90 38,7 22,7 3.262,34 117 144 

LDEC008648 NEPSDNGTCLEVTQDSS

DISMSWNR 

K A %99,70 84,8 84,8 2.858,18 120 144 

LDEC008648 ATQEQGLLFCK K N %99,70 85,6 73,7 1.308,66 49 59 

LDEC008648 QENDFLFNTIGSLVDYTT

SDFWTSGLR 

K S %99,70 56,8 56,8 3.126,47 72 98 

LDEC008648 NLDMGLVSIESK K Q %99,70 69,4 69,4 1.321,67 60 71 

LDEC008648 SGDIWYWETTGKPFSFT

R 

R W %99,70 76,6 76,6 2.178,03 99 116 

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

GYTIVR 

R F %99,70 78,7 78,7 2.312,26 575 596 

LDEC008679 ADGDFGPMVIR R I %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

PYDTFR 

K Y %99,70 56,3 56,3 2.660,23 146 168 



113 
 

Protein İsmi Peptit Sekansı 
Önceki 

A.asit 

Sonraki 

A.asit 

En İyi 

Peptit 

Belirleme 

Yüzdesi 

En İyi 

Mascot 

İyon 

Skoru 

En İyi 

Mascot 

Delta 

İyon 

Skoru 

Hesap 

Edilen 

+1H 

Peptit 

Kütlesi 

(AMU) 

Peptit 

Başlangıç 

İndeksi 

Peptit 

Durma 

İndeksi 

LDEC008679 FFVDQGYR R Y %99,00 33,4 33,4 1.031,49 275 282 

LDEC008679 GLQDCGPDYNK K V %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 V %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

NHPK 

K E %99,70 79,6 79,6 2.324,20 362 382 

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 SIIINGLGR K N %99,70 51,4 26 942,57 249 257 

LDEC008679 QIPGPAIEVCLGDR R I %99,70 51,9 51,9 1.524,78 108 121 

LDEC008853 FYSNEEESK R S %99,70 38,5 38,5 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 V %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

VR 

K S %99,70 81,7 81,7 2.221,13 250 269 

LDEC009139 NSWGTTWGEDGYFR K I %99,70 84,6 84,6 1.675,71 238 251 

LDEC009139 LLADEDELKK K A %99,70 65,8 41 1.173,64 174 183 

LDEC009139 LLADEDELK K K %99,70 49 32,7 1.045,54 174 182 

LDEC009139 VKNSWGTTWGEDGYFR K I %99,70 46 46 1.902,88 236 251 

LDEC009139 SCWAFSTTGSLEGQNAI

HNK 

R V %99,70 85,2 85,2 2.208,01 83 102 

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
QNYCDDFDNVDCTR 

K G %99,70 85,1 85,1 3.828,56 56 86 

LDEC009420 QVFDPVKHVCVDA K - %99,70 37,3 37,3 1.513,75 129 141 

LDEC009420 GIPVTFTCEGKQVFDPV

K 

R H %99,70 64,7 64,7 2.023,02 118 135 

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

K 

R S %99,70 52,5 52,5 2.184,96 118 135 

LDEC009423 NHMTCPEDLYWNDILTK R C %99,70 54,5 37,4 2.165,96 82 98 

LDEC009452 FGVATSAYQIEGAWNED

GK 

K G %99,70 84,7 84,7 2.042,95 76 94 

LDEC009454 FGIATASYQIEGAWNED
GK 

K G %99,70 81,5 81,5 2.056,96 39 57 

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 V %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 I %99,70 50,5 50,5 1.386,68 155 166 

LDEC009735 LNTAWFQHNER R I %99,70 50,4 50,4 1.415,68 215 225 

LDEC009735 GFLDTGAMGNTLGEAL

K 

K T %99,70 82,3 82,3 1.710,84 196 212 

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 I %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
TK 

K T %99,70 81,3 81,3 2.086,07 180 198 

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 28,5 1.241,71 239 248 

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 E %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

GCHGGYHIEAWNYWQK 

K T %96,60 59,1 9,45 4.061,65 132 165 

LDEC010881 QIQLEILK K N %99,00 66 46,6 984,61 230 237 

LDEC010881 NGPVEAAFHVYTDFYA

YKR 

K G %99,70 55,1 55,1 2.248,08 238 256 

LDEC010881 NGPVEAAFHVYTDFYA

YK 

K R %99,70 75,3 75,3 2.091,98 238 255 

LDEC010881 ICIHSDGK R K %98,30 35,6 0 929,45 123 130 

LDEC010881 ENWPDCNIIR R V %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

GDK 

K G %99,70 84,1 84,1 2.137,96 282 299 

LDEC010881 AYSLAPCEHHTTGSIPAC

PK 

R D %99,70 74,8 74,8 2.211,03 172 191 

LDEC010881 GVYQNYFGQYEGGHAV

R 

R I %99,70 82,5 82,5 1.944,90 257 273 

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

FNDK 

K I %99,70 73,6 73,6 2.143,05 141 160 

LDEC011310 AVDTIWSIIDGELAR K I %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 43,9 1.418,71 58 69 

LDEC011310 VTETFIDGILEETR K N %99,70 85 85 1.622,83 40 53 

LDEC011312 FVIINSIAACMTS R - %99,70 62,4 62,4 1.442,70 297 309 

LDEC011312 VITCIQNSRDQAK K N %99,70 53,5 37,2 1.532,79 171 183 

LDEC011312 CDLSLAQEVLQSIVDLSP

K 

K I %99,70 81,8 81,8 2.129,12 196 214 

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 

LDEC011312 VITCIQNSR K D %99,70 65,2 49,1 1.090,57 171 179 

LDEC011312 DNVINDLRGLISK K I %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 

LDEC011312 LDELLNSAISDSIQFQQEI
VSVASNGVDK 

K V %99,70 85,1 85,1 3.119,57 52 80 
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LDEC011312 STKCDLSLAQEVLQSIVD

LSPK 

R I %99,70 42,8 42,8 2.431,28 193 214 

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 I %99,70 59,9 43,4 979,51 220 228 

LDEC011312 NNVVGLVDR K S %99,70 54,5 42,3 985,54 184 192 

LDEC011312 IKSELFAAVDK K I %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 

LDEC011312 IQECDGSNWAEEIKCGA

DIIK 

K N %99,70 60,8 60,8 2.436,12 229 249 

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 I %99,70 40,4 21,8 1.271,73 81 91 

LDEC011312 SELFAAVDKIQECDGSN
WAEEIK 

K C %99,70 83,1 83,1 2.653,25 220 242 

LDEC011312 VLLKLDELLNSAISDSIQ

FQQEIVSVASNGVDK 

K V %99,70 42 42 3.572,91 48 80 

LDEC011313 SLDLLNSRLDK K I %99,10 36,3 17,5 1.273,71 92 102 

LDEC011313 SLDLLNSR K L %99,00 52,9 32,1 918,49 92 99 

LDEC011313 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 

LDEC011313 FQKDIVVFAGK K A %99,60 32,2 32,2 1.251,71 77 87 

LDEC011313 EVECALDVAGNVIK K V %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 V %99,70 55,8 38,4 1.115,67 207 216 

LDEC011313 VISDNVHADILLK K I %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

R 

K S %99,70 77,8 77,8 1.903,93 105 122 

LDEC011313 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 

LDEC011313 VINCIEASR K S %99,70 55,8 55,8 1.061,54 114 122 

LDEC011313 DLSGLEININDIKEK K V %99,70 90,7 69,6 1.700,91 150 164 

LDEC011313 AGGDQNTAK K V %99,70 76,5 52,4 861,41 105 113 

LDEC011313 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 

LDEC011313 CSGEKEVECALDVAGN

VIK 

K V %99,70 87,2 74,4 2.077,99 175 193 

LDEC011313 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

LNSVSACIVS 

K - %99,70 50,1 50,1 2.873,39 225 250 

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 

LDEC011381 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 FYMDDFISFDYTNKNEYI

YFSMR 

R A %99,70 48,9 48,9 3.041,30 546 568 

LDEC011381 HGDIHNIYGFMQTR K A %99,70 35,7 35,7 1.704,79 280 293 

LDEC011381 LYGLFHHAYQLALK R E %99,20 29,4 29,4 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 

R D %99,70 52,9 52,9 2.311,17 433 451 

LDEC011381 ETMDDSSDPFR K F %99,70 62,3 49 1.315,51 57 67 

LDEC011912 IKGTDIIIHENYDYTSFQN

DIALIR 

R L %99,70 42,6 42,6 2.952,51 116 140 

LDEC011912 LASPAPLNDVIK R T %99,70 60,9 60,9 1.237,72 141 152 

LDEC011912 TYLNQETTSIGWGLTED

KHNPTLK 

K D %99,70 64,5 64,5 2.746,37 165 188 

LDEC011912 GTCNGDSGGPLLYK K S %99,70 62,3 62,3 1.452,68 235 248 

LDEC011912 GTDIIIHENYDYTSFQNDI

ALIR 

K L %99,70 69,6 69,6 2.711,33 118 140 

LDEC011912 IIGGDEAVPHAFPYQVGL

LINNR 

R A %99,70 73,6 73,6 2.493,33 47 69 

LDEC012345 ISGPISIK K S %99,00 44,3 24,2 814,50 367 374 

LDEC012345 IQVSDLFGQALKPAPGA

VVAQSVK 

R R %97,10 26,1 26,1 2.423,37 293 316 

LDEC012345 IEDVVVQADEVDGK R I %99,70 37,6 37,6 1.515,75 192 205 

LDEC012813 QNYFHWPQR R F %96,00 25,7 25,7 1.275,60 604 612 

LDEC012813 FGTNSFDFMADYDRR R M %95,80 26,6 26,6 1.857,79 327 341 

LDEC012813 LNHKPFTYK R I %99,70 48,7 48,7 1.147,63 502 510 

LDEC012813 LNFLILEHFVHDLK R A %97,70 27,5 27,5 1.737,97 545 558 

LDEC012813 LMLPPIYEIKPHYFFNK R E %99,70 48,9 48,9 2.166,15 151 167 

LDEC012813 LHEYFFNYGK K K %99,70 50 50 1.317,63 311 320 

LDEC012813 HFFGYSYAPVNNYR R E %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 71,6 1.611,78 88 100 

LDEC012813 LLYHVNQPSTYPEHVEI
GK 

K S %99,70 76,7 76,7 2.224,14 35 53 

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 1.112,54 423 431 

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 I %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 V %99,70 33,4 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 V %99,00 54,7 44,2 910,44 661 668 

LDEC013287 IDPFTYMPFGLGPR K I %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 

LDEC013324 ELITNIGSGVGSAPSAGG

AAAPAAAAAAAEPAKE

EK 

R K %99,70 73 73 3.205,63 58 93 

LDEC013494 TYANLIFGSVPLNK K I %99,70 76,7 76,7 1.536,84 144 157 

LDEC013494 IEIFFGDMFK K T %99,70 48,5 33,4 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
FLGFR 

R R %99,70 51,5 51,5 2.499,28 212 233 

LDEC013885 VLITDHGLNINK K I %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 34,5 1.229,67 62 71 

LDEC013889 KDTLFIIHGWK K N %99,70 47,4 47,4 1.357,76 61 71 

LDEC013919 SPQIDQGYDISDYR K N %99,70 82,7 82,7 1.656,75 85 98 

LDEC013919 SFMDSNGDGIGDIQGIIS

K 

R L %99,70 72,2 72,2 1.969,92 47 65 
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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
FVHK 

R Q %99,70 39 39 2.619,20 167 187 

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
NELER 

K S %99,70 66,8 66,8 2.551,21 112 133 

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

QR 

K D %99,70 60 60 2.514,19 170 189 

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
K 

R D %99,70 92,9 68,5 1.863,93 115 131 

LDEC014064 SFNDYHLVDYLSGDFLG

EQYQGQR 

K D %99,70 42,8 42,8 2.851,30 156 179 

LDEC014064 NLMPSQTTWTNGVSAL

KDALK 

R L %99,70 76,4 76,4 2.291,17 115 135 

LDEC014277 NAFGTSMTK K N %99,70 46,8 46,8 972,45 542 550 

LDEC014277 MGPVQTLYLPAPLLQSG

K 

R N %99,70 64,1 64,1 1.929,05 671 688 

LDEC014277 LDINNGNGQSYGYIVYR K K %99,70 79,8 79,8 1.945,94 483 499 

LDEC014277 TNLDIPANGILEIEGR K V %99,70 65,1 54,2 1.724,92 501 516 

LDEC014277 AAGLNTVETYIPWNLHE

PR 

R S %99,70 54,2 54,2 2.181,11 82 100 

LDEC014460 DGYCTNAVMGDLVFQD

HVHLTR 

R I %99,70 57,3 38,9 2.564,17 32 53 

LDEC014460 EGGLGHSFVTLEFHSTK K N %99,70 57,6 57,6 1.845,91 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 1.532,76 107 119 

LDEC014461 LGDLVFEDHVHLTR R I %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 V %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

PNTK 

K M %99,70 38,1 38,1 2.320,17 209 229 

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 I %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

K 

R C %99,70 70,2 70,2 2.060,89 260 276 

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
VGYYTEGCTTQWNSDV

SNWGDQYGGVR 

K D %98,10 43,9 0 4.902,03 153 196 

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
QVVCPK 

R K %99,70 77,3 77,3 2.874,37 204 226 

LDEC014789 DMHAVNTCDSK R G %99,70 55 55 1.277,53 57 67 

LDEC014789 FEFMENVSNPQVQFQQV
VCPK 

R K %99,70 82,6 82,6 2.571,20 206 226 

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 77 

LDEC014789 KLVEITGCNL K - %99,70 59,1 59,1 1.146,62 227 236 

LDEC014791 YGGVTSIEECDELPDVL

QEGCR 

R F %99,70 83,2 39,8 2.526,11 186 207 

LDEC014791 FTFMEGVSNPAVSFYQV
K 

R C %99,70 80,7 80,7 2.066,99 210 227 

LDEC014791 SPDIIPIDGGVKGDGVTT
R 

R Y %99,70 55,3 55,3 1.897,00 21 39 

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 55,1 55,1 1.237,66 368 377 

LDEC015194 IRDPIFSIYLNR K - %99,70 52,3 52,3 1.506,84 366 377 

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 I %99,70 55,2 35,9 1.195,68 57 66 

LDEC016298 QVVNIPSFLVR K L %99,70 34,6 34,6 1.271,75 105 115 

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 45,6 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 I %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

EANPNYK 

K L %99,70 54,6 54,6 2.513,07 390 412 

LDEC017049 VWDTSVESNKK R I %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

VR 

K N %99,70 78,9 78,9 1.991,97 452 469 

LDEC017108 VMPAVVIR K Q %96,30 25,4 25,4 900,53 76 83 

LDEC017108 GSAITGPVAK K E %99,70 50,5 38,8 900,52 114 123 

LDEC017108 ISLALPVGAVINCADNTG

AK 

R N %99,70 59,2 47,5 1.984,05 16 35 

LDEC017108 LPAAACGDMFVATVK R K %99,70 45,3 45,3 1.566,77 52 66 

LDEC017562 IIPGNYGLK K D %98,90 35,2 17,9 974,57 170 178 

LDEC017562 AAIAQSGSNIVPWAYQR R S %99,70 84,4 84,4 1.831,94 228 244 

LDEC017562 IGAALGKPLNEDTDSDK K L %99,70 63,1 63,1 1.743,88 253 269 

LDEC017562 IGAALGKPLNEDTDSDK

LLAFLR 

K T %99,70 78,2 78,2 2.457,34 253 275 

LDEC017562 VGAFGFLATGDK R I %99,70 61,8 61,8 1.182,62 158 169 

LDEC017562 YFGGDPEK K V %99,00 35,5 35,5 912,41 193 200 

LDEC017660 YWMTFNEPK K Q %99,70 32,4 32,4 1.231,55 188 196 
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LDEC017660 TFTHGGDNGDITSDSYH

K 

K Y %99,70 71,2 71,2 1.951,84 70 87 

LDEC017660 GASDWLTVTPWGSR K K %99,70 60,8 60,8 1.532,75 371 384 

LDEC017660 IIITENGYSDFDGTLDDD

KR 

R I %99,70 81,6 81,6 2.287,07 399 418 

LDEC017660 LPPFTEKEIAEIK R G %99,50 35,3 24,9 1.514,85 313 325 

LDEC017660 DSEVKDWFDDSWEK K G %99,70 47,5 47,5 1.785,76 357 370 

LDEC017660 GQVGIVIDSNWWEPASD

SAEDKEASETK 

K L %99,70 77,1 77,1 3.048,41 247 274 

LDEC017660 IHYISTYLSSIK R D %99,70 39,7 39,7 1.424,78 419 430 

LDEC017660 GTADFLGVNTYSSSLVS

HDKEVDK 

K M %99,70 77,3 77,3 2.569,24 326 349 

LDEC017881 LSQTDLTK K I %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 V %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 25,6 1.104,57 158 166 

LDEC018229 SITYKTDYAISK R N %99,70 44,9 32,9 1.389,73 353 364 

LDEC018229 QEGILGYNEICELHSDW

TYVWDDEQKVPHR 

R I %99,70 57,1 57,1 3.716,71 310 339 

LDEC018229 DGSNPALDRDDYTALM

SDLR 

R H %99,70 56,3 56,3 2.241,01 153 172 

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 1.522,73 340 352 

LDEC018229 LASNVLAFVK R Q %99,70 83,4 83,4 1.061,64 126 135 

LDEC018229 NLGGMMVWAFDNDDF

R 

K G %99,70 70,2 70,2 1.919,81 365 380 

LDEC018229 SFTLADESK R T %99,70 56,8 56,8 997,48 283 291 

LDEC018229 SFTLADESKTELYAPIQG

GGK 

R E %99,70 85,1 85,1 2.212,11 283 303 

LDEC018229 SFTLADESNTELYAPIK R G %99,70 54 54 1.898,94 212 228 

LDEC018229 TELYAPIQGGGK K E %99,70 58,8 45,5 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 1.175,48 164 172 

LDEC018409 NGQQQLLDCPVGLHWS
K 

K I %99,70 48,5 48,5 1.979,98 111 127 

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 1.174,52 359 367 

LDEC018465 QILVSAEDLLSCCGIEK K C %99,70 83,3 83,3 1.934,96 141 157 

LDEC018465 VPYWLVVNSWNEHWG

DK 

K G %99,70 73,5 73,5 2.129,02 273 289 

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 

LDEC018465 IIGWGVEEK K V %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 I %99,70 58,7 58,7 1.453,76 220 232 

LDEC018727 IDYIIATTGQDR K I %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 I %99,70 60,9 48,1 968,53 298 306 

LDEC018935 SQIFSTASDNQHTVTIQV

YEGERPMTK 

K D %98,80 56,9 -15,9 3.084,46 448 474 
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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 V %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 I %99,70 63,2 43,2 1.228,63 51 61 

LDEC018935 TKMEEAIDEK K I %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

GDDFVLAIHEESKL 

K - %99,70 74,3 74,3 3.196,53 459 489 

LDEC018941 SAIVHLFEWK R W %99,70 61,8 61,8 1.229,67 30 39 

LDEC018941 AAIAYMLAHPLYTTR K I %99,70 75,2 75,2 1.707,89 326 340 

LDEC018941 GFAGVQISPPSENAVIGD

RPWWER 

K Y %99,70 50,3 50,3 2.668,33 55 78 

LDEC018941 KEYIGFGTVLEFK K F %99,70 71,1 71,1 1.530,82 253 265 

LDEC018941 FGVELGNAFQGHNALH

WLK 

K N %99,70 73 73 2.138,09 266 284 

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
GTAGSTCDPGSK 

R Y %99,70 84,8 84,8 2.848,24 110 137 

LDEC018941 IMSSFDFNAHDQGPPSSN

GNIISPGFNGDGTCTNG

WVCEHR 

R W %99,40 34,5 34,5 4.495,92 341 381 

LDEC018941 NVCQGTGLNDWWDNN

DNQIAFSR 

R G %99,70 83,6 83,6 2.724,19 393 415 

LDEC018941 WHQITNMVK R F %99,70 43,9 43,9 1.172,59 382 390 

LDEC018941 YFPAVPYNSDDFHPTCT
VNNYNDAANVR 

K N %99,70 83,6 83,6 3.261,43 138 165 

LDEC018941 TGLPAGTYCDVISGDR K E %99,70 83,8 83,8 1.681,79 435 450 

LDEC018941 TGLPAGTYCDVISGDRE
NGSCTGK 

K S %99,70 66,6 66,6 2.516,10 435 458 

LDEC018941 WADIANECENFLGPK K G %99,70 76,8 76,8 1.763,81 40 54 

LDEC018941 NLNTDHGFAEGSRPFFF

QEVIDLGGEAISKK 

K E %99,50 32,2 32,2 3.423,70 223 253 

LDEC019539 AWLFNCSPGTYFNPEMS
ECEFGVNCGSR 

R A %99,70 72,3 38,7 3.332,35 69 96 

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 I %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

QFR 

K Y %99,70 84,5 84,5 2.190,06 375 394 

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

GGYAR 

R N %99,70 84,5 84,5 2.444,16 295 317 

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

IQK 

K N %97,50 27,3 27,3 2.514,29 322 342 

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 1.723,91 395 408 

LDEC020078 YADYLQQIGLIDR R R %99,70 78,2 78,2 1.567,81 395 407 

LDEC020286 MLVQITNTGSPLAVNQF
DIELPGGGVGIYPHGCM

K 

K Q %99,70 36,8 36,8 3.745,84 158 192 

LDEC020286 FQFMEGVSNPPVTFQQV

QCPR 

R E %99,70 40,2 40,2 2.512,17 229 249 

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 I %99,70 90,4 74,4 1.735,79 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

EGQLNDVK 

K I %99,70 72,6 72,6 2.900,41 52 77 

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
YNVEGVENGPGAFR 

K C %99,70 36,3 36,3 3.288,52 113 143 

LDEC021171 KLGLDTLYEGTTDVTGD

EYNVEGVENGPGAFR 

K C %99,70 51 51 3.416,61 112 143 

LDEC021171 RFPGYDNETK K N %99,70 45 24,6 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 V %99,70 68,6 68,6 1.246,49 344 353 

LDEC021542 ANPDGVPIGATFFVPHE
YTNYK 

R M %99,70 73,3 73,3 2.437,18 84 105 

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 %95,70 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 I %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 I %99,70 84,2 84,2 1.996,90 61 76 

LDEC021796 QCAIDHKIDWDQIENCY
QSK 

K K %99,70 71 71 2.551,13 111 130 

LDEC021798 IKLELLPSGNSDVDLVD

GK 

K Y %99,70 80,4 68,6 2.012,09 52 70 

LDEC021798 LELLPSGNSDVDLVDGK K Y %99,70 89,4 74,6 1.770,91 54 70 

LDEC021798 GEPECYGNR R V %99,70 33,8 33,8 1.081,44 78 86 

LDEC021798 IDWDQIENCLHSGK K A %99,70 43,1 43,1 1.714,79 128 141 

LDEC022220 SFYINLYQR K K %99,70 34,8 34,8 1.203,62 316 324 

LDEC022220 YNSFLSEEYSPNDIHVYS

TDVDR 

R T %99,70 72,3 72,3 2.750,22 83 105 

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 



122 
 

Protein İsmi Peptit Sekansı 
Önceki 

A.asit 

Sonraki 

A.asit 

En İyi 

Peptit 

Belirleme 

Yüzdesi 

En İyi 

Mascot 

İyon 

Skoru 

En İyi 

Mascot 

Delta 

İyon 

Skoru 

Hesap 

Edilen 

+1H 

Peptit 

Kütlesi 

(AMU) 

Peptit 

Başlangıç 

İndeksi 

Peptit 

Durma 

İndeksi 

LDEC022220 KSEDDLVQLR R I %99,70 77,7 65,7 1.202,64 325 334 

LDEC022220 NDQIWNQNLLWRPIPIH

TSPR 

K I %99,70 52 52 2.598,37 122 142 

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
YSTDVDR 

R T %99,70 48 48 2.993,35 81 105 

LDEC024072 FQFMENVDNPDVSFIEV

QCPAELK 

R A %99,70 50 50 2.872,32 211 234 
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