
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

BAZI HALOFĠLĠK VE HALOTOLERANT 

MĠKROORGANĠZMALARIN, FENANTREN, PĠREN VE 

NAFTALEN PARÇALAYABĠLME YETENEKLERĠNĠN 

ARAġTIRILMASI 

 

DOKTORA TEZĠ 

Sevim Feyza ERDOĞMUġ 

DANIġMAN 

Prof. Dr. Muhsin KONUK 

BĠYOLOJĠ ANABĠLĠM DALI  

Ocak, 2012 



 

 

 

Bu tez çalıĢması 10.FENED.11 numaralı proje ile BAP tarafından desteklenmiĢtir. 

 

AFYON KOCATEPE ÜNĠVERSĠTESĠ 

FEN BĠLĠMLERĠ ENSTĠTÜSÜ 

 

 

 

 

 

DOKTORA TEZĠ 

 

 

 

 

 

 

BAZI HALOFĠLĠK VE HALOTOLERANT MĠKROORGANĠZMALARIN, 

FENANTREN, PĠREN VE NAFTALEN PARÇALAYABĠLME 

YETENEKLERĠNĠN ARAġTIRILMASI 

 

 

Sevim Feyza ERDOĞMUġ 

 

 

DANIġMAN 

Prof. Dr. Muhsin KONUK 

 

BĠYOLOJĠ ANABĠLĠM DALI 

 

 

Ocak, 2012 
 



 

 

 

 



 

 

i 

ÖZET 

Doktora Tezi 

 

 

BAZI HALOFĠLĠK VE HALOTOLERANT MĠKROORGANĠZMALARIN, 

FENANTREN, PĠREN VE NAFTALEN PARÇALAYABĠLME YETENEKLERĠNĠN 

ARAġTIRILMASI 

 

Sevim Feyza ERDOĞMUġ 

Afyon Kocatepe Üniversitesi  

Fen Bilimleri Enstitüsü  

Biyoloji Anabilim Dalı 

DanıĢman: Prof. Dr. Muhsin KONUK 

 

Bu araĢtırmada, 17 adet halofilik ve halotolerant izolatın PAH’ları (p-hidroksibenzoik 

asit, naftalen, fenantren ve piren) parçalayabilme yetenekleri ve izolatların PAH’ları 

parçalama sürecinde kullandıkları metabolik yolun belirlenmesi amaçlanmıĢtır.  

 

Ġzolatların morfolojik ve kültürel özellikleri belirlenmiĢtir. Farklı PAH 

konsantrasyonlarında izolatların üreme durumları saptanmıĢtır. PAH’ların 

parçalanmasında intradiol halka parçalama yolundaki (orto yol) katekol 1,2-dioksijenaz 

ve/veya protokatekhuat 3,4-dioksijenaz enzimlerini kullandıkları spektrofotometrik 

yöntem kullanılarak belirlenmiĢtir. Ġzolatların dioksijenaz enzimlerini kodlayan gen 

bölgelerini belirleyebilmek için PCR amplifikasyonları yapılmıĢtır. Amplifikasyon 

ürünleri %1’lik agaroz jelde yürütülerek görüntülenmiĢtir. Katekol 1,2 dioksijenaz ve 

protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimlerini kodlayan muhtemel gen bölgeleri 

saptanmıĢtır. Bu gen bölgelerinin nükleotid sekans analizleri belirlenmiĢtir. 



 

 

ii 

Sonuç olarak; C-24, C-27, C-37, C-41, C-43, C-46, C-50, C-51, C-52, CH izolatlarının 

çalıĢmada kullanılan PAH’ları parçalayabildikleri ve yüksek tuzluluk koĢullarına sahip 

ortamlarda PAH’ların biyoremediasyonu için potansiyel olarak kullanılabileceği tespit 

edilmiĢtir. 

 

 

2012, xv + 190 sayfa 

 

Anahtar Kelimeler: Biyolojik parçalanma, Halofilik mikroorganizma, PAH’lar  
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ABSTRACT 

PhD Thesis 

THE INVESTIGATION ON SOME HALOPHILIC AND HALOTOLERANT 

MICROORGANISMS’ DEGRADATION ABILITY OF PHENANTHRENE, 

PYRENE, AND NAPHTHALENE 

 

 

Sevim Feyza ERDOĞMUġ 

Afyon Kocatepe University 

Graduate School of Natural and Applied Sciences 

Department of Biology 

Supervisor: Prof. Dr. Muhsin KONUK 

 

In this research, we aimed to determine PAHs (p-hydroxybenzoic acide, naphthalene, 

phenanthrene and pyrene) degradation ability of 17 halophilic and halotolerant isolates 

and the methabolic pathway used by the isolates during the degradation.  

 

Morphological and cultural features, and growing conditions of these isolates were 

determined. The PAH degradation ways used by the isolates were also identified by 

using spechtrophotometric method. It was observed that the isolates use catechol 1,2 

dioxygenase and/or protocatechuate 3,4 dioxygenase in intradiol ring cleavage. PCR 

amplification was carried to define the gene zones which codify dioxygenases of these 

isolates. The amplified products were also analysed on 1% (w/v) agarose gels, and 

possible gene zones of catechol 1,2 dioxygenase and protocatechuate 3,4 dioxygenase 

were determined. Nucleotide sequence analysis of these gene regions were performed. 

 



 

 

iv 

Concequently, it was found that C-24, C-27, C-37, C-41, C-43, C-46, C-50, C-51, C-52, 

CH isolates could degrade the PAHs tested and these isolates could be used in 

bioremediation of the environments contaminated with PAH containing high salinity.  

 

 

 

2012, xv + 190 sayfa 

 

Key Words: Biodegradation, Halophilic microorganisms, PAHs 
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1. GĠRĠġ 

 

Polisiklik Aromatik Hidrokarbon (PAH)’lar doğada yaygın olarak bulunurlar ve 

potansiyel toksisiteleri, mutajeniteleri, karsinojeniteleri nedeniyle çevre kirleticisi olarak 

büyük öneme sahiptirler (Cerniglia and Heitkamp 1989, Patnaik 1992, Archana et al. 

2008, Ri-He et al. 2008). Hidrofobik özellikleri nedeniyle pek çok PAH toprak ve 

sediment partiküllerine bağlanarak çevrede uzun süre parçalanmadan kalabilmektedir. 

Bunun sonucunda, çevre kirlenmesine neden olarak biyolojik dengeyi önemli ölçüde 

etkilerler (Cerniglia et al. 1985, Tao et al. 2007). 

 

PAH’lar ile kontamine ortamlar aynı zamanda yüksek tuz konsantrasyonuna sahiptir ve 

biyodegredasyon kontaminantların uzaklaĢtırılması için pek çok durumda primer 

mekanizmadır. Tuzlu habitatlarda PAH’lar bol miktarda bulunmalarına rağmen bu gibi 

ortamlarda PAH bileĢiklerini parçalayabilen halofilik mikroorganizmalar üzerine 

yapılan çalıĢmalar ise çok azdır (Peng et al. 2008). 

 

AĢırı tuzluluk koĢullarına dayanıklı enzimleri, zor Ģartlarda enerji üretimine olanak 

sağlayan özel proteinlerinin varlığı, ekstrem koĢullara karĢı koyabilmek için 

kullandıkları stratejiler ve bu koĢullara uyum göstermiĢ özel yapıları nedeniyle halofilik 

mikroorganizmalar, biyoteknoloji alanında çalıĢan birçok araĢtırmacının ilgisini 

çekmiĢtir. Bu nedenle halofilik bakterilerin biyoteknolojik uygulamalarda özellikle 

biyoremediasyon çalıĢmalarında yararlanılmasının büyük avantaj sağlayacağı 

düĢünülmektedir. Bu grup mikroorganizmalar tuzlu koĢullar altında çok fazla katabolik 

çeĢitlilik göstermelerine rağmen kullandıkları metabolik yollar ise tam olarak 

aydınlatılamamıĢtır. 

 

Bu çalıĢmada,  17 adet halofilik ve halotolerant prokaryotik mikroorganizmanın p-

hidroksibenzoik asit, naftalen, fenantren ve piren parçalayabilme yetenekleri ve 

kullandıkları metabolik yolun belirlenmesi amaçlanmıĢtır. Test edilen izolatların 



 2 

PAH’ları parçalayabilme sürecinde kullandıkları metabolik yolun aydınlatılması için bu 

metabolik yollarda kullanılan enzimler, bu enzimleri kodlayan gen bölgeleri ve 

nükleotid sekansları belirlenmiĢtir.  
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2. LĠTERATÜR BĠLGĠLERĠ 

 

2.1 Polisiklik Aromatik Hidrokarbonlar (PAH’lar) 

 

Polisiklik Aromatik Hidrokarbonlar (PAH’lar), iki ya da daha fazla halkanın 

birleĢmesiyle meydana gelen bileĢikler olarak tanımlanmıĢtır (WHO 1998, Chang et al. 

2011). PAH’lar doğada yaygın olarak bulunurlar ve potansiyel toksisiteleri, 

mutajeniteleri, karsinojeniteleri nedeniyle çevre kirleticisi olarak büyük öneme 

sahiptirler (Cerniglia and Heitkamp 1989, Patnaik 1992, Tao et al. 2007, Archana et al. 

2008, Ri-He et al. 2008). Hidrofobik özellikleri nedeniyle pek çok PAH toprak ve 

sediment partiküllerine bağlanarak çevrede uzun süre parçalanmadan kalabilmektedir. 

Bunun sonucunda, çevre kirlenmesine neden olarak biyolojik dengeyi önemli ölçüde 

etkilemektedirler (Cerniglia et al. 1985, Tao et al. 2007, Chang et al. 2011). 

 

Ġki veya üç halkalı düĢük molekül ağırlıklı PAH’ların, büyük molekül ağırlıklı 

PAH’lara oranla sudaki çözünürlükleri ve uçuculukları daha yüksektir. PAH’lar 

hidrofobik bileĢiklerdir ve suda çözünmek yerine daha çok partiküllere tutunma 

eğilimindedirler. Bu nedenle de sulu ortamlarda daha çok sedimentlerde birikirler ve bu 

da biyolojik olarak parçalanmalarını yavaĢlatmaktadır (Lima et al. 2005). 

 

Yapılan araĢtırmalar sonucunda PAH’ların bitki ve hayvan dokularındaki birikim 

miktarlarının, bu canlının yaĢadığı toprak ve içtikleri sudaki miktarlarından daha yüksek 

oldukları görülmüĢtür. Bu durum, PAH’ların dokularda birikme eğilimi gösterdiğini 

ortaya koymaktadır (Cerniglia et al. 1985, Hall et al. 1990, Bostrom et al. 1998, 

Catteral et al. 2000, Ololade and Lajide 2010). 
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Fosil yakıtların evsel ve endüstriyel kullanımı, motorlu taĢıt eksozları, volkanik 

patlamalar ve orman yangınları PAH’ların temel kaynakları olarak bilinmektedir 

(Saleha-Husian 2008, Chang et al. 2011).  

 

Karbon ve hidrojenden oluĢan bu organik bileĢikler, daha çok fosil yakıtların ve diğer 

organik materyallerin tamamen yanmaması ya da yüksek sıcaklıkta erimesi sonucu 

meydana gelmektedirler. Sadece karbon ve hidrojen atomlarından oluĢmalarına rağmen, 

benzen halkasında azot, oksijen ve kükürt atomlarının bulunduğu heterosiklik aromatik 

hidrokarbonlar da çoğunlukla PAH grubuna dahil edilmektedir (Lundstedt 2003).  

 

Doğada 100’den fazla PAH bileĢiği bulunmaktadır. En çok çalıĢılan ve yaygın olarak 

bulunanı, benzo[a] piren’dır. Bu bileĢik 1938’de Kenneway tarafından kömür 

katranında karsinojen bir bileĢik olarak tespit edilmiĢtir. Böylece, PAH’ların güçlü 

karsinojenik bileĢikler olduğu kabul edilmektedir (Glatt et al. 1994). 

 

Yüksek molekül ağırlıklı PAH’lar saf haldeyken katı formda bulunurlar ve genellikle 

erime noktaları 100 
o
C’den daha yüksek olduğu için buharlaĢmaya uğramazlar. Büyük 

rezonans enerjileri dolayısıyla termodinamik yönden kararlıdırlar, fakat çeĢitli halka 

pozisyonlarında fotooksidasyona uğrayabilirler (Saleha 2008). 

 

Toksik özelliklerinin bulunması, dayanıklı olmaları ve çevrede yaygın olarak 

bulunmalarından dolayı 16 adet PAH bileĢiği, Amerikan Çevre Koruma Örgütünün 

(EPA) öncelikli kirleticiler listesinde yer almaktadır. EPA’nın listesinde bulunan 

PAH’lar ve kimyasal yapıları ġekil 2.1’de verilmiĢtir (Keith and Telliard 1979, EPA 

1993, Liu 2001). Uluslararası Kanser AraĢtırma Örgütü (IARC) USEPA’nın belirlediği 

16 PAH bileĢiğinden 6 tanesinin dâhil olduğu 15 PAH bileĢiğini potansiyel karsinojen 

olarak belirlemiĢtir (Archana et al. 2008, Int. Kyn. 1). 
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ġekil 2.1 EPA’nın öncelikli kirleticiler listesinde bulunan PAH’lar ve kimyasal yapıları (EPA 

1993). 

 

2.2 PAH’ların OluĢumu ve Kaynakları 

 

PAH’lar çok çeĢitli kaynaklardan meydana gelip çevreye yayılırlar. BaĢta doğal 

kaynaklı olarak volkanik aktiviteler ve orman yangınları olan PAH bileĢikleri, doğal 

kaynaklara kıyasla daha çok antropojenik faaliyetler sonucunda oluĢmaktadırlar. Bilinen 

önemli antropojenik PAH kaynakları ise fosil yakıt tüketimi, petrol rafineri iĢlemleri, 

kok ve katran üretimi, endüstriyel iĢlemler ve motorlu araçlardan kaynaklanan 

emisyonlardır (Masih and Taneja 2006, Lease et al. 2011). Bunların dıĢında demir çelik 

endüstrisi, petrokimya endüstrisi, enerji üretim tesisleri ve çöp yakma tesisleri de 

PAH’ların önemli emisyon kaynaklarındandır (Ravindra et al. 2008).  

 

Sigara dumanında da çok miktarda karsinojen PAH’lar bulunmaktadır. PAH’lardan en 

kanserojen olanı ve sigara dumanında en çok bulunanı benzo[a] piren’dir. Sigara içen 
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insanlarda dudak ve akciğer kanserinin fazla görülmesinin sebebi diğer kanserojenlerle 

birlikte benzo[a] piren’dir (Kim et al. 2000). 

 

PAH’lar, genelde oksijenin yetersiz olduğu koĢullardaki yanma (500-800˚C) 

reaksiyonları sonucunda oluĢmaktadırlar. Eksik yanma veya yakıtla havanın yetersiz 

karıĢımı yakıtın bir kısmının yanmadan çıkıĢ gazına kaçmasına sebep olmaktadır. 

Bunun tersine eğer hava eksik olursa termal dekompozisyon (piroliz) oluĢur. Bu 

dekompozisyon süreci yakıtın orjinalinde olmayan yeni hidrokarbonların oluĢmasına 

sebep olmaktadır (Finlayson and Pitts 1998, Esen 2006). 

 

PAH’lar azot oksit ve nitrik asit ile reaksiyona girerek PAH’ların nitro türevlerini, 

kükürt oksitler ve sülfürik asitle reaksiyona girerek sülfinik ve sülfonik asit formlarını 

oluĢtururlar. Nitro PAH’ların oluĢumu biyolojik etkileri ve mutajenik aktiviteleri 

yüzünden özellikle önemlidir (WHO 1998). 

 

PAH bileĢiklerinden asenaften, asenaftalen ve antrasenin boya, sentetik fiber, plastik ve 

böcek öldürücü üretimi gibi sektörlerde kullanılması amacıyla ticari olarak üretimleri 

yapılmaktadır. Ancak bu bileĢiklerin ticari olarak üretimlerinin ve kullanımlarının 

çevresel etkileri diğer emisyon kaynaklarına oranla ihmal edilebilecek düzeydedir 

(Mumtaz and George 1995). 

 

2.3 PAH’ların Sağlık Üzerine Olan Etkileri 

 

Atmosferde hem gaz hem de partikül formda bulunabilen PAH’lar gerek deri yoluyla, 

gerekse solunum yoluyla canlı bünyesine girebilmektedirler. Bu durum onları canlılar 

için oldukça tehlikeli hatta toksik yapmaktadır. Solunum ve deri yoluyla alınan 

PAH’ların bazıları akciğerde ve deride karsinojenik etkilere sebep olurken, bazıları ise 

tümör oluĢturucu aktivite göstermektedir. IARC’ın PAH’lar için hazırlamıĢ oldukları 

karsinojenite sınıflandırılması Çizelge 2.1’de gösterilmiĢtir (Int. Kyn. 1). 
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Çizelge 2.1 Uluslararası Kanser AraĢtırma Ajansı’nın (IARC) PAH’ların karsinojenite 

sınıflandırması (Int. Kyn. 1). 

Yüksek Olasılıklı Karsinojen Muhtemel Karsinojen 

Benzo (a) antrasen Benzo (b) fluoranten 

Benzo (a) piren Benzo (j) fluoranten 

Dibenz (a, h) antrasen Benzo (k) fluoranten 

 Krisen 

 Dibenz (a, h) akridin 

 Dibenz (a, j) akridin 

 7-h Dibenz (c, g) karbazol 

 Dibenzo (a, e) piren 

 Dibenzo (a, h) piren 

 Dibenzo (a, i) piren 

 

Son zamanlarda yapılan çalıĢmalarda, PAH’ların DNA yapısını bozarak bazı genetik 

değiĢikliklere sebep oldukları belirtilmiĢtir. Sigara içen ve iĢyerinde veya dıĢarıda 

yüksek miktarda PAH deriĢimine maruz kalan insanlar üzerinde yapılan araĢtırmalarda, 

DNA mutasyonları görülmüĢtür. Bazı PAH bileĢikleri ve bunların metabolitleri hücre 

bölünmesini kontrol eden mekanizmalar üzerinde onarılamaz hasarlara yol açarak balık 

ve memelilerde tümör oluĢumuna, dolayısıyla kansere yol açmaktadırlar. PAH’lar yağ 

dokuda çözünebildiklerinden dolayı biyoakümülasyona uğrayarak besin zincirine 

girebilmektedirler (Chen et al. 2006, Chang et al. 2011). 

 

Dipte beslenen balıklar ve kabukluların bünyesine geçen PAH’lar hayvanlarda yara ve 

tümöre sebep olarak büyük bir olasılıkla besin zinciri yoluyla insanlara geçebilmektedir 

(Dickhut et al. 2000, Golomb et al. 2001). Hayvanlar üzerinde geçmiĢte yapılan 

araĢtırmalarda ise mutajenik ve karsinojenik etkilerinin yanında farklı toksik 

özelliklerinin de olduğu görülmüĢtür (Castellano et al. 2003).  

 

Ayrıca PAH, PCB (Poliklorobifeniller) ve pestisit gibi kirleticilerin çevrede beraber 

bulunmalarının tek baĢına bulunmalarından daha tehlikeli olduğu belirtilmektedir (Lee 

et al. 1995). 
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2.4 PAH BileĢiklerinin Hava, Su ve Topraktaki Döngüsü 

 

Atmosfere salınan PAH’lar kaynaklarından çok uzaklara taĢınabilirler. Atmosferden 

kuru ve yaĢ çökelme olaylarıyla toprağa, su kütlelerine ve bitkilerin üzerine inerler. 

Yüzey sularında PAH’lar uçuculaĢma, fotoliz, oksidasyon, biyolojik parçalanma, 

parçacık madde üzerine adsorbsiyon ve sucul organizmaların bünyesine alınma gibi 

olaylarla giderilirler. Sedimena karıĢan PAH’lar yine biyolojik parçalanma ve sucul 

organizmaların bünyesine alınma olaylarıyla giderilirler. Topraktaki PAH’lar benzer 

Ģekilde uçuculaĢma, fotoliz ve oksidasyon gibi abiyotik bozunma, biyotik bozunma ve 

bitkilerde biyoakümülasyon olaylarıyla uzaklaĢtırılırlar. Ayrıca topraktaki PAH’lar 

yeraltı sularına sızarak akiferler vasıtasıyla farklı mesafelere taĢınabilirler (ATSDR 

2001). 

 

Partiküller üzerine tutunmuĢ PAH bileĢiklerinin asılı kalma süreleri ve taĢınma 

mesafeleri parçacıkların boyutuna, kuru ve yaĢ çökelme olaylarına bağlı iken, 

süpürülmeleri ise meteorolojik koĢullara bağlıdır (ATSDR 2001). 

 

Gaz fazındaki PAH’ların atmosferdeki bozunma ve dönüĢümleri NOx, N2O5, OH, O3, 

SO2 ve peroksiasetilnitrat molekülleriyle girdiği reaksiyonlar ve fotolizle gerçekleĢir. 

Bu reaksiyonların sonucunda oksi-, hidroksi-, nitro- ve hidroksinitro-PAH bileĢikleri 

oluĢur. Bu bozunma ürünlerinden bazıları mutajeniktir. O3 ve peroksiasetilnitratlar ile 

PAH’ların reaksiyonları sonucunda dion’lar (dione), azot oksitle reaksiyonları 

sonucunda ise dinitro- PAH bileĢikleri oluĢur. Kükürt dioksitle reaksiyonun ürünü ise 

sulfonik asit’tir. Gaz fazında PAH’ların en önemli reaksiyonları OH radikalleri ile 

girdiği reaksiyonlardır (Halsall et al. 2001, Dachs et al. 2002, Int. Kyn. 2). 

 

Partikül fazdaki PAH bileĢikleri NO2, O3 ve SO3 ile girdikleri reaksiyonlar sonucunda 

farklı bileĢiklere dönüĢürler. Bu reaksiyonlarda ıĢık katalizi yoktur. IĢık katalizinde ise 

fotoliz sonucu kuinonlar, ketonlar ve asitler gibi oksidasyon ürünlerine dönüĢürler. Kirli 
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bir havada partikül fazdaki PAH’ların yok olmasından sorumlu olaylar baĢta fotoliz ve 

bunu takiben NO2, N2O5 ve HNO3’le girdikleri reaksiyonlardır (ATSDR 2001). 

 

2.5 PAH’ların Mikrobiyal Parçalanması 

 

PAH’lar çeĢitli ekosistemlerde yaygın olarak bulunurlar ve potansiyel toksisiteleri, 

mutajen olmaları ve karsinojeniteleri nedeniyle çevre kirleticisi olarak büyük öneme 

sahiptirler. Hidrofobik özellikleri nedeniyle pek çok PAH topraktaki ve sedimentteki 

partiküllere bağlanırlar. PAH’lar ile kontamine bölgelerin ekolojik yenilenmesinde 

mikrobiyal parçalanma majör mekanizmadır (Mallick et al. 2007, Tao et al. 2007, Peng 

et al. 2008, Chang et al. 2011, Lease et al. 2011).  

 

Son yıllarda moleküler tekniklerin geliĢmesi, çeĢitli ekosistemlerde PAH 

parçalanmasının metabolik iĢleyiĢin aydınlatılmasını ve bakterilerin metabolik 

yollardaki rolünün daha net ortaya koyulmasını sağlamıĢtır. Besin zinciri üzerinde 

karbon ve enerji akıĢında bakterilerin payının anlaĢılmasından sonra mikrobiyal ekoloji 

çalıĢmalarında bakteriler tarafından petrol hidrokarbonları gibi bazı kirleticilerin daha 

zararsız formlara dönüĢmesi sıklıkla çalıĢmalara konu olmuĢtur (Azam and Cho 1987, 

Margesin and Schinner 2001, Nicholson and Fathepure 2004, Garcia et al. 2005, 

Mallick et al. 2007, Wu et al 2010, Lease et al. 2011). 

 

Doğada kompleks moleküllerin parçalanması, biyolojik parçalanma olarak 

kendiliğinden devam ederken, ortam Ģartlarında insan eliyle yapılan değiĢikliklerle 

hızlandırılabilmekte ve biyoremediasyon çalıĢmaları olarak karĢımıza çıkmaktadır. 

Biyoremediasyonda zararlı kontaminantları parçalayabilmek için mikroorganizmaların 

metabolik çeĢitliliklerinden yararlanılmaktadır (Mallick et al. 2007, Seo et al. 2009, Wu 

et al 2010, Arulazhagan and Vasudevan 2011, Chang et al. 2011). 
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Bugüne kadar yapılan pek çok çalıĢmada PAH'ların mikroorganizmalar tarafından 

parçalanmaları, biyokimyasal ve genetik açılardan incelenmiĢtir (Wolfe 1977, Anonim 

1985, Cao et al. 2008, Arulazhagan and Vasudevan 2009, Song 2009, Tapilatu et al. 

2010). PAH’ları parçalayabilen mikroorganizmaların belirlenmesi, izolasyonu ve 

karakterizasyonu, çevrenin daha kısa bir sürede temizlenmesi açısından büyük önem 

taĢımaktadır. Hem prokaryotik hem de ökaryotik biyolojik parçalama 

mekanizmalarında, PAH halkalarına enzimatik tutunmanın baĢlaması için moleküler 

oksijenin bulunması gerekmektedir (Cerniglia 1984, Wu et al 2010, Lease et al. 2011). 

Bunun yanısıra sülfat ve nitrat redükleme koĢulları altında bazı anaerob 

mikroorganizmaların PAH parçalayabildikleri belirlenmiĢtir (Rockne and Strand 2001). 

 

PAH’ların çevredeki bozunmaları biyolojik, kimyasal ve fotokimyasal süreçler 

sonucunda meydana gelmektedir. Bakteri ve mantarlar gibi mikroorganizmalar, 

PAH’ları diğer organik bileĢiklere veya son ürünler olarak karbondioksit ve suya 

dönüĢür. Bakteri ve mantarların PAH’ları parçalama mekanizmaları birbirinden 

farklıdır. Bakteri ve mantarların PAH degredasyon mekanizmaları ġekil 2.2’de 

gösterilmiĢtir. Bakteriler genellikle PAH’ları karbon kaynağı olarak kullanırken, 

mantarlar salgıladıkları enzim yardımıyla PAH’ları suda çözünür bileĢiklere 

dönüĢtürürler. Mantarlar sitokrom P-450 enzim sistemi sayesinde PAH’ları okside 

ederek fenoller ve trans-dihidrodiolleri meydana getirirler. PAH’ların bakteriyel 

bozunması ise genellikle halkalardan birine dioksijenaz saldırısıyla baĢlar ve bir ara 

ürün olan katekol meydana gelir. Ardından halka hidroksil grupları arasından veya 

dıĢından parçalanır (Cerniglia 1992, Bamforth and Singleton 2005, Garcia et al. 2005). 
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ġekil 2.2 PAH’ların mikrobiyal degredasyonu (Cerniglia 1992). 

 

Bugüne kadar metabolizma ya da kometabolizma yolları ile PAH’ları parçalayabilen 

birçok bakteri belirlenmiĢtir. PAH’ların bakteriler tarafından degredasyon 

mekanizmaları araĢtırılmıĢtır. Naftalen, fenantren ve antrasen gibi düĢük molekül 

ağırlıklı PAH’ların genellikle toprakta ya da laboratuvar koĢullarındaki bakteriler 

tarafından parçalanabildikleri görülmüĢtür (Cerniglia 1984, Cerniglia 1992, Sutherland 

et al. 1995, Tapilatu et al. 2010, Chang et al. 2011, Lease et al. 2011). Bununla 

birlilikte benzo[a] piren ve benzo[a] antrasen gibi karbon ve enerji kaynağı olarak beĢ 

ya da daha fazla halkalı PAH’ların biyolojik olarak parçalanma mekanizmaları hakkında 

bilgimiz çok azdır.  

 

PAH’ları kullananabilen birçok mantar türü üzerinde de araĢtırmalar yapılmıĢtır. 

Bacidiomycetes, Deutromycetes gibi filamentli mantarların PAH’ları parçalayabildikleri 



 12 

gösterilmiĢtir. Fungal parçalanmaya duyarlı PAH’lar naftalen, fenantren, antrasen, 

piren, benzo[a] piren, floren, ketekol, benzo[a] antrasen, krisen, benzo[b] florantren 

örnek olarak verilebilir (Cerniglia 1997, Zheng and Obbard 2002, 2003).  

 

2.5.1 Hidrokarbonların Halofilik Bacteria ve Archaea Üyeleri Tarafından 

Degredasyonu 

 

Ġnsanların sebep oldukları aktivitelerin giderek artması çevre kirliliğine sebep 

olmaktadır. Özellikle aĢırı tuzlu ortamlar bu kirlilikten etkilenmektedir. Bu gibi 

ortamlarda halofilik mikroorganizmalar tarafından organik kirleticilerin parçalanmasıyla 

ilgili bilinenler ise azdır. Ekstrem ortamlardaki mikroorganizmaların organik 

kirleticileri etkili bir Ģekilde ortamdan uzaklaĢtırıp uzaklaĢtıramayacakları tartıĢma 

konusudur. Halofilik mikroorganizmaların metabolizmaları farklıdır ve aĢırı tuzlu 

ortamlara adaptasyon göstermiĢlerdir. Yapılan literatür taramaları sonucunda hem 

halofilik Bacteria hemde Archaea üyelerinin PAH’ların degredasyonunda 

düĢünüldüğünden daha etkili olabilecekleri sonucuna varılmıĢtır (Garcia et al. 2005, 

Mallick et al. 2007, Borgne et al. 2008, Tapilatu et al. 2010, Arulazhagan and 

Vasudevan 2011, Chang et al. 2011). 

 

Ekstrem halofilik, asidofilik, alkalifilik veya barofilik mikroorganizmaların biyolojik 

parçalanma potansiyellerinin sınırlı olduğuna dair görüĢler vardır (Margesin and 

Schinner 2001). Pek çok durumda hidrokarbon parçalanmasında bu 

mikroorganizmaların metabolik aktivitelerinin yüksek tuz konsantrasyonunda azaldığı 

düĢünülmektedir (Ward and Brock 1978, Kleinsteuber et al. 2006). Bunun aksi olarak 

bazı araĢtırmalarda tuzlu ortamlarda hidrokarbonların parçalanma miktarının arttığı 

görülmüĢtür (Yang et al. 2000, Kleinsteuber et al. 2006). Bu durum muhtemelen, 

mikrobiyal komünitelerin çok çeĢitli ve kontamine bölgelerin spesifikliğinden 

kaynaklanmaktadır. 
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2.5.2 PAH’ların Bakteriyel Katabolizması 

 

Tek karbon kaynağı olarak düĢük molekül ağırlıklı PAH’ları kullanan ya da PAH’ları 

parçalayabilen birçok bakteri belirlenmiĢtir. Naftalen, fenantren, antrasen gibi 

PAH’ların bakteriler tarafından parçalanmasında yaygın olarak kullanılan biyokimyasal 

yollar iyi araĢtırılmıĢtır (Garcia et al. 2005, Seo et al. 2009, Lease et al. 2011). Pek çok 

aromatik bileĢik enzimatik olarak parçalanarak ilk olarak katekol veya protokatekhuat 

gibi di- veya trihidroksile substratlara dönüĢtürülür (Buchan et al. 2000, Cao et al. 2008, 

Chang et al. 2011). Biyolojik parçalanma mekanizmaları, PAH halkasının enzimatik 

atağını baĢlatmak için moleküler oksijen varlığını gerektirmektedir. Aerobik bakteriyel 

sistemlerde baĢlangıç basamağında PAH’ların dioksijenaz katalizli oksidasyonuyla 

gerçekleĢmektedir ve cis-dihidrodiolle multikomponent enzim sistemi ile erken 

biyoürün olarak ortaya çıkmaktadır. PAH substratlarının cis-dihidrodiollerinin 

formasyonundan sorumlu dioksijenazlar en çok bakterilerde görülmektedir (Fairley et 

al. 2002, Song 2009).  

 

Bu dihidroksile ara ürünler, intradiol ya da ekstradiol halka parçalayan dioksijenazlar ile 

orto parçalama yolu ya da meta parçalama yolu ile kesilerek santral ara ürünler 

oluĢmaktadır ve daha sonra bu ürünler TCA siklusundaki ara ürünlere 

dönüĢmektedirler. Intradiol halka parçalama yolundaki (orto yol) enzimler, katekol 1,2 

dioksijenaz ve/veya protokatekhuat 3,4-dioksijenaz iken ekstradiol halka parçalama 

yolundaki (meta yol) enzimler ise katekol 2,3 dioksijenaz ve/veya protokatekhuat 4,5-

dioksijenaz enzimleridir (Cerniglia 1992, Garcia et al. 2005, Song 2009). Bu metabolik 

yollar ve enzimleri ġekil 2.3’de gösterilmiĢtir. 
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ġekil 2.3 Oksidatif aromatik halka parçalama reaksiyonu. Farklı aromatik hidrokarbonlar çeĢitli 

halka parçalama reaksiyonları ile santral ara ürünlere dönüĢmektedir (Iwagamı 1994). 

 

2.6. Dioksijenaz Enzimleri 

 

Doğada pek çok enzimin atmosferdeki dioksijenin aktivasyonuyla faaliyet gösterdiği ve 

önemli reaksiyonlarda etkili oldukları görülmüĢtür. Oksijenazlar, oksijen atomlarının 

ürünün içine katılımasını sağlarlar. Monooksijenazlar sadece bir oksijen atomunun ürün 

katılımını sağlarken, dioksijenazlar her iki oksijen atomunu ürüne katmaktadır. 

Dioksijenaz enzimlerinin pek çoğu genellikler Fe
+2

 veya Fe
+3

gibi bir metal kofaktöre 

ihtiyaç duymaktadırlar (Bugg 2003). 



 15 

Katekol dioksijenazlar, katekol’ün oksidatif parçalanmasını katalizlemektedirler. 

Doğada aromatik bileĢiklerin bakteriyel parçalanması için katekol’e dönüĢümü anahtar 

basamaktır. (Dagley 1975). Katekol’ün oksidatif olarak parçalanmasını katalize 

edebilen ve dioksijeni substrat olarak kullanabilen iki dioksijenaz enzim ailesinin varlığı 

ortaya konulmuĢtur (Hayaishi et al. 1995). Bunlardan bir tanesi intradiol dioksijenazlar 

olup, katekol 1,2 dioksijenazlar (pyrocatechase) olarak isimlendirilmektedirler. Bu 

enzimler fenolik hidroksil grupları arasındaki karbon-karbon arasındaki bağları 

parçalayarak ürün olarak mukonik asit oluĢumunu sağlamaktadırlar ve kofaktör olarak 

Fe
+3

’e gereksinim duymaktadırlar (Kojima et al. 1961). Diğeri ise ekstradiol 

dioksijenazlardır ve katekol 2,3 dioksijenazlar (metapyrocatechase) olarak 

isimlendirilmektedirler. Fenolik hidroksil gruplarına bitiĢik olarak bulunan karbon-

karbon arası bağları parçalayarak ürün olarak 2-hidroksimukonaldehid oluĢumunu 

sağlamaktadırlar ve kofaktör olarak Fe
+2

’e ihtiyaçları vardır (Kojima et al. 1961). 

Ekstradiol ve intradiol dioksijenazlar ile aromatik halkaların parçalanması ġekil 2.4’de 

gösterilmiĢtir. Metabolik yollar sonucunda açığa çıkan ürünler TCA’ya katılmaktadır.  

 

 

ġekil 2.4 Ekstradiol ve intradiol dioksijenazlar ile aromatik halkaların parçalanması (Bugg                                                                               

2003). 

 

Intradiol (orto) yol; β-ketoadipate yolu olarak da isimlendirilmektedir (Stanier and 

Ornston 1973) Bu metabolik yol, pek çok farklı toprak mikroorganizmasında yaygın 

olarak görülmektedir. Bu metabolik yol bitki materyalleri, toprak ve diğer kaynaklardan 
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türevlenen aromatik bileĢiklerin parçalanmasında önemli rol oynadığından dolayı ana 

yolak (major utiliy pathway) olarak bilinmektedir (Harwood and Parales 1996).  

 

2.6.1 Intradiol Katekol Dioksijenazlar 

 

Bu enzimler fenolik hidroksil grupları arasındaki karbon-karbon arasındaki bağları 

parçalayarak ürün olarak mukonik asit oluĢumunu sağlamaktadırlar ve kofaktör olarak 

Fe
+3

’e gereksinim duymaktadırlar. Bu enzimlerin rol oynadıkları metabolik yol iki dala 

ayrılmaktadır. Bunlardan birinde katekol, diğerinde ise protokatekhuat rol 

oynamaktadır. Bu bileĢikler katekol 1,2 dioksijenaz ve protokatekhuat 3,4 dioksijenaz 

tarafından parçalanmaktadır. Bakterilerde bu iki metabolik yol ara ürünleriyle birleĢir ve 

bu yol β-ketoadipate enol lakton yolu olarak bilinir. β-ketoadipate yolu bakterilerde 

biyokimyasal olarak korunmaktadır ve bu metabolik yolun enzimlerini kodlayan yapısal 

genlerin farklı bakteri türlerinde homolog oldukları görülmüĢtür. A. calcoaceticus ve P. 

putida suĢlarından β-ketoadipate yolundaki genler klonlanarak sekans analizleri 

yapılmıĢtır. Ġki organizmanın G+C içerikleri %20 oranında farklılık göstermesine 

rağmen izofonksiyonel enzimler için aminoasit sekansları %45-68 oranında benzerlik 

gösterdiği belirlenmiĢtir (Harwood and Parales 1996).  

 

β-ketoadipate yolundaki farklılıklar; metabolitler, genetik organizasyon, operon dizileri 

ve gen regülasyonundan kaynaklanmaktadır. Bazı organizmalar bu yolun sadece bir 

kısmına sahipken diğerlerininki farklılık gösterebilmektedir. P. putida’da katekol ve 

protokatekhuik asit yolları β-ketoadipate enol-lakton yolunda birleĢmektedir (Ornston 

1996). Farklı bakterilerde metabolik yol ürünlerinin farklı olduğu düĢünülmektedir. 

Örneğin β-ketoadipate yolunda protokatekhuat pek çok bakteride anahtar efektördür. 

Agrobacterium’da β-karboksi cis-cis mukonat önemli bir indükleyicidir (Parke 1977). 

Cat ve pca genleri genellikle kümeler halinde bulunmaktadır fakat bu gen bölgeleri her 

türde korunmamıĢtır. Operon grupları arasındaki bağlantı supraoperonik (Wheelis and 

Stanier 1970) veya superoperonik (Morgan and Dean 1985) olarak kümelenmiĢ olarak 

bulunmaktadır. Örneğin cat ve ben genleri ile pca ve pob genlerinin, benzoatın katekole 

ve hidroksibenzoik asitin protokatekhuat’a dönüĢümünü sağladığı ve aynı bakteride 



 17 

yakın iliĢkili oldukları görülmüĢtür (Harwood and Parales 1996). A. calcoaceticus 

suĢunda cat genleri CatR tarafından pozitif yönde regüle olmakta iken PobR regülatör 

protein ailesinden olan PcaR’nin pca gen ekspresyonunu aktive ettiği belirlenmiĢtir. 

(Rothmel et al. 1990, Romero-Stainer et al. 1994). A. calcoaceticus suĢunda CatR 

homoloğu olan CatM proteini cat genlerini pozitif yönde regüle ederken PcaU ise pca 

genlerinin ekspresyonunu aktive etmektedir (Romero-Arroyo et al.1995, Harwood and 

Parales 1996). B. cepacica’da protokatekhuat 3,4 dioksijenaz kodlayan genlerin negatif 

kontrol altında olabilecekleri düĢünülmektedir (Zylstra et al. 1989). 

 

Hayaishi, Pseudomonas’dan elde ettikleri katekol 1,2 dioksijenaz üzerinde 
18

O2 

iĢaretleme yöntemini kullanarak her iki oksijen atomunun reaksiyona nasıl katıldığını ve 

reaksiyon ürünlerini ortaya koyabilmiĢtir. (Hayaishi et al 1955). Hayaishi, katekol 

dioksijenazın X ıĢınlarıyla kristal yapısını ortaya koymuĢtur. Ohlendorf, ilk kez 

Pseudomonas putida’dan intradiol enzim olan protokatekhuat 3,4 dioksijenaz’ın X 

ıĢınlarıyla kristal yapısını ortaya koymuĢtur. (Ohlendorf et al. 1988). Bu enzim 

oligomerik yapıdadır ve α ve β alt ünitelerine sahiptir. Bu enzim (αβFe
+3

)3-12 kuaternal 

yapısındadır (Frazee et al. 1993). Rhizobium trifolii TA1 suĢu üzerinde yapılmıĢ olan 

çalıĢmalarda bu enzimin (α2β2Fe
+3

)2 kuaterner yapısında olduğu rapor edilmiĢtir (Chen 

et al. 1984). Farklı bakterilerde elde edilen protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin α 

ve β alt ünitelerinin %22 ve %29 oranında benzerlik gösterdiği bulunmuĢtur. P. putida 

va A. calcoaceticus üzerinde yapılan çalıĢmalar sonucunda α ve β alt ünitelerinin 

aminoasit sekanslarının %53-56 oranında benzerlik gösterdiği bulunmuĢtur. 

 

Fe
+3

 kofaktörü dört tane aminoasit zincirine bağlı olarak bulunmaktadır. Ġmidazol zincir 

bölgesinde His-460, His-462 ve fenolik zincir bölgesinde ise Tyr-408, Tyr-447 yer 

almaktadır. ġekil 2.5 (A)’da gösterilmiĢtir. Bu iki tirozin ligantının kofaktör olan Fe
+3

’ü 

stabilize ettiği ve ligant-metal transfer etkileĢimi dolayısı ile enzimin karakteristik rengi 

olan koyu kırmızı renk almasını sağladığı düĢünülmektedir (Ohlendorf et al. 1988). 

Pseudomonas aeruginosa ve Acinetobacter sp. ADP1 suĢları ile yapılan çalıĢmalarda 

protokatekhuat 3,4 dioksijenazların X ıĢınlarıyla kristal yapıları aydınlatılmıĢ ve aktif 
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bölgelerinin yüksek oranda benzerlik gösterdiği saptanmıĢtır (Pyrz et al. 1985, Vetting 

et al. 1995).  

 

 

ġekil 2.5 Intradiol katekol dioksijenazların aktif bölgelerinin yapısı: (A) Pseudomonas 

putida’daya ait protokatekhuat 3,4 dioksijenaz, (B) Protokatekhuat 3,4 dioksijenaz ile 
substrat kompleksi, (C) Acinetobacter sp. ADP1’ye ait katekol 1,2 dioksijenaz 

enziminin aktif bölgesinin yapısı (Bugg 2003). 

 

Intradiol dioksijenazlardan biri olan katekol 1,2 dioksijenaz’ın yapısı Acinetobacter sp. 

suĢunda ortaya çıkarılmıĢtır. Bu enzim bir α2 homodimer ile birlikte her alt ünite baĢına 

bir Fe
+3

 kofaktör içermektedir. Enzimin bu üçüncül yapısı protokatekhuat 3,4 

dioksijenaz’ın yapısı ile benzerlik göstermesine rağmen katekol 1,2 dioksijenaz iki alt 

ünitesinin ara yüzlerinde lösin fermuar modeli yer almaktadır. Katekol 1,2 

dioksijenaz’ın aktif bölgesi ise Fe
+3

 ligantlarının düzenlenmesiyle yüksek oranda 

benzerlik göstermektedir. Aksiyal ligantlar; Tyr-200 ile His-226, ekvatoryal ligantlar ise 

Tyr-164 ve His-224 ligantlarıdır. ġekil 2.5 (C)’de gösterilmiĢtir (Vetting et al. 2000). 

 

Dioksijen ile Fe
+3

-katekol reaksiyonunun, substrat aktivasyon mekanizması yolu 

vasıtasıyla olabileceği düĢünülmektedir. Ġntradiol katekol parçalanması sonucunda 

mukonik anhidrit ürünleri veya mukonik asitin furanon türevleri ortaya çıkmaktadır.  
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2.6.2 Ekstradiol Katekol Dioksijenazlar 

 

Ekstradiol katekol dioksijenazlar fenolik hidroksil grupların yanında yer alan karbon-

karbon arası bağların oksidatif olarak parçalanmalarını kataliz ederek 2-

hidroksimukonaldehid oluĢumunu katalizlemektedirler. Bu reaksiyon sırasında Fe
+2

’yi 

kofaktör olarak kullanmaktadırlar. Han vd. (1996)’da Pseudomonas LB400 suĢu 

üzerinde yapmıĢ oldukları çalıĢmalar sonucunda 2,3 dihidroksibifenil 1,2 dioksijenaz 

(BphC) enzim yapısını ortaya çıkarmıĢlardır. Enzimin bu üçüncül yapısı birbirine 

benzer iki domain βαββ içermektedir ve sadece bir tanesi Fe
+2

’yi kofaktör olarak 

kullanmaktadır. Aktif bölge üç aminoasit zinciri (His-146, His-210, Glu-260) ile Fe
+2

 

merkezinin bağlı olarak bulunduğu bölgede yer almaktadır. ġekil 2.6 (A)’da 

Pseudomonas LB400 izolatının 2,3 dihidroksibifenil 1,2 dioksijenaz (BphC) enziminin 

aktif bölgesi gösterilmiĢtir (Han et al. 1995). 

 

 

ġekil 2.6 Ekstradiol katekol dioksijenazların aktif bölgelerinin yapısı (A) Pseudomonas LB400                                         

izolatının 2,3 dihidroksibifenil 1,2 dioksijenaz (BphC), (B) Sphingomonas 

paucimobilis SYK-6 izolatının protokatekhuat 4,5 dioksijenaz enzimi (Bugg 2003). 

 

Sugimato vd. (1999), Sphingomonas paucimobilis SYK-6 suĢu üzerinde yapmıĢ 

oldukları çalıĢmalar sonucunda protokatekhuat 4,5 dioksijenaz enziminin α2β2 yapısında 

olduğunu ortaya çıkarmıĢlardır (Sugimato 1999). ġekil 2.9 (B)’de Sphingomonas 

paucimobilis SYK-6 izolatının protokatekhuat 4,5 dioksijenaz enziminin aktif bölgesi 
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gösterilmiĢtir Bu enzim BphC modeli ile hiçbir sekans benzerliği göstermemesine 

rağmen Fe
+2

 ligandlarının dizilimi çok benzerlik göstermektedir. Bu merkez His-12, 

His-61 ve Glu-242 ile düzenlenmiĢtir. 

 

2.7 Halofilik Prokaryotlar 

 

Halofilik mikroorganizmalar; geliĢebilmeleri için yüksek miktarda tuz 

konsantrasyonuna ihtiyaç duyan, tuzlu ortamlarda yaĢayabilmek için farklı 

adaptasyonlar geliĢtirmiĢ, hem prokaryotik hem de ökaryotik temsilcileri olan bir 

gruptur. Kushner (1985), mikroorganizmaları geliĢebilmeleri için gerekli olan optimum 

NaCl miktarına göre Ģöyle sınıflandırmıĢtır: 

 

1) Halofilik olmayanlar; geliĢmeleri için %1’in altında NaCl’ye ihtiyaç duyanlar. 

2) Az halofiller; geliĢmeleri için %1-3 arasında NaCl’ye ihtiyaç duyanlar. 

3) Orta derecede halofiller; geliĢmeleri için %3-15 arasında NaCl’ye ihtiyaç duyanlar. 

4)AĢırı halofiller; geliĢmeleri için %15’den daha fazla NaCl’ye ihtiyaç duyanlar.  

 

Ayrıca bunların dıĢında “Halotolerant” olarak adlandırılan bir grup daha bulunmaktadır. 

Bunlar tuzun varlığında veya yokluğunda geliĢebilen mikroorganizmalardır (Kushner 

1985). 

 

Halotolerant mikroorganizmalar, tuz için özel bir gereksinimi olmayan 

mikroorganizmalardır. Ancak halotolerant olmayanların genel olarak ihtiyaç duyduğu 
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100-200 mM NaCl kadar tuza ihtiyaç duymalarına rağmen az halotolerantlar yaklaĢık 

1,25 M NaCl’e kadar üreyebilirler, orta derecede (ılımlı) halotolerantlar ise yaklaĢık 3 

M NaCl’e kadar üreyebilirler. AĢırı ekstrem halotolerantlar ise tuzun doygunluk 

noktasına kadar üreyebilmektedirler (Grant et al. 1998). 

 

2.7.1 Halofilik Archaea 

 

Doğada halofilik Archaea dağılımını belirleyen temel faktörler; total tuz 

konsantrasyonu, tuzların iyonik kompozisyonu ve mevcut besinlerdir. Dünya üzerinde 

halofilik Archaea, evaporasyon ile denizden orjinlenen ve dominant iyon kompozisyonu 

Na
+
 ve CI

-
 olan thalassohaline ortamlarda ve oldukça farklı iyonik kompozisyona sahip 

athalassohaline sularda da yaĢamaktadırlar (Rodriguez-Valera et al. 1979, Rodriguez-

Valera 1988, Tindall 1988, Oren 1994, Kamekura 1999, Arulazhagan and Vasudevan 

2009).  

 

Archaea domaini içindeki halofilik mikroorganizmalar 3 familyada bulunurlar: 

Halobacteriaceae, Methanospirillaceae, Methanosarcinaceae. Tuzlu ve aĢırı tuzlu 

Ģartlara uyum sağlamıĢ organizmaları olduğu kadar halofilik olmayan organizmaları da 

içermektedirler. Bunlardan bazıları 300 g/l tuz konsantrasyonlarında dahi 

geliĢebilmektedirler. Halobacteriales takımı içindeki tek familya Halobacteriaceae 

tamamiyle halofillerden oluĢmuĢtur. Tüm mikroorganizmalar içinde en çok tuza ihtiyaç 

duyan ve tuza en toleranslı olanlar bu familya içinde yer almaktadır (Grant 1986, Ma et 

al. 2010, Trigui et al. 2011). 

 

Halofilik Archaea türlerinin çoğu içerdikleri C50 ve C40 karotenoidlerinden dolayı 

kırmızı tonlarındadır ve yüksek komunite yoğunluğuna ulaĢtıkları zaman nötral ve 

alkali aĢırı tuzlu suların kırmızı renk tonlarında görünmelerine neden olmaktadırlar 
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(Arahal et al. 1996, Oren and Rodriguez-Valera 2001, Oren 2002a). Asidofilik halofilik 

Archaea tipleri henüz rapor edilmemiĢtir. Halofilik Archaea türlerinin pek çoğu 

optimum olarak 35-50 ºC arasındaki ve bazen daha yüksek sıcaklıklarda üremektedirler 

(Shand and Perez 1999). Buna karĢılık su sıcaklığı +11.5 ile 0 ºC arasında 

değiĢmektedir (Franzmann et al. 1988). Halofilik Archaea üyeleri sulu ortamların yanı 

sıra tuzlu topraklardan da izole edilmiĢlerdir (Queseda et al. 1982, Kulicheuskaya et al. 

1992, Zyvagintseva and Tarasov 1988). Halobacteriaceae üyeleri ayrıca, korunması 

için tuzlanmıĢ yiyecek, deri ve diğer ürünlerde de bulunabilmektedirler (Rodriguez-

Valera 1988). 

 

Halofilik Archaea üyeleri çok yüksek miktarda hatta bazen doygunluğa yakın miktarda 

tuza ihtiyaç duymaktadırlar. Üremeleri için en az 1,5 M NaCl’e ihtiyaç duymakta olup 

suĢların çoğunluğu 3-5 M NaCl konsantrasyonunda en iyi üreme göstemektedir (Oren 

2000, Trigui et al. 2011). 

 

Doygun tuz konsantrasyonunda (5.2 M NaCl) yaĢayan Halobacteriales ordosu üyeleri, 

ortamdaki yüksek ozmotik basınca karĢı koyabilmek için sitoplazmalarında baĢta K
+
 ve 

Cl
-
 olmak üzere yüksek oranlarda iyonlar biriktirirler ("salt-in" stratejisi). 3.5 M 

NaCl’den daha yüksek olan hücre içi tuz konsantrasyonunun (yaklaĢık 5 M) büyük 

kısmını KCl ve daha az olmak üzere NaCl oluĢturmaktadır (Kushner 1985, Hough and 

Danson 1989, Ma et al. 2010). Halofilik Archaea üyeleri, iç ortamlarında ozmolit 

çözünür madde olarak dıĢ ortamdakinin 100 katı oranında KCl biriktirdikleri için, 

hücresel bileĢenleri de bu tuz konsantrasyonuna adapte olup proteinlerin stabilitesi ve 

fonksiyonu için bu tuz oranı gereklidir. Halofilik enzimler yaklaĢık 1 M’ın altındaki 

NaCl/KCl konsantrasyonlarında hızla denatüre olmaktadırlar. Bu nedenle halofilik 

Archaea türlerinin protein yapılarında, diğer canlılara göre negatif yüklü aminoasit 

oranı %20 daha fazladır. Ortamın “salting-out” etkisini kompanse etmek için polar 

olmayan aminoasit miktarını azaltarak adapte olmuĢlardır. (Danson and Hough 1997, 

Hough and Danson 1999, Sellek and Chaudhuri 1999, Kunte et al. 2001, Ma et al. 

2010). Halobacterium salinarum NRC-1 proteomunun oldukça asidik karakterde 
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olduğu (izolektrik noktası 4.9) ve diğer canlıların proteinlerinin denatüre olduğu 

doygunluk derecesindeki hücre içi tuz konsantrasyonunda stabil kaldığı belirtilmiĢtir. 

Bazı halofilik Archaea türlerinin (Natronococcus occultus, Natronobacterium gregoryi 

v.b.) sitoplazmalarında yüksek tuz konsantrasyonunun yanısıra organik ozmolit çözünür 

madde olarak 2-sülfo trehaloz da saptanmıĢtır. Enzimatik mekanizmanın 

adaptasyonunda organik ozmolit biriktirilmesinin enerjetik yönden KCl’e göre 

ekonomik olmadığı belirtilmiĢtir. Salt-in sitoplazma stratejisiyle hücre içerisinde 

dıĢarıya göre daha yüksek oranda K
+
 biriktiren halofilik Archaea üyeleri, Na

+
 iyonlarını 

Na
+
/H

+
 antiport sistemi ile dıĢarı atmaktadırlar (Oren 1999, Oren 2000, Roeßler and 

Müller 2001, Oren 2002a). Potasyum ile birlikte karĢıt iyon olarak Cl
-
 da stoplazmada 

yüksek oranda bulunmaktadır ve enerji gereksinimi olan aktif Cl
-
 alımının büyüme ve 

bölünme aĢamalarında hücre hacmini arttırmaları için gerekli olduğu belirtilmiĢtir. 

Halofilik Archaea üyelerinde Cl
-
 alımı ile ilgi 2 sistem tanımlanmıĢtır. Bunlardan biri 

ıĢıkla çalıĢan klor pompası rodopsin, diğeri ise ıĢığa bağımlı olmayan transport 

sistemidir (Kunte et al. 2001). Ayrıca KCl’ün Halobacterium salinarum’da DNA’da 

zarar oluĢturan oksidatif letal faktörlere karĢı organizmayı koruduğu da rapor edilmiĢtir 

(Shahmohommadi et al. 1998). 

 

Halofilik Archaea’nın hücre Ģekli, diğer mikroorganizmalarda olduğu gibi, kendi hücre 

duvarları tarafından belirlenir. Halobacteriaceae familyasının türleri farklı Ģekillere 

sahiptirler. Çubuk (Halobacterium ve diğerleri), küre (Halococcus, Natronococcus)’ye 

ek olarak Haloferax gibi yassı pleomorfik türler de mevcuttur. AlıĢılmadık biçimler 

halofilik Archaea üyelerinin önemli bir turgor basıncına sahip olmasının eseridir. Üçgen 

Ģekilli (Haloarcula japonica) hücrelerin yanı sıra; ince, yassı ve kare Ģekilli Archaea 

mevcuttur (Oren 2002b). 

 

Belirli halofilik Archaea türleri hücre duvarı dıĢında ayrıca polisakkarit kapsüle sahiptir. 

Çok miktarda ekzopolisakkarit Haloferax genusu tarafından salgılanır. Haloferax 

mediterranei üzerinde yapılan ilk analizler; ekstraselüler kısmın heteropolisakkarit ve 

majör komponentin mannoz olduğu olduğunu göstermiĢtir. Heteropolisakkarit yapıda 

glukoz, galaktoz, diğer belirlenememiĢ Ģekerler ve bunlar kadar aminoasit Ģekerler, 
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üronik asit de tespit edilmiĢ olup bunların sülfat bağları içerdikleri belirlenmiĢtir (Oren 

2002a). 

 

Halobacteriales’in birçok üyesi flagella yardımıyla hareket etmektedir. Halobacterial 

flagella sağa dönümlü heliks yapıdadır ve sola dönümlü Bacteria’dan farklıdır. 

Hareketlilik en fazla Halobacterium salinarium’da çalıĢılmıĢtır. Halofilik Archaea 

flagellumunun saat yönündeki rotasyonu hücrenin ileri doğru ilerlemesini, saat yönüne 

ters yapılan rotasyonu ise geriye doğru ilerlemesini sağlar (Oren 2002b). 

 

Halofilik Archaea’da sitoplazmik membran, lipit ve proteinlerden oluĢur. 

Halobacteriales ordosu üyelerinin hücre zarlarında, gliserole eter bağlı dallanmıĢ 20- 

karbonlu (fitanil) ve bazen de 25-karbonlu zincirleri bulunmaktadır. Nötral lipitlerden 

farklı olarak fosfolipit, sülfolipit ve glikolipitlerden oluĢan polar lipit tipleri suĢların 

taksonomisinde önemli bir özellik olarak kullanılmaktadır (Torreblanca et al. 1986, 

Kates 1993). Besinlerin ve diğer bileĢiklerin, iyonların içeri ve dıĢarı geçiĢleri, dıĢ 

çevreden bilgi alan sensörleri, solunum elektron transportu için gerekli olan tüm 

fonksiyonları içeren yapıdır. Ayrıca retinal iyon pompası bakteriyorodopsin ve 

halorodopsin birçok halofilik Archaea membranında bulunur (Oren 2002b). 

 

Gaz vezikülleri protein alt ünitelerinden yapılmıĢ silindirik yapılardır. Gaz vezikül 

proteinleri halofilik Archaea’nın stabilizasyonu için tuza gereksinim duymayan 

proteinlerden biridir. Halobacteriaceae’de gaz vezikülleri basınca karĢı hassastır ve 

düĢük basınçta bile parçalanabilir. Gaz veziküllerine sahip olma, tuzlu su yüzeyinde 

yüzebilme aerobik halofilik mikroorganizmalar açısından avantajlıdır. Çünkü tuzca 

doymuĢ tuzlu sularda oksijen ve diğer gazların çözünürlüğü azdır (Oren 2002b).  
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Bazı Halobacteriaceae üyeleri çok miktarda polihidroksialkonat (PHA) polimeri 

üretirler. Özellikle Haloferax mediterranei ve Haloarcula marismortui PHA 

biriktirmektedir (Oren 2002b).  

 

Halorubrum distributum dinlenme safhası için kalın duvarlı kist benzeri yapılar 

oluĢtururlar. Yaygın kültürlerin hücre duvarı ile kistlerin hücre duvarı arasında 

karĢılaĢtırmalı bir bilgi yoktur. Gerçek endospor oluĢumu Archaea üyeleri için Ģu ana 

kadar tanımlanamamıĢtır (Oren 2002b). 

 

2.7.2 Halofilik Bacteria 

 

Halofilik Bacteria’nın hücre Ģekilleri kok, çubuk ve geliĢen hücrelerde ise elma Ģeklinde 

olup, uzun esnek flamentleri gözlenmektedir. Örnek olarak; Dichotomicrobium 

thermohalophilum’da uzun esnek flamentler gözlenmiĢtir (Hirsch et al. 1989)  

 

Halomonas elongata’nın hücre duvarı hidrofobisitesi açısından farklılık gösterir. Yüzey 

hidrofobisitesi hücre duvar yapısı ve sitoplazmik membranın ortak bir fonksiyonudur. 

Yüksek NaCl konsantrasyonunda yüklü fosfolipidlerin sayıca artıĢı güçlendirilmiĢ 

hidrofilik eğilimi açıklayabilir. Hidrofilik hücre yüzeyi yüksek tuzluluktaki suyun az 

olduğu ortamlarda hücreyi su molekülü açısından daha çekici hale getirir ve bu sayede 

hücrenin su kaybetmesi önlenir (Oren 2002b). 

 

Halomonas peptidoglukanının ilginç bir özelliği hidrofobik aminoasit lösin’in varlığıdır 

ki bu tüm hücre duvarı hidrofobisitesine katkı sağlar (Oren 2002b). Halomonas 

eurihalina, ilginç özellikli bir ekzopolisakkarit üretir. Bu yapının %42 karbonhidrat 

(çoğunlukla heksoz) ve %15’i proteindir. Kalan kısmının yapısı ise bilinmemektedir 
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(Oren 2002b). Halofilik Bacteria’da flagella ile hareket oldukça yaygındır. Özellikle 

kalın, polar flagella haloalkalifilik fotosentetik sülfür bakterisi Halorhodospira 

abdelmalehii’de gözlenir (Oren 2002b). 

 

Halofilik Bacteria’da hücre membranında tuz bağımlı değiĢiklikler fosfolipid tipleri 

düzeyinde ve lipidlerdeki yağ asiti zincirleri düzeyinde identifiye edilmiĢtir. 

“Haloadaptasyon” hücre zarfının osmatik strese karĢı bir cevabı olarak görülmektedir 

(Oren 2002b). 

 

Halofilik Archaea’da sıkça görülen gaz veziküllerine, halofilik Bacteria’da nadiren 

rastlanmaktadır. Cyanobacteria’nın gerçek halofilik temsilcileri gaz vezikülleri 

içermemektedir (Oren 2002b). Bazı halofilik Bacteria’da ısıya töleranslı endosporlar 

bulunur (Oren 2002b). 

 

2.8 Halofilik Mikroorganizmaların Biyoteknolojik Önemi 

 

Halofilik mikroorganizmalar, biyoteknolojide çok sayıda ilgi çeken uygulamalarda yer 

bulmuĢlardır. Halofilik mikroorganizmaların biyoteknolojik uygulamalarda baĢlıca 

kullanım alanları aĢağıda sıralanmıĢtır: 

1. Bakteriorodopsin üretimi, 

2. Halorodopsin üretimi, 

3. Polimerik maddelerin üretimi, 

4. Besin ve besin endüstrisi, 

5. Enzim üretimi, 
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6. Biyolojik sorumlu iyileĢtiriciler olarak, 

7. Petrol eldesi, 

8. Çevre biyoteknolojisi 

 

2.8.1 Bakteriorodopsin Üretimi 

 

Çevrenin oksijen içeriği azaldığı zaman, halofilik Archaea’lar bakteriorodopsin 

sentezlemektedir. Bakteriorodopsin güneĢ ıĢığını elektiriğe dönüĢtürmek için 

kullanılabilir ve bir ATP jeneratörüdür (Oren 2002c). Bakteriorodopsin, güneĢ ıĢığından 

elektrik üretimi, deniz suyundan tuz giderimi, kimyasal ve biyosensörlerde kullanılması 

ve ultra hızda ıĢık saptanması gibi alanlarda da potansiyel olarak kullanılabileceği 

bildirilmiĢtir. Holobacterium salinarum’dan elde edilen bakteriorodopsin COBEL adlı 

bir Ġsveç firması ve MIB (Munich Innovatitive Biomaterials) adlı Alman firması 

tarafından ticari olarak satılmaktadır (Kushner 1985, Hough and Danson 1989, 

Margesin and Schinner 2001). 

 

2.8.2 Halorodopsin Üretimi 

 

Halorodopsin kloride iyonu için biyosensör olarak kullanılır, ıĢık yansıma pompası 

olarak görev yapar. Bu sistem halofilik Archaea’da kloru (Cl
-
) hücre içine potasyum 

(K
+
) için anyon olarak pompalar (Oren 2002c). 
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2.8.3 Polimerik Maddelerin Üretimi 

 

Ekstrem halofillerden olan Haloferax mediterranei hücre dıĢı polimerik madde olan β 

hidroksibutirat (PHB) ve β-hidroksibutirat’ın kopolimeri olan poly-β-hidroksialkonat 

(PHA) içerebilirler. Poly-β-hidrosialkonat içerikleri tuzluluğa bağlı olarak kuru 

ağırlıklarının %19-38’e kadar olabilmektedir. Poly-β-hidroksialkonat biyolojik 

parçalanabilir plastiklerin üretiminde kullanılır. Böyle termoplastikler (biyolojik 

polyesterler) polypropilenlere benzer olarak yüksek direnç ve düĢük erime sıcaklığı gibi 

mükemmel özelliklere sahiptirler (Oren 2002c).  

 

2.8.4 Besin ve Besin Endüstrisi 

 

Besinlerde izole edilen Micrococcus varians, salçadan izole edilen Vibrio costicola gibi 

çok sayıda halofilik bakteriler vardır. Tat vericiler olarak bilinen ticari ürünlerde 

üretilmektedir. Mesela Tayland’da “nam pla” denilen fermente edilmiĢ balık sosu 

geleneksel olarak iki parça balık ve bir parça deniz tuzu eklenerek yapılır. KarıĢım 

konsantre tuzlu su ile kaplanır ve yaklaĢık bir yıl fermente olması için bırakılır. 

Halobacterium ve Halococcus olarak identifiye edilmiĢ olan kırmızı halofilik Archaea, 

yaklaĢık üç hafta sonra maksimum yoğunluklarına ulaĢırlar ve fermantasyon periyodu 

boyunca bu durumlarını sürdürürler. Halobakterial proteazlar bu süreçte muhtemelen rol 

oynamaktadırlar. Archaea metabolizmasınca oluĢan ürünlerin bu sosun aromasına katkı 

yaptığı düĢünülmektedir (Oren 2002c). 

 

Yağsız katkı maddesi olarak gliserol dieter lipitlerin besin katkı maddesi olarak 

kullanılabileceği ileri sürülmüĢtür (Post and Collins 1982, Ma et al. 2010). 
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2.8.5 Enzim Üretimi 

 

Archaeal enzimler, yüksek tuzda görev yaptıkları ve organik çözücülere karĢı dirençli 

oldukları için biyoteknolojik iĢlemlerde kullanılmaktadırlar. Tekstil ve deterjan 

endüstrisinde kullanılan enzimler, enzim endüstrisinin %65’ini oluĢturmaktadır. 

Endüstri temelli mikrobiyal enzimlerin büyük bir çoğunluğu bakteriyel proteazlardır ve 

deterjan katkısı olarak kullanılır. Pek çok deterjan proteaz, amilaz, lipaz ve selülaz 

enzimleri içerir. Bu enzimler düĢük sıcaklıkta enerji tasarrufu sağlarlar. Lipazlar 

çamaĢır ve bulaĢık deterjanlarında katı ve sıvı yağları temizleme kapasitesinden dolayı 

geniĢ kullanım alanına sahiptir (Oren 2002c). Ektoin’ler Halomonas elongata tarafından 

üretilen bir maddedir ve enzim düzenleyici olarak kullanılır. Ayrıca enzimin raf ömrünü 

ve enzim hazırlama iĢlemini arttırır ve nemlendirme özelliğini arttırmak için cilt 

kremlerinde kullanılır (Oren 2002c, Ma et al. 2010). 

 

Ġlaç ve kozmetiklerin yapısında kullanılan lipozomlar’ın yapımında halofilik Archaea 

esterazlara karĢı yüksek bir kimyasal stabiliteye sahip olan eter bağlı lipitleri 

kullanılmaktadır. Amilaz, amiloglukozidaz, proteaz ve lipaz gibi yüksek tuzlulukta 

iĢlevsel olan ekzoenzimleri, yüksek tuz konsantrasyonunda makromoleküllerin yıkımı 

ile ilgili biyoteknolojik proseslerde kullanılabilirler (Chaga et al. 1993, Ventosa and 

Nieto 1995, Margesin and Schinner 2001).  

 

2.8.6 Biyolojik Sorumlu ĠyileĢtiriciler Olarak 

 

Halobacterium salinarium 84 kDa proteini üretir. Bu protein kanser hastalarında 

üretilen C-myconcogene karĢı üretilen antibadileri keĢfetmek için kullanılır. Bu genetik 

mühendisliğinde E.coli içinde üretilen insan myc (transkripsiyon faktörü) proteininden 

daha pozitif sonuçlar vermektedir (Oren 2002c). 
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Halosinlerin, tuzlanmıĢ yiyeceklerin veya derilerin tabaklanması esnasında meydana 

gelebilen bakteriyel bozunumun kontrolü amacıyla kullanılabilecekleri ve bunlardan 

HalH7 halosininin halobakterilerdeki gibi memelilerde de benzer etkiye sahip olduğu 

belirtilmiĢtir (Litchfield 2002).  

 

2.8.7 Petrol Eldesi 

 

Haloferax mediterranei akuatik sistemlerin jeolojik özelliklerini değiĢtirmek üzere 

kullanılan hücre dıĢı bir polisakkarit üretir. Bu salgı kalınlaĢtırıcı ve jel maddesi olarak 

viskoziteyi stabilize eder. Bu polisakkarit pH, sıcaklık ve yüksek tuz konsantrasyonuna 

karĢı dirençlidir. Bu nedenle petrol kuyularından petrol çıkarma iĢlemini iyileĢtirmek 

için kullanılabilir (Oren 2002c). 

 

2.8.8 Çevre Biyoteknolojisi 

 

Alkali yapıdaki endüstriyel sulardan veya tuzlu sulardan biyolojik fosfatın 

uzaklaĢtırılması için halofilik bakterilerin kullanılması mümkündür. Biyolojik fosfatı 

uzaklaĢtırılması için mikroorganizmaların kullanılması önerilmektedir Halomonas 

sp.’nin tuzlu fenolik atık suların temizlenmesinde kullanılabileceği gösterilmiĢtir 

(Garcia et al. 2005) 

 

Ġnsektisit, lindan, DDT (p-p-Dikloro difenil trikloroetan) veya triklorofenoller gibi 

halojenli organik bileĢiklerin yüksek konsantrasyonlarında üreyebilen halofilik Archaea 

üyelerinin patentli proseslerde de kullanıldığı belirtilmiĢtir (Margesin and Schinner 

2001).  
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Aromatik bileĢiklerle kontamine olmuĢ tuzcul çevrelerde, halofilik bakterilerin 

katabolik rolünü Garcia vd. (2005) araĢtırmıĢlardır (Garcia et al. 2005). Hipersalin 

Oklahoma büyük tuz düzlüklerinde benzen ve toluenin aerobik parçalanırlılığı test 

edilmiĢ ve halofilik mikroorganizmaların parçalamadaki rolü gösterilmiĢtir (Nicholson 

and Fathepure 2004). Lefebvre vd. (2005), deri iĢleme atık suyunun biyolojik olarak 

temizlenmesi için halofilik mikroorganizmaları önermiĢlerdir (Lefebre et al. 2005). 

Tapilatu vd. (2010), kontamine olmamıĢ tuzlu göllerden hidrokarbon (n-alkan) 

parçalayabilen aĢırı halofilik Archaea üyelerini izole ederek hidrokarbonları 

parçalayabildikleri göstermiĢlerdir (Tapilatu et al. 2010). Arulazhagan ve Vasudevan 

(2011), deniz suyundan izole etmiĢ oldukları halotolerant bakteri izolatı olan 

Ochrobactrum sp.VA1’in tuzlu koĢullar altında antrasen ve piren parçalayabilme 

yeteneğinin olduğunu belirlemiĢlerdir (Arulazhagan and Vasudevan 2011). Chang vd. 

(2011), petrol ile kontamine olmuĢ bölgelerden aldıkları sediment ve toprak 

örneklerinden izole ettikleri izolatların PAH biyoremediasyonu için potansiyel olarak 

kullanılabileceğini belirlemiĢlerdir (Chang et al. 2011).  

 

2.9 Literatür Özetleri 

 

2.9.1 Halofilik Archaea ile YapılmıĢ Olan ÇalıĢmalar 

 

Emerson vd. (1994), petrol ile kontamine olmuĢ olan tuzlu sulardan ve topraktan izole 

edilmiĢ ve 16S rRNA analizleri ile halofilik bir Archaea olan Holoferax sp. D1227 

olarak belirlenmiĢ olan izolatın tek karbon ve enerji kaynağı olarak aromatik bileĢikleri 

(benzoat, sinamik asit, fenil propionat vb.) kullanarak üreyebildiği belirlenmiĢtir. Buna 

rağmen fizyolojik olarak benzer mikroorganizmalar olan Holoferax volcanii, Holoferax 

mediterrani, Haloarcula vallismortis, Holoarcula hisponica’nın bu aromatik bileĢikleri 

kullanarak üreyemedikleri saptanmıĢtır (Emerson et al 1994). 
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Fu ve Oriel (1999), aĢırı tuzlu petrol atıkları ile kontamine olmuĢ topraktan izole etmiĢ 

oldukları Haloferax sp. D1227 izolatı ile ilk kez aromatik hidrokarbonları (benzoik asit, 

sinamik asit, 3-fenilpropionik asit) karbon ve enerji kaynağı olarak kullanarak 

üreyebildikleri göstermiĢlerdir. 3-fenil propionik asitin Haloferax sp. D1227 suĢu 

tarafından degredasyonu, Archaea’nın aromatik bileĢikleri metabolize etme 

stratejilerinin anlaĢılabilmesi için çalıĢılmıĢtır (Fu and Oriel 1999).  

 

Fairley vd. (2002), Haloarcula sp. D1 izolatının aerobik koĢullarda protokatekhuat veya 

katekol’den daha ziyade gentisik asit yolunu kullanarak p-hidroksibenzoik asiti 

metabolize edebildiğini belirlemiĢlerdir. p-hidroksibenzoik asit ile üreyen hücrelerde 

gentisat 1,2 dioksijeaz aktivitesi belirlenmiĢtir (Fairley et al. 2002). 

 

Cuadros-Orellana vd. (2006), aĢırı tuzlu beĢ bölgeden aldıkları örneklerde aromatik 

bileĢikleri metabolize edebilen halofilik Archaea izole ederek karakterize etmiĢlerdir. 44 

yeni halofilik Archaea’nın tek karbon kaynağı olarak 0,4 mM p-hidroksibenzoik asiti 

enerji kaynağı olarak kullanarak geliĢebildiklerini belirlemiĢlerdir. Bu izolatların 

metabolik ve genetik çeĢitliliğine bağlı olarak p-hidroksibenzoik asiti en geniĢ oranda 

Halobacteriaceae üyeleri arasında parçalama yeteneklerinin olduğunu ileri sürmüĢlerdir 

(Cuadros-Orellana et al. 2006). 

 

Tapilatu vd. (2010), kontamine olmamıĢ tuzlu göllerden hidrokarbon (n-alkan) 

parçalayabilen aĢırı halofilik Archaea üyelerini izole etmiĢlerdir. Bu izolatlardan biri 

(MSNC 2) Haloarcula sp. ve bunlardan üçü ise Haloferax sp. (MSNC 4,14,16) olarak 

identifiye edilmiĢtir. Biyolojik parçalama çalıĢmaları 40 
o
C’de, 225 g\l NaCl içeren 

besiyerinde 30 gün içinde %32-95 (0,5 g\l) heptadekan degredasyonunun 

gerçekleĢtiğini göstermiĢtir. Ayrıca MSNC 14 izolatının fenantreni parçalayabilen 

belirlenmiĢtir. Bu çalıĢmayla ilk kez Haloarcula sp. ve Haloferax sp. izolatlarının 

hidrokarbon degredasyonunda rol oynayabildiğini göstermiĢtir (Tapilatu et al. 2010). 
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2.9.2 Halofilik ve Halotolerant Bacteria ile YapılmıĢ Olan ÇalıĢmalar 

 

Frazee vd. (1993), Pseudomonas putida suĢundan, protokatekhuat 3,4 dioksijenaz 

genlerini klonlayarak sekans analizini yapmıĢlar ve α ve β olmak üzere iki alt üniteden 

oluĢtuğunu belirlemiĢlerdir. (Frazee et al. 1993). 

 

Nishihara vd. (1994), fenol parçalayabilen Pseudomonas putida BH’nin ketekol 1,2 

dioksijenaz enzimini kodlayan phe B genini karakterize etmiĢlerdir. Katekol 2,3 

dioksijenaz enziminin atık sulardaki düĢük konsantrasyondaki katekol türevlerinin 

muamelesi için uygun olduğu belirlenmiĢtir (Nishihara et al. 1994).  

 

Cenci ve Caldini (1996), farklı aromatik hidrokarbonlara maruz bıraktıkları 

Pseudomonas fluorescens suĢunda katekol dioksijenaz enzimlerinin ekspresyonunu 

araĢtırmıĢlardır. Benzoat ve katekol ile inkübe edilen hücrelerde dioksijenaz 

aktivitesinin en yüksek olduğunu saptamıĢlardır. Sonuçlar katekol 1.2 dioksijenaz 

üzerinde model bileĢiklerin kullanımının etkili olduğunu göstermiĢtir. Bu enzimin 

düĢük substrat spesifikliği göstermesi bunu doğrulamaktadır. Ġzosiklik bileĢiklere göre 

heterosiklik bileĢikler varlığında spesifik enzim aktivitesinde artıĢ olduğu görülmüĢtür 

(Cenci and Caldini 1996) 

 

Joshi ve Walia (1996), petrol hidrokarbonları ile kontamine olmuĢ yeraltı sularından 

izole etmiĢ oldukları hidrokarbon parçalayabilen bakterilerin katekol 2,3 dioksijenaz 

enzimini kodlayan gen bölgeleri ile ilgili yaptıkları çalıĢmada PCR amplifikasyonlarını 

ve sekans analizlerini yapmıĢlardır. PCR amplifikasyonu için xylE, nahH, pAW313 

primerlerini kullanmıĢlardır. Katekol dioksijenaz genlerinin korunmuĢ DNA 

bölgelerinin sekansları seçilerek belirlenmiĢtir. Katekol dioksijenaz genlerinin içinde 

yer alan 30 bç DNA sekansı (ICP313), amplifiye DNA fragmentlerini tespit etmek için 

prob olarak kullanılmıĢtır. Bu amplifiye DNA fragmentlerinin özdeĢliği, Stul, Bg/l 

restriksiyon enzimleri ile DNA fragmentlerinin kesilmesi ile doğrulanmıĢtır. PCR 
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değerlendirilmesinin spesifikliği çeĢitli bakteriyel izolatlardan (Escherichia coli ATCC 

25922, Enterobacter faecalis ATCC 29212, Pseudomonas aeruginosa ATCC 27853, 

Staphylococcus aureus ATCC 25923, Staphylococcus aureus ATCC 29213, 

Micrococcus roseus ATCC 516, Serratia marcescens ATCC 60, Klebsiella pneumoniae 

ATCC 13883, Chryseobacterium gleum ATCC 29896, Chromatium vinosum ATCC 

17899, Comamonas testosteroni ATCC 11996, Methylosinus trichosporium OB3b, 

Bacillus subtilis ATCC 21697, Alcaligenes eutrophus ATCC 17698, Arthrobacter 

globiniformis ATCC 35698, Pseudomonas putida mt-2 ATCC 33015, Acinetobacter 

calcoaceticus ATCC 31012, Pseudomonas putida ATCC 17484) izole edilen DNA’lar 

kullanılarak test edilmiĢtir. Bakteriyel izolatlarda DNA amplifikasyonu sonucunda 

katekol dioksijenaz aktivitesinden yoksun olduklarını göstermiĢtir. Aynı zamanda 

kullandıkları primerler aromatik hidrokarbonlar ile kontamine olmuĢ bölgelerden izole 

edilen bakterilerde katekol dioksijenaz genlerini amplifiye etmiĢtir (Joshi and Walia 

1999). 

 

Lee vd. (1995), Pseudomonas putida KF715 suĢunun kromozomal DNA’sında 

kodlanmıĢ olan katekol 2,3 dioksijenaz genini klonlayarak nükleotid sekans analizlerini 

yapmıĢlardır. Enzim kodlayan gen bölgesinin ATG baĢlangıç kodonu ile baĢlayıp TGA 

terminasyon kodunu ile sonlanmakta olup 924 baz çifti içerdiğini belirlemiĢlerdir. Bu 

gen bölgesinden kodlanmıĢ olan polipeptidin moleküler ağırlığı 35 kDa olduğu 

saptanmıĢtır. Katekol 2,3 dioksijenazın aminoasit sekansı, aynı suĢun TOL 

plazmitindeki iliĢkin enzim ile %94 ve 2,3-dihidroksibifenil 1,2 dioksijenaz ile %25 

benzerlik gösterdiği belirlenmiĢtir. Katekol 2,3 dioksijenaz diğer ekstradiol tipteki 

dioksijenaz enzimleri ile karĢılaĢtırıldığında muhtemelen katalitik rol oynadıkları 

düĢünülen evrimsel bakımdan korunmuĢ olan aminoasit residülerinin benzer olduğu 

saptanmıĢtır (Lee et al. 1996). 

 

Oh vd. (1997), Pseudomonas cepacia G4’ün TOM plazmitinde kodlanmıĢ olan katekol 

2,3 dioksijenazın yapısını araĢtırmıĢlardır. Bu gen bölgesi klonlanarak sekans analizi 

yapılmıĢtır. Bu enzimin 945 bç olduğu belirlenmiĢtir. Bu gen bölgesinden kodlanan 

polipeptidin moleküler ağırlığının ise 35 kDa olduğu ve 314 aminoasit içerdiği 
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saptanmıĢtır. P. putida UCC2 ve P. pickettii PKO1 suĢu ile sırasıyla %79-82 oranında 

benzerlik gösterdiği saptanmıĢtır (Oh et al. 1997). 

 

Kastner vd. (1998), antrasen ve piren parçalayabilen Sphingomonas paucimobilis BA2 

ve BP9 izolatları topraktan izole etmiĢlerdir (Kastner et al. 1998). 

 

Strachan vd. (1998), Rhodococcus rhodochrous NCIMB 13259 suĢundan katekol 1,2 

dioksijenaz enzimini saflaĢtırarak karakterize etmiĢlerdir. Ayrıca bu enzimi kodlayan 

catA gen bölgesini klonlayarak sekans analizini gerçekleĢtirmiĢlerdir. Yapılan 

çalıĢmalar sonucunda enzimin homodimer yapısında olduğu belirlenmiĢtir. Her alt 

ünitenin 0,6 atom Fe içerdiği saptanmıĢtır. SaflaĢtırılmıĢ enzimin MS analizlerinden 

elde edilen verilere göre 31539 Da ve 31588 Da moleküler ağırlığa sahip olduğu 

belirlenmiĢtir. Total hücresel proteinin yaklaĢık olarak %40’ının katekol 1,2 dioksijenaz 

ürünü olduğu belirlenmiĢtir. Enzimin aminoasit sekans yapısının Arthrobacter mA3 ile 

%56 ve Rhodococcus erythropolis AN-13 ile yaklaĢık %75 oranında benzerlik 

gösterdiğini belirlemiĢlerdir. Fakat gram negatif bakteriler ile karĢılaĢtırıldığında bu 

oran %35’in altına düĢmüĢtür (Strachan et al. 1998). 

 

Buchan vd. (2000), Roseobacter grubu toprak mikroorganizmalarının β-ketoadipate 

yolunu kullanarak aromatik hidrokarbonları parçalayabildiklerini belirlemiĢlerdir. Altı 

Roseobacter izolatının sekiz aromatik bileĢikten (anthranilate, benzoat, p-

hidroksibenzoat, salisiklat, vanilat, ferulat, protokatekhuat ve kumarat) en az üçünde 

geliĢebildiklerini saptamıĢlardır. Roseobacter grubu izolatlarından dördünün p-

hidroksibenzoik asitde geliĢebildiğini ve p-hidroksibenzoik asitin, protokatekhuat 3,4 

dioksijenaz aktivitesini indüklediğini saptamıĢlardır. Sagittula stellata E-37 ve Y3F 

izolatlarında halka parçalayan enzimi kodlayan pcaGH geninin sekans analizleri 

yapılmıĢtır. Bunun sonucunda β-ketoadipate metabolik yolunun protokatekhuat dalında 

pcaGH geni ile bir arada bulunan ilave genler (pcaC, pcaQ, pobA) belirlenmiĢtir. 
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Roseobacter izolatlarının kendi aralarında Pca genlerinin sekans analizlerinin diğer 

toprak bakterilerine kıyasla daha çok benzerlik gösterdiğini belirlemiĢlerdir (Buchan et 

al. 2000). 

 

Young vd. (2006), Pseudomonas putida ATCC 17484 ve Burkholderia cepacia 

PB12’da fenantren parçalanmasında ara metabolitlerin (1-hydroxy-2-naphthoate, 

salisiklat ve katekol) etkisini araĢtırmıĢlardır. 1-hidroksi-2-naftolat, salisiklat ve 

katekol’ün, her iki izolat içinde fenantren’in biyodegredasyonu üzerine potansiyel 

indükleyici etkisi olduğu belirlenmiĢtir. En fazla indüksiyon PB12 izolatında 1-

hidroksi-2-naftholat ilave edilmesi ile indüksiyonun 12 kat artmasında görülmüĢtür 

(Young et al. 2006) 

 

Nicholson ve Fathepure (2003), aerobik koĢullar altında halofilik ve halotolerant 

bakteriler tarafından benzen parçalanmasını araĢtırmıĢlardır. Oklahoma’nın petrol 

üretim bölgelerinden alınan topraktaki zengin halofilik bakteri kültürlerinin benzen, 

toluen, etilbenzen ve ksileni 1-2 hafta içinde tamamen parçalayabildiklerini 

belirlemiĢlerdir. 
14

C ile iĢaretlenmiĢ benzen 
14

CO2’e dönüĢerek benzeni parçaladıkları 

saptamıĢlardır. Komunite analizleri sonucunda baskın üyenin Marinobacter sp. olduğu 

belirlenmiĢtir (Nicholson and Fathepure 2003). 

 

Garcia vd. (2005), aromatik bileĢikleri parçalayabilen halofilik bakterilerin katabolik 

çeĢitliliklerini araĢtırmıĢlardır. Ġspanya’nın düĢük moeküler ağırlıklı bileĢikler ile 

kontamine olmuĢ farklı bölgelerinden aldıkları tuzlu su, sediment, toprak örneklerinden 

bakteri izolasyonu yapmıĢlardır. Aromatik bileĢik olarak benzoik asit, p-

hidroksibenzoik asit, sinamik asit, salisiklik asit, fenilasetik asit, fenilpropionik asit, p-

kumarik asit, ferulik asit, p-aminosalisiklik asit, p-kresol ve fenol kullanmıĢlardır. Halka 

parçalayan dioksijenaz enzimlerin varlığını spektrofotometrik olarak belirlemiĢlerdir. 

Dejenere primerler kullanarak aromatik halkaları parçalayan dioksijenaz enzimlerini 

kodlayan gen bölgelerinin PCR ile amplifikasyonlarını yapmıĢlardır. Sonuçta 
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izolatların, β-ketoadipate yolundaki katekol 1,2 dioksijenaz ve protokatekhuat 3,4 

dioksijenaz enzimlerini kullanarak aromatik bileĢikleri parçalayabildiklerini 

belirlemiĢlerdir. Ayrıca Halomonas organivorans’da bu iki enzim aktivitesinin 

olduğunu saptamıĢlardır. Bu çalıĢma ılımlı halofilik bakterilerin yüksek tuzluluk 

koĢullarına sahip ortamlarda aromatik bileĢikleri parçalayabildiklerini göstermiĢtir 

(Garcia et al. 2005).  

 

Saxena ve Thakur (2005), Pseudomonas fluorescens IST8 izolatı ile yapmıĢ oldukları 

çalıĢmada;  4-klorobenzoik asit’i orto yolun halka parçalayan enzimlerinden biri olan 

katekol 1,2 dioksijenaz enzimi ile parçalandığını saptamıĢlardır. Ham enzim 

ekstrelerinin DEAE-selüloz iyon değiĢimi ve jel filtrasyon kromatografi sonuçları; 

katekol 1,2 dioksijenazın iki farklı fraksiyona sahip olduğunu göstermiĢtir. Enzim 

aktivitesi için optimum pH 6,5’de ve 25
o
C sıcaklıkta gerçekleĢtiği belirlenmiĢtir. 

SaflaĢtırılmıĢ proteinlerin SDS-PAGE sonuçları moleküler ağırlıklarının 28-24 kDa 

olduğunu göstermiĢtir. Bu durum enzimin dimerik yapısının olduğunu ortaya koymuĢtur 

(Saxena and Takur 2005). 

 

Wang vd. (2006), karbon kaynağı olarak benzoik asit kullanarak Pseudomonas 

aeruginosa TKU002 suĢundan katekol 1,2 dioksijenaz enzimini saflaĢtırarak karakterize 

etmiĢlerdir. SaflaĢtırmıĢ oldukları katekol 1,2 dioksijenaz enzimininin diğer 

mikroorganizmalardaki katekol 1,2 dioksijenaz enzimleri ile aynı karakterizasyon 

gösterdiğini belirlemiĢlerdir (Wang et al. 2006).  

 

Mallick vd. (2007), petrol ile kontamine olmuĢ topraktan izole ettikleri Staphylacoccus 

sp. PN\Y izolatının karbon ve enerji kaynağı olarak fenantreni de kullanabildiği 

belirlenmiĢtir. Fenantren biyoderadasyonunda çeĢitli metabolitler spektrofotometrik ve 

kromatografik analizler ile ortaya çıkarılmıĢtır. Fenantren asimilasyonunun 2 hidroksi-

naftoik asit yoluyla gerçekleĢtiğini belirlemiĢlerdir. Fenantren metabolizması 

fenantrenin 1,2 pozisyonunun dioksijenasyonuyla baĢlamıĢtır. Fenatren 1,2 diol meta 
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parçalanmasını takiben  2 hidroksi-naftoik asit daha sonra trans-2,3-diokso-5-(29-

hidroksifenil)-penta-4-enoik asit ve bunu takiben salisiklik asit oluĢmaktadır. Daha alt 

metabolik yolda salisiklik asit katekole dönüĢür. Daha sonra katekol 2,3 dioksijenaz 

enzimi tarafından 2-hidroksimukanaldehid’e dönüĢmesi ile TCA siklusuna 

katılmaktadır. Fenantren parçalanmasında rol oynayan bu katabolik genin plazmitde 

kodlandığını belirlemiĢlerdir (Mallick et al. 2007). 

 

Tao vd. (2007), PAH’lar ile kontamine olmuĢ olan topraktan izole ettikleri 

Sphingomonas sp. GY2B ile yapmıĢ oldukları çalıĢmalarda fenantren 

biyotransformasyonunu incelemiĢlerdir. Bu izolatın tek karbon ve enerji kaynağı olarak 

fenantreni etkili bir Ģekilde kullanabildiği belirlenmiĢtir. En iyi üremenin pH 7,4’te ve 

30 
o
C sıcaklıkta, 100 mg/l

-1
 fenanren içeren MSM besiyerinde gerçekleĢtiği 

görülmüĢtür. Eklenen substratın %99,8’inin parçalayabildiği saptanmıĢtır. DüĢük 

konsantrasyonda glukoz ilavesinin (10-200 mg/l
-1

) üremeyi teĢvik etmesine rağmen 

>500 mg/l
-1

 glukoz ilavesinin üremeyi inhibe ettiği belirlenmiĢtir (Tao et al. 2007) . 

 

Cao vd. (2008), Pseudomonas putida P8 izolatı ile yapmıĢ oldukları çalıĢmalarda 

yüksek konsantrasyonlarda benzoat parçalanmasında orto veya meta parçalama yolu 

indüksiyonunu araĢtırmıĢlar ve katabolik enzimlerin kütle spektrofotometresi ile 

identifikasyonlarını yapmıĢlardır. Benzoat veya suksinat ile birlikte üretilen 

Pseudomonas putida P8 izolatından elde edilen proteinler 2-D jel elektroforezinde 

yürütülmüĢtür. Benzoat ile üretilen hücrelerde 8 farklı protein belirlenmiĢken bu 

proteinler suksinat ile üretilen hücrelerde belirlenmemiĢtir. MS identifikasyonu ile 8 

proteinin hepsi benzoat degredasyonunda rol olan enzimler olarak belirlenmiĢtir. Bunlar 

arasında Cat B ( EC 5.5.1.1), Pca I (EC 2.8.3.6) ve Pca F (EC 2.3.1.174) ortho 

parçalama enzimleri olarak ve Dmp C (EC 1.2.1.32) , Dmp D (EC 3.1.1.-),  Dmp E (EC 

4.2.1.80), Dmp F (EC 1.2.1.10), Dmp G (EC 4.1.3.) ise meta parçalama yolu enzimleri 

olarak belirlenmiĢtir. Sonuç olarak benzoat ile üretilen Pseudomonas putida P8 

izolatının orto ve meta parçalama yolundaki katekol 1,2 dioksijenaz ve katekol 2,3 

dioksijenaz enzim aktiviteleri gösterdiği belirlenmiĢtir (Cao et al. 2008). 
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Arulazhagan ve Vasudevan (2009), Hindistan (Tamilce)’nin yedi farklı bölgesinden 

topladıkları deniz suyu örneklerinden PAH parçalayabilen mikroorganizmaları izole 

etmiĢler ve bu izolatları Ochrobactrum sp., Enterobacter cloacea, Stenotrophomonas 

maltophilia olarak identifiye edilmiĢtir. Bu izolatların hem düĢük hem yüksek molekül 

ağırlıklı PAH’ları (fenantren, florin, piren ve benzo [e] piren) metabolize edebildiklerini 

belirlemiĢlerdir. Aynı zamanda bu birliklerin ham petrol ile kontamine olmuĢ tuzlu atık 

sularda mevcut olan PAH’ları parçalayabildikleri saptanmıĢlardır. Bu bakteriyel 

birlikler tuzlu atık sulardaki yüksek molekül ağırlıklı PAH’ları %80 ve düĢük molekül 

ağırlıklı PAH’ları ise %100 oranında parçalayabildikleri görülmüĢtür (Arulazhagan and 

Vasudevan 2009).  

 

Song (2009), aromatik hidrokarbon parçalayabilen 15 bakteri izole ederek16 S rRNA 

analizi identifikasyonları yapılmıĢtır. Bu bakterilerin aromatik hidrokarbonları β-

ketoadipate metabolik yolunun katekol veya protokatekhuat dalıyla parçalayabildikleri, 

rothera reaksiyonu ile belirlenmiĢtir. Protokatekhuat 3,4 dioksijenaz ve katekol 1,2 

dioksijenaz enzim aktiviteleri belirlenmiĢtir. Pseudomonas fluorescens izolatında 

protokatekhuat 3,4 dioksijenaz aktivitesinin, Microbacterium esteraromaticum’da ise 

katekol 1,2 dioksijenaz aktivitesi diğer izolatlardan daha yüksek seviyede olduğu 

belirlenmiĢtir (Song 2009). 

 

Urszula vd. (2009), Stenotrophomonas maltophilia suĢu üzerinde yapmıĢ oldukları 

çalıĢmalarda monosiklik hidrokarbonları parçalayabilen çeĢitli dioksijenaz enzimlerini 

izole ederek karekterize etmiĢlerdir. Farklı Stenotrophomonas maltophilia suĢları 

arasında KB2 izolatında ilk kez üç farklı dioksijenaz enzim aktivitesi saptanmıĢtır. 

Benzoat ve katekol ile üreyen hücrelerde katekol 1,2 dioksijenaz aktivitesi 

belirlenmiĢtir. Fenol ile inkübe edilen hücrelerde ise katekol 2,3 dioksijenaz aktivitesi 

saptanmıĢtır. p-hidroksibenzoik asit, protokatekhuate ve vanilik asit ile inkübasyon 

sonucunda ise protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzim aktivitesi belirlenmiĢtir (Urszula et 

al. 2009). 
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Zhao vd. (2009), oksijenli koĢullar altında halofilik bakteriyel birlikler tarafından 

fenatren biyodegredasyonunu araĢtırmıĢlardır. Petrol ile kontamine olmuĢ %10 

tuzluluktaki tuzlu topraktaki halofilik bakteiyal birliklerin %5, 10, 15 tuzluluk oranında 

fenantreni parçalayabilmelerine rağmen %0,1 ve %20 tuzluluk oranında 

parçalayamadıkları belirlemiĢlerdir (Zhao et al. 2009).  

 

Wu vd. (2010), Flavobacteria FCN2 izolatının fenantreni parçalayabildiğini 

göstermiĢlerdir (Wu et al 2010). 

 

Arulazhagan ve Vasudevan (2011), deniz suyundan izole etmiĢ oldukları bir 

halotolerant bakteri izolatı olan Ochrobactrum sp.VA1’in tuzlu koĢullar altında antrasen 

ve piren parçalayabilme yeteneğini belirlemiĢlerdir. PAH degredasyonunu arttırabilmek 

için glukoz ve sodyum sitrat ilave karbon kaynağı olarak kullanılmıĢtır. VA1 izolatının 

ilave bir karbon kaynağı olmaksızın antraseni %73 oranında ve pireni %66 oranında 

parçalayabildiğini saptanmıĢtır. Glukoz ve sodyum sitrat varlığında PAH 

degredasyonunun arttığı görülmüĢtür. Karbon kaynağı olarak glukoz ilave edildiğinde 

dört günde antrasenin %87 ve pirenin %83 oranında kullanıldığı belirlenmiĢtir. Karbon 

kaynağı olarak sodyum sitrat ilave edildiğinde ise dört günde antrasenin %81 ve pirenin 

%76 oranında kullanıldığı saptanmıĢtır. Üre alternatif nitrojen kaynağıdır ve PAH 

kaynağına ilave edildiğinde PAH kullanım oranı dört günde antrasen için %88 ve piren 

için %84 olarak belirlenmiĢtir. Nitrojen kaynağı olarak sodyum sitrat ilave edildiğinde 

ise PAH kullanım oranının artmadığı görülmüĢtür. Fenotipik ve filogenetik analizler 

PAH kullanan halotolerant bakteri izolatının Ochrobactrum sp. olduğunu göstermiĢtir 

(Arulazhagan and Vasudevan 2011). 

 

Chang vd. (2011), petrol ile kontamine olmuĢ bölgelerden aldıkları sediment ve toprak 

örneklerinden PAH biyoremediasyonu için potansiyel olarak kullanılabilecek 

Staphylacoccus sp. KW-07, Pseudomonas sp. CH-11, Ochrobactrum sp. CH-19 olmak 

üzere üç suĢ izole etmiĢler ve PAH degredasyonuna aracılık eden katekol dioksijenaz 

geninin (nahH genleri) Staphylacoccus sp. KW-07 ve Ochrobactrum sp. CH-19 
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izoatlarında kromozomlarda, Pseudomonas sp. CH-11 izolatında ise plasmid 

DNA’sında yer aldığı belirlenmiĢtir. Tüm izolatlar benzer optimum sıcaklıkta (25
o
C) ve 

pH’da (7,0)  tek karbon kaynağı %0.1 fenantren olan Mineral salt medium (MSM) 

besiyerinde üretilmiĢtir. Pseudomonas sp. CH-11 ve Staphylacoccus sp. KW-07 üç gün 

içinde fenantrenin %90’ını parçalayabilirken Ochrobactrum sp. CH-19 izolatının ise 

yedi gün içinde fenantrenin %90’ını parçalayabildiği saptanmıĢtır. Üç izolat arasında 

fenantren degredasyonunda en etkili suĢun, Staphylacoccus sp. KW-07 olduğu 

görülmüĢtür (Chang et al. 2011).  

 

Lease vd. (2011), kontamine olmuĢ ve olmamıĢ olan kaynaklardan piren parçalayabilen 

Mycobacterium spp.’ler izole edilerek identifikasyonlarını yapmıĢlardır. 

ZenginleĢtirilmiĢ kültürlerden piren’i hızlı bir Ģekilde degrade edebilen üç izolat 

belirlemiĢlerdir (Lease et al. 2011). 

 

2.10 ÇalıĢmada Kullanılan PAH’lar 

 

2.10.1 p-hidroksibenzoik asit 

 

p-hidroksibenzoik asit bir aromatik halka içermektedir. Benzoik asitin fenolik bir 

türevidir. 214-217 
o
C arasında erimektedir. Sucul organizmalar üzerinde düĢük toksisite 

göstermektedir. Karasal organizmalar üzerine etkisi ile ilgili veri bulunmamaktadır. 

Deri ve göz üzerinde iritasyona sebep olur. Haloarcula sp. D1 halofilik Archaea suĢu p-

hidroksibenzoik asitini karbon ve enerji kaynağı olarak kullanabildiği belirlenmiĢtir. Bu 

p-hidroksibenzoik asiti metabolize edebilen ilk Archaea suĢudur. Buna rağmen 

Haloferax sp. D1227 suĢu bu bileĢikleri parçalayamamaktadır (Emerson et al 1994). p-

hidroksibenzoik asitin yapısı ġekil 2.7’de gösterilmiĢtir (Int. Kyn. 5). 
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ġekil 2.7 p-hidroksibenzoik asitin yapısal Ģekli (Int. Kyn. 5). 

 

2.10.2 Naftalen 

 

Kimyasal formülü C10H8 ve moleküler kütlesi 128,16 g/mol olan naftalen, bisiklik 

aromatik hidrokarbondur. Saf naftalen, beyaz, 0,078 mmHg buhar basıncında oda 

sıcaklığında suda çözünmeyen bir katıdır. Naftalen petrol ya da katran kömür 

fraksiyonu ve distilasyonu ile üretilir (Bruce et al. 1998). Naftalen, gastro- intestinal 

sistem, solunum sistemi ve deri yolu ile absorbe edilir. Absorbe edilmiĢ naftalen ve 

/veya metabolitleri vücut içerisinde kan yolu ile karaciğer ve diğer organlara geçer.  

Absorbe edilen naftalenin büyük çoğunluğu, çeĢitli formlarda metabolitler, idrarla ve 

küçük bir miktarı dıĢkı ile elimine edilir Naftalen; deri, göz, burun ve boğazı irrite 

edebilir. Karaciğer, böbrek ve merkezi sinir sistemini etkileyebilir, ciddi vakalarda 

komaya ve ölüme neden olabilir, sarılık, dermatit ve damarlarda hemoliz meydana 

getirebilir (IPCS INCHEM 1983). IARC; naftalenin hayvanlarda kansere neden 

olduğuna dair yeterli deliller olduğundan da karsinojenik olabileceğini bildirmiĢtir,  

ancak insanlar üzerine etkileri hakkında yeterli bilgi yoktur (Int. Kyn. 1) 

 

Naftalen, bakterilerin PAH’ları parçalayabilme yeteneklerinin incelenmesi için model 

bir bileĢik olarak sıklıkla kullanılmaktadır çünkü naftalen en basit ve en çok 

çözünebilen PAH’dır. Bugüne kadar, Alcaligenes, Burkholderia, Mycobacterium, 

Polaromonas, Pseudomonas, Ralstonia, Rhodococcus, Sphingomonas ve Streptomyces 
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genusları gibi naftaleni karbon ve enerji kaynağı olarak kullanabilen pek çok bakteri 

izole edilmiĢtir (Seo et al. 2009). Naftalenin parçalanması naftalen dioksijenazın 

enzimatik atığıyla baĢlamaktadır. Naftalenin aerobik bakteriyel parçalama sürecindeki 

muhtemel metabolik yolu ġekil 2.8’de gösterilmiĢtir. 

 

 

ġekil 2.8 Naftalenin bakteriler tarafından aerobik degradasyonundaki muhtemel metabolik yol 

(Borgne et al. 2008) 
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2.10.3 Fenantren 

 

Fenantren, yüzün üzerinde değiĢik kombinasyona sahip PAH’ lardan, en çok araĢtırılan 

yaklaĢık on beĢ kimyasal maddeden bir tanesidir. Karbon ve hidrojenden oluĢan bu 

organik bileĢiklerin, farklı birçok türevi vardır. Fenantrenin bakteriler tarafından aerobik 

degradasyonundaki muhtemel metabolik yol ġekil 2.9’da gösterilmiĢtir. (Chang 2011). 

Fenantren karsinojenik ve mutajenik olmamasına rağmen diatomlar, yumuĢakçalar 

kabuklular ve balıklara üzerinde toksik etki göstermiĢtir. Ġki ya da daha fazla halkanın 

orta konumlarında ki iki karbon atomunu ortaklaĢa kullanarak, oluĢan hidrokarbonlar 

arasında yer alırlar. Fenantren üç aromatik halkaya sahiptir. Fenantrenin bakteriyel 

degaedasyonu geniĢ oranda çalıĢılmıĢtır. Fenantreni karbon ve enerji kaynağı olarak 

kullanabilen Acidovorax, Arthrobacter, Brevibacterium, Burkholderia, Comamonas, 

Mycobacterium, Pseudomonas, Sphingomonas gibi çeĢitli bakteriler izole edilmiĢtir 

(Seo et al 2009). 

 

 

ġekil 2.9 Fenantrenin bakteriler tarafından aerobik degradasyonundaki muhtemel metabolik yol 

(Chang 2011) 
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2.10.4 Piren 

 

Piren dört halkalı bir bileĢiktir. Saf piren, sarı renkte oda sıcaklığında suda çözünmeyen 

bir katıdır. Erime noktası 110 
o
C’dir. Çok halkalı PAH’ların degredasyon 

mekanizmasının incelenmesi için iyi bir modeldir. ġekil 2.10’da bakteriler tarafından 

piren degredasyonundaki genel metabolik yol gösterilmiĢtir. 

 

Bugüne kadar piren parçalayabilen pek çok bakteri izolatı çalıĢılmıĢtır. Mycobacterium 

pireni karbon ve enerji kaynağı olarak kullanıp parçalayabilen bir cinstir. Diğer piren 

parçalayabilen suĢlardan bazıları, Rhodococcus sp., Bacillus cereus, Burkholderia 

cepacia, Cycloclasticus sp. P1, Pseudomonas fluorescens, Pseudomonas stutzeri, 

Sphingomonas sp. VKM B-2434, Sphingomonas paucimobilis, Stenotrophomonas 

maltophilia’dır (Seo et al 2009). 
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ġekil 2.10 Bakteriler tarafından piren degredasyonundaki genel metabolik yol (Su-Seo et al. 

2009). 1, piren; 2, -piren-cis-1,2-dihidrodiol; 3, piren-1-2-diol; 4, 2-hidroksi-3-
propenik asit; 5, 2-hidroksi-2-1-okso-piren-2-karboksilik asit; 6, 4-

hidroksiperinafthanon; 7, 1-2-dimethosipiren; 8- piren-trans-4,5-dihidrodiol; 9, piren-

cis-4,5-dihidrodiol; 10, piren-4,5-diol; 11, fenantren-4,5, dikorboksilik asit; 12, 4-
karboksifenantren-5-diol; 13, 4-karboksi-5-hidroksi-fenantren; 14, 4-

karboksifenantren; 15, 2,6,6-trikarboksi-2-hidroksibifenil; 17, pithalik asit; 18, 4-

fenantroik asit; 19; 3,4-dihidroksi-3,4-dihidro-fenantren-4-karboksilik asit; 20, 

fenantren 3,4-diol; 21, 4-fenantroik asit metil ester; 22, 4-hidroksi fenantren; 23, 7,8-
benzokaumarin; 24, 2-hidroksi asetik asit; 25, 5-hidroksi-5H-4-okso-piren-5-

karboksilik asit; 26, piren-4,5-dion; 27,4-okso-piren-5. 
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3. MATERYAL ve METOD 

 

3.1 MATERYAL 

 

3.1.1 ÇalıĢmada Kullanılan Ġzolatlar 

 

Bu çalıĢmada kullanılan 17 adet halofilik ve halotolerant prokaryotik mikroorganizma 

daha önceki bir çalıĢmada izole edilmiĢ olup identifikasyonları 16S rDNA dizi analizi 

ile yapılmıĢtır. Ġzolatlar; Prof. Dr. Kıymet Güven (EskiĢehir Anadolu Üniversitesi Fen 

Fakültesi) tarafından temin edilmiĢtir. ÇalıĢmada kullanılan izolatlar; C-12, C-15, C-18, 

C-19, C-22, C-23, C-24, C-27, C-29, C-37, C-41, C-43, C-46, C-50, C-51, C-52 ve CH 

kod numarasına sahip izolatlardır. Bunlardan CH izolatı dıĢındaki izolatlar Ġzmir 

Çamaltı Tuzla’sından izole edilmiĢtir (AÜAF Proje No: 071018, Proje Adı: Ġzmir-

Çamaltı Tuzlası Halofilik Mikroorganizmalarının Ġzolasyonu, Ġdentifikasyonu ve 

Biyoteknolojik Potansiyellerinin AraĢtırılması). 

 

3.1.2 Kullanılan Besiyerleri 

 

%5 Deniz Suyu (SW) (g/l) 

 

NaBr……………………………..…...0,130 g 

HNaCO3…………………............…...0,033 g 

KCl.…………………………………..1,0 g 

CaCl2……………………….................0,145 g 
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MgSO4.7H2O……………….................9,898 g 

MgCl2.6H2O……………………….…6,913 g 

NaCl……………………………….…39,0 g 

Maya ekstraktı..……………………....1,0 g 

Agar……………………………….….20,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlandıktan sonra pH 7,0’ye ayarlanmıĢtır. 121 
o
C’de 15 dk 

otoklavlanarak steril edilmiĢtir (Rodríguez-Valera 1985). 

 

%10 Deniz Suyu (SW) (g/l) 

 

NaBr……………………………..……0,26 g 

HNaCO3………………………...…….0,067 g 

KCl.………………………………..….2,0 g 

CaCl2……………………………….…0,289 g 

MgSO4.7H2O…………………..…......19,797 g 

MgCl2.6H2O……………………….…13,827 g 

NaCl………………………………..…78,0 g 

Maya ekstraktı…………….……….….0,2 g 

Agar………………………………..….20,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlandıktan sonra pH 7,0’ye ayarlanmıĢtır. 121 
o
C’de 15 dk 

otoklavlanarak steril edilmiĢtir (Rodríguez-Valera 1985). 
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%15 Deniz Suyu (SW) (g/l) 

 

NaBr…………………………….……0,39 g 

HNaCO3……………………….….….0,1 g 

KCl.…………………………….….…3,0 g 

CaCl2………………………..………..0,434 g 

MgSO4.7H2O…………………..…....29,695 g 

MgCl2.6H2O…………………..….…20,74 g 

NaCl…………………………….…...117,0 g 

Maya ekstraktı...…………………….3,0 g 

Agar……………………………....….20,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlandıktan sonra pH 7,0’ye ayarlanmıĢtır. 121 
o
C’de 15 dk 

otoklavlanarak steril edilmiĢtir (Rodríguez-Valera 1985). 

 

%20 Deniz Suyu (SW) (g/l) 

 

NaBr……………………..………….…0,52 g 

HNaCO3……………………………….0,134 g 

KCl.………………………………....…4,0 g 

CaCl2……………………………...…...0,578 g 



 50 

MgSO4.7H2O……………………...…..39,594 g 

MgCl2.6H2O…………………...………27,654 g 

NaCl……………………………...…….156,0 g 

Maya ekstraktı...……………………….4,0 g 

Agar………………………………….....20,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlandıktan sonra pH 7,0’ye ayarlanmıĢtır. 121 
o
C’de 15 dk 

otoklavlanarak steril edilmiĢtir (Rodríguez-Valera 1985). 

 

%25 Deniz Suyu (SW) (g/l) 

 

NaBr…………………….………………..0,65 g 

HNaCO3………………………………….0,167 g 

KCl.………………………………………5,0 g 

CaCl2………………………………...…...0,723 g 

MgSO4.7H2O………………………….....49,492 g 

MgCl2.6H2O…………………………..…34,567 g 

NaCl…………………………………..….195,0 g 

Maya ekstraktı...………………………....5,0 g 

Agar…………………………………...….20,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlandıktan sonra pH 7,0’ye ayarlanmıĢtır. 121 
o
C’de 15 dk 

otoklavlanarak steril edilmiĢtir (Rodríguez-Valera 1985). 
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%30 Deniz Suyu (SW) (g/l) 

 

NaBr…………………………….…………0,78 g 

HNaCO3………………………….…….….0,2 g 

KCl.………………………………….…….6,0 g 

CaCl2………………………………..……..0,868 g 

MgSO4.7H2O………………………………59,39 g 

MgCl2.6H2O…………………………….....41,48 g 

NaCl…………………………………….....234,0 g 

Maya ekstraktı..…………………….……..6,0 g 

Agar………………………………..……...20 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlandıktan sonra pH 7,0’ye ayarlanmıĢtır. 121 
o
C’de 15 dk 

otoklavlanarak steril edilmiĢtir (Rodríguez-Valera 1985). 

 

%25 lik Tuzlu Su Çözeltisi (g/l) 

 

NaBr…………………………….………….0.128 g 

HNaCO3..........................................................0.14 g 

KCl………………………………………….0.95 g 

CaCl2………………………………………..3.32 g 

NaCl………………………………………...234,0 g 
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Distile su ile 1 L’ye tamamlandıktan sonra 121 
o
C’de 15 dk otoklavlanarak steril 

edilmiĢtir (Rodríguez-Valera 1985) 

 

%30 luk Tuzlu Su Çözeltisi (g/l) 

 

MgSO4.7H2O…………………………..…...35 g 

MgCl2.6H2O……………………………...…30 g 

NaBr…………………………………………0.8 g 

HNaCO3............................................................0.2 g 

KCl……………………………………...…...7,0 g 

CaCl2………………………………………...0.5 g 

NaCl……………………..…………………..240,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlanarak,1M Trisma-Base ile pH 7,5’a ayarlanmıĢtır. 121 

o
C’de 15 dk otoklavlanarak steril edilmiĢtir (Int. Kyn. 3). 

 

Kazein Besiyeri (g/l) 

 

CaCl2.2H2O………………………….……..0,2 g 

KCl……………………………………….....2,0 g 

Maya ekstraktı……………………….…….5,0 g 

Sodyum tri- sitrat…………………………..3,0 g 
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Kazein……………………………….……...20,0 g 

MgCl2.6H2O…………………………..……20,0 g 

NaCl……………………………………..…250,0 g 

Agar………………………………….……..20,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlandıktan sonra pH 7,0 ayarlanmıĢtır. 121 
o
C’de 15 dk 

otoklavlanarak steril edilmiĢtir (BeĢe 1974, Harley and Prescott 1993, Gonzales et al. 

1978, Oren et al. 2002a, Norris and Ribbons 1971). 

 

Tween 80 Besiyeri (g/l) 

 

CaCl2.2H2O……………………………......1,0 g 

KCl………………………………………....2,0 g 

Tween 80………………………………...…1,0 g 

Maya ekstraktı..………...…………………..5,0 g 

Sodyum tri- sitrat……………………..……3,0 g 

MgSO4.7H2O……………………………….20,0 g 

Agar…………………………………...…….20,0 g 

NaCl…………………………………………250,0 g 

Agar………………………………………….20,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlandıktan sonra pH 7,0’ye ayarlanmıĢtır. 121 
o
C’de 15 dk 

otoklavlanarak steril edilmiĢtir (Norris and Ribbons 1971). 
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Selüloz Besiyeri (g/l) 

 

CaCl2.2H2O……………………………..……0,2g 

KCl…………………………………………....2,0 g 

MgCl2.6H2O………………………………..…20,0 g 

Kazamino asit…………………………….…...1,0 g 

Maya ekstraktı...…………...………………….1,0 g 

Karboksi metil selüloz………………………...2,0 g 

NaCl………………………………..…………..250,0 g 

Agar………………………………………….....20,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlanmıĢ ve besiyeri içine karboksimetil selüloz ilave edilerek 

kaynatılmıĢtır. Karboksimetil selüloz çözündükten sonra besiyerinin pH’ı 7,0’ye 

ayarlanmıĢtır. 121 
o
C’de 15 dk otoklavlanarak steril edilmiĢtir (Harley and Prescott 

1993). 

 

Ġndol Besiyeri (g/l) 

 

CaCl2.2H2O…………………………………..0,2 g 

KCl……………………………………………2,0 g 

Tripton………………………………………..10,0 g 

MgCl2.6H2O…………………………………..20,0 g 

NaCl…………………………………………..250,0g 
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Agar………………………………………...….20,0g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlandıktan sonra besiyerinin pH’ı 7,0’ye ayarlanmıĢtır. 121 

°C’de 15 dk otoklavnarak steril edilmiĢtir (Harley and Prescott 1993). 

 

Jelatin Besiyeri 

 

CaCl2.2H2O…………………………………….0,2 g 

KCl……………………………………………..2,0 g 

Maya ekstraktı..………………………………...5,0 g 

Tripton………………………………………….5,0 g 

Jelatin…………………………………………...20,0 g 

MgCl2.6H2O…………………………………….20,0 g 

NaCl……………………………………………..250,0 g 

Agar……………………………………………...20,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlanmıĢtır. Besiyerinin pH değeri 7,0’ye ayarlanarak 121 

°C’de, 1.06 atm. basınçta, 15 dk steril edilmiĢtir (BeĢe 1974, Harley and Prescott 1993, 

Gonzales et al. 1978). 

 

NiĢasta Ġçeren Brown (1963) Besiyeri (g/l) 

 

Maya ekstraktı..…………………………………..5,0 g 

C6H5Na3O75H2O……….……………………...…3,0 g 
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MgSO4 7H2O…………………………………….20,0 g 

KCl…………………………………………….…2,0 g 

NiĢasta……………………………………….……10,0 g 

Agar………………………………………..………20,0 

Distile su ile 1 L’ye tamamlanmıĢtır. NaCl değerleri %15 olacak Ģekilde ortama ilave 

edilmiĢtir. Besiyerinin pH değeri 7,0 olarak 1 M HCl veya 0,5 M NaOH ile ayarlanmıĢ 

ve hazırlanan çözelti 121 °C, 1.06 atm basınçta, 15 dk steril edilmiĢtir. NiĢasta içeren 

katı Brown (1963) besiyeri hazırlamak için ortama 20 g/l agar ilave edilmiĢtir 

(Amoozegar et al. 2003). 

 

Skimmed Milk (Yağsız Süt) Tozu Ġçeren Besiyeri (g/l) 

 

Glikoz…………………………………………..…...1,0 g 

Pepton………………………………………...……..2,0 g 

Maya ekstraktı………………………………..…….5,0 g 

K2HPO4………………………………………….….1,0 g 

MgSO4 7H2O…………………………………….….0,2 g 

Yağsız süt tozu………………………………………5,0 g 

Agar……………………………………….…………20,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlanmıĢtır. NaCl değerleri %15 olacak Ģekilde ortama NaCl 

ilave edilmiĢtir. Besiyerinin pH’ı 0,5 M HCl ile 7,0’ye ayarlanmıĢtır. Hazırlanan çözelti 

121°C, 1.06 atm. basınçta, 15 dk steril edilmiĢtir. Yağsız süt tozu ve glikoz 121 ºC’ de, 

1.06 atmosfer basınçta, 5 dk steril edilmiĢtir. Ayrı olarak steril edilen çözelti, yağsız süt 
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tozu ve glikoz 45-50 ºC’ye kadar soğutulmuĢ bazal ortama aseptik koĢullarda ilave 

edilip iyice çalkalanmıĢtır. Yağsız süt tozu içeren katı Brown (1963) besiyeri 

hazırlamak için ortama 20 g/l agar ilave edilmiĢtir (Denizci vd. 2004). 

 

Birchwoodksilan Ġçeren Brown Besiyeri (g/l) 

 

Maya ekstraktı………………………………………...5,0 g 

C6H5Na3O7.5H2O………………………….......……...3,0 g 

MgSO4.7H2O……………..............................................20,0 g 

KCl………………………………………….……........2,0 g 

Birchwoodksilan…………………………….………..10,0 g 

Agar…………………………………………..………..20,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlanmıĢtır. NaCl değerleri %15 olacak Ģekilde ortama ilave 

edilmiĢtir. Besiyerinin pH değeri 7,0 olacak Ģekilde hazırlanmıĢ ve bu çözelti 121 °C, 

1.06 atm. basınçta, 15 dk steril edilmiĢtir. Birchwoodksilan içeren katı Brown (1963) 

besiyeri hazırlamak için ortama 20 g/l agar ilave edilmelidir. Ortam içerikleri distile 

suda çözüldükten sonra, ksilanın homojen olarak dağılmasını sağlamak amacıyla 2 dk 

boyunca sonikatörde homojenize edilmiĢtir (Gessesse and Gashe 1997). 

 

ġeker Testleri için Kullanılan Besiyeri 

 

NaBr………………………………………………….0,65 g 

HNaCO3………………………………………….…..0,167 g 
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KCl.…………………………………………………..5,0 g 

CaCl2…………………………………………………0,723 g 

MgSO4.7H2O……………………………………..….49,492 g 

MgCl2.6H2O………………………………………….34,567 g 

NaCl………………………………………….……….195,00 g 

ġeker………………………………………..…………5,0 g 

Distile su ile 1 L’ye tamamlanarak pH 7,0’ye ayarlanmıĢtır. %25 SW besiyerine; 

fruktoz, maltoz, mannitol, sukroz, galaktoz ve rafinoz son konsantrasyonu 5 g/l olacak 

Ģekilde filtreden geçirilmiĢ ve besiyerine eklenmiĢtir ve 121 
o
C’de 15 dk otoklavlanarak 

steril edilmiĢtir (Rodríguez-Valera 1985). 

 

Mineral Tuz Besiyeri (MSM)(g/l
-1

)  

 

(NH4)2SO4………………………………………...…4,0 g 

K2HPO4……………………………………………...0,5 g 

NaCl…………………………………………………23,84 g 

MgCl2.6 H2O ………………………………………..2,07 g 

MgSO4.7H2O………………………………………..3,14 g 

CaCl2…………………………………………………0,22 g 

HNaCO3……………………………………………...0,03 g 

KCl……………………………………………….…..0,63 g 
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NaBr…………………………………………….……0,07 g 

Bu miktarlar 100 ml distile su için verilmiĢtir. Bu besiyere 1 ml iz element solüsyonu 

ilave edilip besiyerinin pH’ı KOH ile pH 7,2’ye ayarlanmıĢtır (Zhao et al. 2009). 

Ġz element Solüsyonu(mg/l
-1)

 

 

Ca(NO3)2.4H2O………………………………………800mg 

FeSO4. 7H2O………………………………………....400 mg 

CuSO4.5H2O…………………………………….……80 mg 

ZnSO4.7H2O………………………………….………40 mg 

MnSO4.4H2O……………………………….………...40 mg 

NaMO4. 2H2O…………………………….…………..8 mg 

H3BO3………………………………………………....6 mg 

Distile su ile 100 ml’ye tamamlanarak 121 
o
C’de 15 dk otoklavlanarak steril edilmiĢtir 

(Zhao et al. 2009). 

 

3.1.2 ÇalıĢmada Kullanılan Çözeltiler, Ayıraçlar ve Boyalar 

 

Kovaks Ayıracı 

 

Para-dimetilaminobenzaldehit………………………...5,0 g 

Ġzoamil alkol…………………………………….……75 ml 

Hidroklorik asit………………………………….…...25 ml 
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Önce aldehit alkolde eritilmiĢ sonra yavaĢ yavaĢ asit ilave edilmiĢtir (Harley and 

Prescott 1993). 

 

Para- aminodimetilanilin monohidroklorid Ayıracı 

 

Para- aminodimetilanilin monohidroklorid…………...1,0 g 

Distile su……………………………………………....100 ml 

Para- aminodimetilanilin monohidroklorid distile su içerisinde iyice çözülmüĢtür. 

 

Kongo Kırmızısı Çözeltisi 

 

Kongo kırmızsı………………………………………...0,1 g 

Distile su………………………………………….……100 ml 

Kongo kırmızısı distile su içerisinde iyice çözüldükten sonra selüloz hidroliz 

deneylerinde kullanılmıĢtır (Harley and Prescott 1993). 

 

3.1.3 ÇalıĢmada Kullanılan PAH’lar 

 

p-hidroksibenzoik asit, Sigma-Aldrich,, 0001400812 

Naftalen, Sigma-Aldrich, 184500 

Fenantren, Sigma-Aldrich, MKBB 7303 

Piren, Sigma-Aldrich,, 522012 
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3.1.4 ÇalıĢmada Kullanılan Cihazlar 

 

 Nüve soğutmalı inkübatör ES110 

 Heidolph unimax 1010 inkübatör 

 Jenway 6305 Uv/Vis spektrofotometre 

 Mikro 200R hettich santrifüj 

 Bandelin sonopulus UV-2070 sonikatör 

 Hot plate benchmark  

 A3 Applied biosystems 2720 thermal cycler 

 Elektroforez NYX technic 

 Ekektroforetik jel görüntüleme sistemi NYX technic iluminyx 1D21226AB 

 Sartorius hassas terazi 

 Nüve FN500 sterilizatör 

 Nüve OT 4060 Otoklav 

 Hanna instruments H1221 pH metre 

 

3.2 METOD 

 

3.2.1 PAH Parçalayabilen Ġzolatların Belirlenmesi 

 

PAH parçalayabilen izolatların belirlenmesi için Zhao vd. (2009), yöntemi 

kullanılmıĢtır. Bu yöntem, PAH parçalanmasının belirlenmesi için kullanılan basit ve 

hızlı bir yöntemdir (Zhao et al. 2009). Bu yöntemde %3-5 (w/v) agarlı Mineral Tuz 

Besiyeri (MSM) ortamı %20 NaCl tuz konsantrasyonu olacak Ģekilde hazırlanmıĢtır. 

Steril kabinde petrideki besiyerlerin yüzeyine selüloz asetat filtre kağıtları 55 mm disk 
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çapında olacak Ģekilde kesilmiĢ ve steril bir pens yardımıyla kenarlarından tutularak 

yerleĢtirilmiĢtir. Bu iĢlem sırasında hiç hava kabarcığı kalmamasına dikkat edilmiĢtir. p-

hidroksibenzoik asit, naftalen, fenantren 4mg/ml
-1

 ve piren 2mg/ml
-1

 konsantrasyonunda 

olacak Ģekilde etil-eter içinde çözülmüĢtür. Hazırlanan bu PAH solüsyonlarından 1’er 

ml selüloz asetat filtre kağıtlarının yüzeyine emdirilerek steril bir cam yayıcı 

kullanılarak hızlı ve dikkatli bir Ģekilde yayılmıĢtır. Daha sonra petri kapakları ile 

petrilerin %90’ı kapanacak Ģekilde kapatılarak steril kabinde etil eterin buharlaĢması 

sağlanmıĢtır. YaklaĢık 5 dk sonra petrilerin kapakları tamamen kapatılmıĢtır. Daha önce 

%20 SW besiyerinde 37 
o
C’de üretilen (OD600 nm’de yaklaĢık 0,6-0,7) 17 izolatdan her 

biri her PAH için ayrı ayrı 1’er ml selüloz asetat filtre kâğıtlarına emdirilerek 

yayılmıĢtır. Petriler 37 
o
C’de inkübasyona bırakılarak üremeleri her gün bir ay süresince 

kontrol edilmiĢtir. Negatif kontrol grubu için bu iĢlemler selüloz asetat filtre kâğıtlarına 

PAH’lar emdirilmeden gerçekleĢtirilmiĢtir. Pozitif kontrol grubu için ise %20 SW 

besiyerine izolatlardan ekim yapılmıĢtır. Bu iĢlemler üç kez tekrarlanmıĢtır.  

 

Ġnkübasyon sonrasında izolatların filtre kâğıtları üzerinde ve kenarlarında üremesi, bu 

izolatların PAH’ları karbon ve enerji kaynağı olarak kullanarak parçalayabildiklerini 

gösterirken hiç üreme göstermeyen izolatların ise PAH’ları karbon ve enerji kaynağı 

olarak kullanarak parçalayamadıklarını göstermektedir (Zhao et al. 2009). 

 

3.2.2 Ġzolatların Kültürel ve Morfolojik Özelliklerinin Belirlenmesi 

 

Gram Boyama 

 

AĢırı derecede halofilik mikroorganizmaların gram boyaması Dussault (1955)’e göre 

yapılmıĢtır. Modifiye edilmiĢ bu boyama yönteminde, lam üzerine yayılan örnek önce 

%2’lik asetik asit ile 5 dk muamele edilerek fiksasyon iĢlemi gerçekleĢtirilmiĢtir. 

Bundan sonra %0,25’lik kristal viyole ile 3 dk boyanmıĢ, lugol ile 1 dk, alkol ile 10 
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saniye ve son olarak da safranin ile 1 dk boyanmıĢtır. Ara yıkama iĢlemleri için %25’lik 

NaCl çözeltisi kullanılmıĢtır (Int. Kyn. 4).  

 

Ġzolatların pigmentasyonları %20 SW besiyerinde 37 
o
C’de 7 gün inkübe edildikten 

sonra değerlendirilmiĢtir. 

 

Ġzolatların Optimum Büyüme Ġçin Ġhtiyaç Duyduğu pH Değerinin Belirlenmesi 

 

Ġzolatlar pH’ı 5, 7, 9 ve 11’e ayarlanmıĢ %25 SW besiyerlerine ekildikten sonra 37 

o
C’de 7 gün etüvde inkübe edilmiĢtir. Ġnkübasyon sonrasında her bir izolatın farklı 

pH’lardaki geliĢme durumu belirlenmiĢtir (Tindall 1992, Anton et al.2002). 

 

Ġzolatların Optimum Büyüme Ġçin Ġhtiyaç Duyduğu Sıcaklığın Belirlenmesi 

 

Ġzolatlar %25 SW agarlı besiyerlerine ekildikten sonra 25 
o
C, 30 

o
C, 37 

o
C, 45 

o
C ve 55 

o
C’de 7 gün etüvlerde inkübe edilmiĢtir. Ġnkübasyon sonrasında her bir izolatın farklı 

sıcaklıklardaki geliĢme durumları belirlenmiĢtir (Anton et al. 2002). 

 

Ġzolatların Optimum Büyüme Ġçin Ġhtiyaç Duyduğu NaCl Miktarının Belirlenmesi 

 

Ġzolatlar %5, %10, %15, %20, %25 ve %30’luk NaCl içeren %20 SW besiyerlerine 

ekilmiĢ ve 37 
o
C’de inkübasyon sonrası geliĢme durumları incelenmiĢtir (Anton et al. 

2002). 
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Ġzolatların Farklı Karbon ve ġeker Kaynaklarını Kullanma Durumunun 

Belirlenmesi 

 

Ġzolatların farklı karbon ve Ģeker kaynaklarını kullanabilme yeteneklerinin ortaya 

koyulması amacıyla %25 SW besiyerine glukoz, fruktoz, maltoz, mannitol, sükroz ve 

raffinoz son konsantrasyonu 5 g/l olacak Ģekilde eklenerek 37 
o
C’de inkübe edilmiĢtir. 

Ġnkübasyon sonrası üremenin olup olmadığına göre değerlendirilmiĢtir (Tindall 1992, 

Anton et al. 2002). 

 

Jelatin Hidrolizi 

 

Ġzolatların jelatinli besiyerine ekimleri yapılarak 40°C’de 7 gün etüvde inkübasyona 

bırakılmıĢtır. Kolonilerin etrafında belirgin zonların görülmesi jelatin hidrolizi pozitif 

olarak değerlendirilmiĢtir (BeĢe 1974, Harley and Prescott 1993, Gonzales et al. 1978). 

 

Katalaz Testi 

 

Ġzolatların %25’lik SW agarlı besiyerine ekimleri yapılmıĢtır. %25’lik SW agarlı 

besiyerinde geliĢen koloniler üzerine birkaç damla %3 H2O2 eriyiği damlatılmıĢtır. 

Besiyeri üzerine gaz kabarcıklarının meydana gelmesi pozitif katalaz reaksiyonu, gaz 

kabarcıklarının gözlenmemesi ise negatif katalaz reaksiyonunu olarak 

değerlendirilmiĢtir (Harley and Prescott 1993). 
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Kazein Hidrolizi 

Ġzolatlar Kazein besiyerine ekilerek 7 gün inkübe edilmiĢtir. Ġnkübasyon sonrası petri 

kutuları siyah bir zemin üzerinde incelenmiĢtir. Üreme bölgelerinin etrafındaki Ģeffaf 

bölgeler kazein pozitif olarak değerlendirilmiĢtir (Norris and Ribbons 1971, BeĢe 1974, 

Gonzales et al. 1978, Harley and Prescott 1993, Oren et al. 2002a). 

 

Oksidaz Testi 

 

Ġzolatlar %25 SW agarlı besiyerine ekimleri yapılarak 37 ºC’de inkübe edilmiĢtir. 

Üreyen kolonilerden öze ile bakteriler alınarak para-aminodimetilanilin 

monohidroklorid ayıracı dökülmüĢ olan filtre kâğıdı üzerine sürülmüĢtür. 5-10 saniye 

içinde mor rengin meydana gelmesi pozitif sonuç olarak değerlendirilmiĢtir (Harley and 

Prescott 1993). 

 

Tween 80 Hidrolizi 

 

Ġzolatların Tween 80 besiyerine ekimleri yapılmıĢtır. 40 ºC’de 30 gün etüvde 

beklendikten sonra koloniler etrafındaki Ģeffaf zonlar incelenmiĢtir. Üreme bölgelerinin 

etrafındaki Ģeffaf bölgeler Tween 80 pozitif olarak değerlendirilmiĢtir (Norris and 

Ribbons 1971). 

 

DNAaz Testi 

 

Kültürler, DNAaz agar besiyerine azaltma yöntemi ile ekimleri yapılarak 40 °C’de 7 

gün etüvde inkübe edilmiĢtir. Bu süre sonunda üzerlerine 1 N HCl dökülmüĢtür ve 
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kolonilerin etrafında berrak bir bölge gözlenmesi, DNAaz pozitif olarak 

değerlendirilmiĢtir (Harley and Prescott 1993). 

 

Ġndol Testi 

 

Ġzolatların tripton besiyerine ekimleri yapılarak, 40 °C’de 7 gün inkübe edilmiĢtir. Bu 

süre sonunda tüplere 0,5 ml kovaks ayıracı ilave edildikten sonra kırmızı renk oluĢumu 

indol üretimi için pozitif bir sonuç olarak değerlendirilmiĢtir (Harley and Prescott 

1993). 

 

NiĢasta Hidrolizi 

 

Ġzolatların %15 NaCl içeren ve içermeyen niĢastalı Brown (1963), besiyerine ekimleri 

yapılarak 7 gün 37 
o
C’de inkübe edilmiĢtir. NiĢasta içeren katı besiyerine inoküle edilen 

amilaz üreticisi izolatlar %0,3 I2–%0,6 KI solüsyonu ile boyanmıĢtır. Yapılan test 

sonrasında kahverengiye boyanan besiyeri üzerinde izolatların niĢastayı parçaladığı 

bölgeler renksiz olarak kalmıĢtır. Renksiz ve Ģeffaf olarak göze çarpan koloni 

etrafındaki bölgelere bakarak niĢastanın parçalandığına ve koloniyi oluĢturan izolatların 

amilaz enzimi ürettiğine karar verilmiĢtir (Amoozegar et al. 2003). 

 

Selüloz Hidrolizi 

 

Ġzolatlar selüloz besiyerine ekimleri yapılarak 37 °C’de 30 gün inkübe edilmiĢtir. Daha 

sonra selüloz besiyerinde üremiĢ kültürler %0,1’lik Kongo kırmızısı çözeltisi ile 30 dk 

boyandıktan sonra 1 M’lık NaCl çözeltisi ile yıkanmıĢtır. Bakteri ekilen bölgenin 
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etrafındaki berrak ve renksiz bir bölge selüloz hidrolizinin gerçekleĢtiğini göstermiĢtir 

(Harley and Prescott 1993). 

 

Protein Hidrolizi 

 

Ġzolatlar %15 NaCl’lü ve NaCl’süz skimmed-milk (yağsız süt tozu) içeren besiyerine 

izolatların ekilmleri yapılmıĢtır ve 7 gün 37 °C’de inkübe edilmiĢtir. Kültürlerin 

etrafında belirlenen Ģeffaf zonlar pozitif olarak değerlendirilmiĢtir (Denizci vd. 2004). 

 

Birchwoodksilan Hidrolizi 

 

Birchwoodksilan içeren Brown besiyerine ekim yapılan izolatlar 7 gün 37 
o
C’de etüvde 

inkübe edilmiĢtir ve %0,1 Kongo Kırmızısı ile boyanmıĢtır. Kırmızıya boyanan besiyeri 

üzerinde izolatların ksilanı parçaladığı bölge renksiz olarak kalmıĢ ve pozitif olarak 

değerlendirilmiĢtir (Gessesse and Gashe 1997). 

 

3.2.3 PAH Parçalayabilen Ġzolatların Farklı PAH Konsantrasyonunda 

Üremelerinin Değerlendirilmesi 

 

PAH parçalayabilen izolatların farklı PAH konsantrasyonlarında üremelerinin 

değerlendirilmesi için PAH’lar etil eter içerisinde çözündürülerek 300 ppm’lik stok 

PAH solüsyonları hazırlanmıĢtır. Ġzolatların; 20, 40, 80, 120, 160, 200 ppm PAH (p- 

hidroksibenzoik asit, naftalen, fenantren, piren) konsantrasyonlarında üremeleri 

incelenmiĢtir. 250 ml’lik erlenlerin içine etil eter içerisinde çözünmüĢ olan PAH’lardan 
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besiyerlerine 20, 40, 80, 120, 160, 200 ppm olacak Ģekilde koyulduktan sonra 

buharlaĢtırılmıĢtır. 100 ml karbon kaynağı içermeyen MSM +%20 NaCl besiyeri ilave 

edilmiĢtir. Daha sonra %20 SW besiyerinde 37 °C’de üretilen (OD600 nm’de yaklaĢık 

0.7) bakteri kültüründen 2ml erlen içine ilave edilmiĢtir. Erlenler 150 rpm, 37 
o
C’de 10-

15 gün inkübasyona bırakılmıĢtır. Ġnkübasyon sonucunda besiyerindeki bulanıklığa ve 

OD600 nm’de spektrofotometrik ölçüm sonuçlarına göre farklı PAH 

konsantrasyonlarında izolatların üreme durumları değerlendirilmiĢtir (Arulzahagan and 

Vasudevan 2009). 

 

3.2.4 Ham Enzim Ekstrelerinin Hazırlanması 

 

250 ml’lik erlenlerin içine etil asetat içerisinde çözünmüĢ olan PAH’lardan izolatların 

optimum üreme gösterdiği konsantrasyon (80 ppm) son konsantrasyon olacak biçimde 

ilave edilip buharlaĢtırıldıktan sonra 100 ml karbon kaynağı içermeyen MSM +%20 

NaCl besiyeri ilave edilmiĢtir. Daha önceden %20 SW besiyerinde üretilen (OD600 

nm’de yaklaĢık 0,7) bakteri kültüründen 2 ml erlen içine ilave edilmiĢtir. Erlenler 150 

rpm, 37 
o
C’de 10-15 gün inkübasyona bırakılmıĢtır. (Arulzahagan and Vasudevan 

2009). Üretilen izolatlar logaritmik evreye ulaĢtıklarında (OD600 nm’de yaklaĢık 0,6-

0,7) hücreler 6000 rpm, 5 dk santrifüjlenerek toplanmıĢ, tuzlar tarafından enzimatik 

aktivitenin engellenmemesi için ortamdaki tuz deiyonize su ile bir kez yıkama iĢlemi 

yapılarak uzaklaĢtırılmıĢtır. Hücreler aynı hacimde parçalama tamponu (50 mM Tris-

HCl pH 7,5, 1 M gliserol, 5 mM amonyum sülfat, 2,5 mM MgCl2, 1 mM EDTA, 1 mM 

DTT)’na tutturulmuĢ ve 8 dk sonikasyon cihazı ile sonikasyon yapılmıĢtır. Sonikasyon 

iĢlemi sırasında protein denatürasyonunu engelleyebilmek için bu iĢlemler buz dolu bir 

beher içinde yapılmıĢtır. Bu süspansiyon 11,000 rpm, 4 
o
C’de 3 dk santrifüjlenmiĢtir. 

Süpernatant enzim değerlendirmesi için kullanılmıĢtır (Garcia et al. 2005). 
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3.2.5 Protein Ekstrelerinin Protein Konsantrasyonlarının Belirlenmesi 

 

PAH parçalayabilen izolatlardan elde edilen protein ekstrelerindeki protein 

konsantrasyonunu belirlemek için Total Protein Kit (Sigma TP0100) kullanılmıĢtır. Bu 

prosedür, Bradford (1976)’un yöntemine dayanan in vitro bir mikro tekniktir Bu kit, 50 

µl veya daha az örnek için kullanılabilen basit, hızlı ve oldukça hassas bir tekniktir 

(Bradford 1976). 

 

Bu yöntemde, standart, kör ve örnek tüplerine dörtde bir oranında seyreltilmiĢ olan 

protein deney solüsyonundan 2,5 ml ilave edilmiĢtir. Kör tüpüne %0.85’lik NaCl 

çözeltisinden 50 µl, standart tüpüne 0,3 mg/ml’lik konsantrasyonundaki protein standart 

solüsyonundan 50 µl ( P9744-5ml) ve örnek tüpüne protein ekstrelerinden 50 µl ilave 

edilmiĢ ve tüpler çalkalanmıĢtır. YaklaĢık 2 dk sonra spektrofotometre ile 595 nm’de 

absrobans değerleri okunmuĢtur. Bu yöntemde renk en az 30 dk sabit kalmaktadır. 

Örneklerdeki protein konsantrasyonu aĢağıdaki formül ile hesaplanmıĢtır (Bradford 

1976). 

 

  

 

 

 

3.2.6 Rothera Reaksiyonu 

 

Intradiol halka parçalayan dioksijenazların varlığı ham hüce ekstreleri kullanılarak, 

kolorimetrik bir yöntem olan rothera reaksiyonu ile belirlenmiĢtir (Stanier et al. 1966). 

Bu reaksiyon Ottow ve Zolg (1974)’un metoduna göre yapılmıĢtır. 2 ml ham enzim 

ekstresine, 2 mM katekol veya protokatekhuat substrat olarak ilave edilerek 30 
o
C’de 18 

saat inkübe edilmiĢtir. Ġnkübasyondan sonra ekstradiol yolun ürünü olan 
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mukoniksemialdehit oluĢumunun göstergesi sarı rengin ortadan kaybolmasıdır. Bu 

yüzden sarı rengin kaybolması ekstradiol halka parçalanmanın olduğu yönünde 

değerlendirilmiĢtir. Ġnkübasyon sonunda tüplere 1g katı amonyum sülfat 0,5 ml 

konsantre amonyum hidroksit, %1 sodyum nitroprusidden 5 damla ilave edilmiĢtir. 

Koyu mor renk oluĢumu β ketoadipate yolu olarak bilinen intradiol parçalanmanın 

olduğunun göstergesidir. Bu yüzden reaksiyon sonrası mor renk oluĢumu intradiol halka 

parçalanmanın olduğu yönünde değerlendirilmiĢtir. 

 

3.2.7 Dioksijenaz Enzimlerinin Spektrofotometrik Olarak Değerlendirilmesi 

 

Katekol 1,2 dioksijenaz enzim aktivitesi’nin belirlenmesi, oda sıcaklığında, 260 nm’de 

(Ɛ260=16,800 M
-1

cm
-1

) cis, cis mukonik asit oluĢumu ile absorbans artıĢının gözlenmesi 

ile değerlendirilmiĢtir (Ngai et al. 1990). Reaksiyon karıĢımı 20 µl katekol (50 mM), 

Tris-HCl (50 mM) pH 7,4, 35-40 µg ham enzim ekstresi, toplam hacim 400 µl olacak 

Ģekilde ayarlanmıĢtır. Katekol 2,3 dioksijenaz aktivitesi ise oda sıcaklığında, 375 nm’de 

(Ɛ375 =36,000 M
-1

cm
-1

) 2-hidroksi-mukonik semialdehid oluĢmasıyla absorbans artıĢının 

gözlenmesi ile değerlendirilmiĢtir. Reaksiyon karıĢımı 20 µl katekol (50 mM), Tris-HCl 

(50 mM) pH 7,4 uygun miktarda enzim (yaklaĢık 35-40 µg ham enzim ekstresi), toplam 

hacim 400 µl olacak Ģekilde ayarlanmıĢtır (Fetzner et al. 1989). Protokatekhuat 3,4 

dioksijenaz aktivitesi ise protokatekhuat oksidasyonu oluĢması sebebiyle oda 

sıcaklığında, 290nm’de (Ɛ290= 3,890 M
-1

cm
-1

) absorbans düĢüĢünün spektrofotometrik 

olarak ölçülmesiyle değerlendirilmiĢtir (Stainer et al. 1954). Reaksiyon karıĢımı 20 µl 

protokatekhuat (50 mM), Tris-HCl (50 mM) pH 7,4 ve 35-40 µg ham enzim ekstresi, 

toplam hacim 400 µl olacak Ģekilde ayarlanmıĢtır. Protokatekhuat 4,5 dioksijenaz 

aktivitesi oda sıcaklığında, 410 nm’de (Ɛ410 = 9,700 M
-1

cm
-1

) absorbans artıĢının 

spektrofotometrik olarak ölçülmesi ile değerlendirilmiĢtir (Stainer et al. 1954). 

Reaksiyon karıĢımı 20 µl protokatekhuat (50 mM), Tris-HCl (50 mM) pH 7,4 ve 35-40 

µg ham enzim ekstresi toplam hacim 400 µl olacak Ģekilde ayarlanmıĢtır. 
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3.2.8 Spesifik Enzim Aktivitesinin Hesaplanması 

 

Spesifik enzim aktivitesi µmol ürün dk
-1

 mg protein olarak verilmiĢtir. Enzim aktivitesi 

ölçümleri üç kez tekrarlanmıĢtır (Temizkan vd. 2004). 

 

 

 

Ɛλ =Absorbsiyon katsayısı (cm2 mol
-1

) 

d= Küvetin ıĢık yolu 

dA/dt =Birim zamanda (dakikada) absorbans değiĢimi (dk
-1

) 

Vt = Reaksiyon karıĢımının toplam hacmi (ml) 

Vs = Reaksiyona katılan örnek (enzim) hacmi (ml) 

Spesifik aktivite = U/mg protein 

 

3.2.9 Dioksijenaz Enzim Genlerinin Amplifikasyonu için Ġzolatlardan DNA 

Ekstraksiyonunun Yapılması 

 

Ġzolatlardan DNA ekstraksiyonu, GF-1 Bakteriyel DNA Ekstraksiyon Kiti (Vivantis) 

kullanılarak yapılmıĢtır. Daha önce %20 SW besiyerinde üretilen kültürlerden 1-3 ml 

ependorf tüplerine alınarak 6000 rpm’de 2 dk santrifüj edilmiĢtir. Süpernatantlar 

döküldükten sonra her bir ependorf tüpüne 100 µl tampon R1 ilave edilerek 

pipetlenmiĢtir. Her bir ependorf tüpüne 10 µl (50 mg/ml) lizozim ilave edilip iyice 

çalkalanmıĢ ve 37 
o
C’de 20 dk inkübe edilmiĢtir. Daha sonra 10,000 rpm’de 3dk 
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santrifüjlenerek süpernatantlar uzaklaĢtırılmıĢtır. Proteinlerin denatürasyonu için 

ependorf tüplerine 180 µl tampon R2 ve 20 µl proteinaz K ilave edilerek 65 
o
C’de 20 dk 

inkübe edilmiĢtir. Bu iĢlem sırasında her 5 dk’da bir ependorf tüpleri karıĢtırılmıĢtır. 

Homojenizasyon için 2 hacim tampon BG ilave edilip homojen bir karıĢım elde 

edilinceye kadar iyice karıĢtırılmıĢtır. Sonra 10 dk 65 
o
C’de inkübe edilmiĢtir. 

Ġnkübasyondan sonra 200 µl soğuk etanol ilave edilerek 5-6 sn vortekslenmiĢtir. 

Ependorftaki sıvı kolona doldurularak 10,000 rpm’de 1 dk santrifüjlenmiĢtir. Kolonlar 

alınarak ependorfun dibinde kalan sıvı atılmıĢtır. Etanol ilave edilen 750 µl yıkama 

solüsyonu ile kolonlar yıkanarak 10,000 rpm’de 1 dk santrifüjlenmiĢtir. Kolonu 

kurutmak için tekrar 10,000 rpm’de 1 dk santrifüj iĢlemi gerçekleĢtirilmiĢtir. Kolonlar 

DNA’yı toplayacağımız ependorf tüplerine aktarılarak daha önce 65 
o
C’de 5 dk ısıtılmıĢ 

olan Elution tampondan 60 µl ilave edilmiĢtir. Oda ısısında 2 dk bekletildikten sonra 

10,000 rpm’de 2 dk satrifüjlenmiĢir. Bu Ģekilde DNA’lar ependorf tüplerinde 

toplanmıĢtır. DNA ekstraksiyonundan sonra DNA varlığını kontrol etmek için %1’lik 

agaroz jel hazırlanarak jelde yürütme iĢlemi gerçekleĢtirilmiĢtir. 

 

3.2.10 Dioksijenaz Enzim Kodlayan Gen Bölgelerinin Polimeraz Zincir 

Reaksiyonu (PCR) ile Amplifikasyonu 

 

PAH’ların degredasyonu sürecinde rol oynayan üç katabolik gen tarafından kodlanan 

anahtar enzimlerin varlığını belirleyebilmek için katekol 1,2 dioksijenaz (1,2 CTD) ve 

katekol 2,3 dioksijenaz (2,3 CTD) ve protokatekhuat 3,4 dioksijenaz (3,4 PCD) için 

Çizelge 3.1’de gösterilmiĢ olan primerler kullanılarak PCR amplifikasyonu yapılmıĢtır. 

Bu çalıĢmada, Garcia vd. (2005)’nin farklı dioksijenaz gen bölgelerini referans alarak 

dizayn etmiĢ oldukları primerler kullanılmıĢtır. Bu çalıĢmada kullanılan primerler 

Çizelge 3.1’de gösterilmiĢtir. Primer dizaynında en çok korunmuĢ olan genleri 

kullanmıĢlardır (Garcia et al. 2005). 

 

Her bir PCR karıĢımının içeriğinde; 5 μl 10x reaksiyon tamponu, 2,5 μl 25 mM MgCl2, 

8 μl dNTPs (her birinden 200 μl), 50 pmol primerler, 0,25 μl Taq DNA polimeraz ve 

steril distile su ile son hacim 50 μl olacak Ģekilde eklenmiĢtir. 1,2 CTD ve 3,4 PCD için  
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PCR amplifikasyon koĢulları; 

95 
o
C’de 5dk (Denatürasyon) 

94 
o
C’de 1dk 35 döngü 

50 
o
C’de 1dk (Annealing) 

72 
o
C’de 1dk olacak Ģekilde ayarlanmıĢtır. 

 

Benzer koĢullar 2,3 CTD içinde uygulanmıĢtır ancak annealing sıcaklığı 40-45 
o
C 

arasında uygulanmıĢtır. Amplifiye ürünler etidyumbromid ile %1’lik agoroz jelde analiz 

edilerek 312 nm dalga boyu UV veren transillüminatör altında fotoğraflanmıĢtır (Garcia 

et al. 2005). 

 

Çizelge 3.1 PCR amplifikasyonu için kullanılan pirimerler 

 

3.2.11 Agaroz Jel Elektroforezi 

 

%1’lik agaroz jel için, 1X TAE (10X TAE tamponVivantis #PCO723) tampon ile 

agaroz karıĢtırılarak kaynatma yolu ile çözdürülmüĢtür. Jel dökülmeden önce elle 

tutulabilecek sıcaklığa düĢtüğünde bu karıĢıma 5 µl etidyumbromid (EC-007 Vivantis) 

ilave edilmiĢtir. Jel tarakları yerleĢtirilmiĢ olan jel tepsisine jel dökülerek donması 

beklenmiĢtir. Tarak dikkatlice uzaklaĢtırıldıktan sonra jel elektroforez tankına 

geçirilmiĢtir. 0,5’lik TAE tampon çözelti olarak kullanılmıĢtır. Çukurlara 10 µl örnek ve 

2 µl yükleme boyası (NMO410 Vivantis) olacak Ģekilde yükleme yapılmıĢtır. 5 µl 1 kb 

DNA markır (Vivantis #NL1405), 2 µl yükleme boyası olacak Ģekilde yükleme 

Gen 

bölgeleri 

Kullanılan primerler Gen 

Bölgesi 

1,2 CTD  

2,3 CTD  

3,4 PCD  

cat1(5’–ACCATCGARGGYCCSCTSTAY-3’) 

cat 2.3.1 (5’-GARCTSTAYGCSGAYAAGGAR-3’) 

pro 3.4.2 (5’-GCSCCSCTSGAGCCSAACTTC-3’) 

cat3(5’-GTTRATCTGGGTGGTSAG-3’) 

cat2.3.2 (5’-RCCGCTSGGRTCGAAGAARTA-3’) 

pro 3.4.4 (5’-GCCGCGSAGSACGATRTCGAA-3’) 

444 bç 

400 bç 

330 bç 
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yapılmıĢtır. 145-150 V’da 20 dk yürütülmüĢtür. DNA fragmentleri DNA markır ile 

karĢılaĢtırılarak değerlendirilmiĢtir. 

 

3.2.12 PCR Ürünlerinin SaflaĢtırılması 

 

PCR’dan sonra jelde yürütülen ürünlere Vivantis GF-GP-050 DNA geri kazanım 

(recovery) kit protokolü uygulanmıĢtır. Ġlgili olan gen bölgeleri UV ıĢığı ortamında 

bistüri ile kesilerek 1.5 ml’lik ependorf tüplere alınmıĢtır. Sonra saflaĢtırılmıĢ ürünler ile 

%1’lik agoroz jelde yütülmüĢ ve 312 nn dalga boyu UV veren transillüminatör altında 

görüntülenmiĢtir. Bant kalitesi iyi olmayan örnekler için PCR jel purifikasyon protokolü 

tekrar uygulanmıĢtır.  

 

3.2.13 Dioksijenaz Enzimlerini Kodlayan Gen Bölgelerinin Nükleotid Sekans 

Analizi 

 

SaflaĢtırılmıĢ PCR ürünlerin nükleotid sekans analizleri Aka Biotech  

Firması Labaratuvarında (Beckman Coulter Model: CEQ 8000 XL DNA Analiz 

Sistemi) yapılmıĢtır. 

 

3.2.14 Sekans Verilerinin Analizi 

 

Dizi analizi sonuçları BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) programı ile 

değerlendirilerek her bir izolat için dioksijenaz enzim kodlayan gen bölgelerinin sekans 

analizleri gen bankasındaki benzerlik gösterdiği türler belirlenmiĢtir (Int. Kyn. 6). 
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4. BULGULAR 

 

4.1 PAH Parçalayabilen Ġzolatların Belirlenmesi 

 

Bu çalıĢmada Zhao vd. (2009)’nin yöntemi kullanılarak test edilen 17 adet halofilik ve 

halotolerant izolattan 10 adetinin; C-24, C-27, C-37, C-41, C-43, C-46, C-50, C-51, C-

52, CH, denenen PAH’ları (p-hidroksibenzoik asit, naftalen, fenantren, piren) 

parçalayabildikleri belirlenmiĢtir. Resim 4.1-4.7’de bazı izolatların tek karbon kaynağı 

PAH olan MSM besiyerinde üremeleri gösterilmiĢtir. 

 

 

Resim 4.1 C-37 izolatının piren ile inkübasyon sonrası görünümü 
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Resim 4.2 C-27 izolatının p-hidroksibenzoik asit ile inkübasyon sonrası görünümü 

 

 

Resim 4.3 C-43 izolatının fenantren ile inkübasyon sonrası görünümü 

 

 

Resim 4.4 C-41 izolatının naftalen ile inkübasyon sonrası görünümü 
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Resim 4.5 C-50 izolatının piren ile inkübasyon sonrası görünümü 

 

 

Resim 4.6 C-46 izolatının naftalen ile inkübasyon sonrası yakından görünümü 

 

 

Resim 4.7 Negatif kontrol grubuna ait görüntü 
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C-37 ve C-51 izolatlarının p-hidroksibenzoikasit’i karbon ve enerji kaynağı olarak 

kullanamadıkları belirlenmiĢtir. Diğer PAH (naftalen, fenantren ve piren) kaynaklarını 

ise karbon ve enerji kaynağı olarak kullanarak üreyebildikleri belirlenmiĢtir. Diğer 

izolatların ise kullanılan tüm PAH kaynaklarını karbon ve enerji kaynağı olarak 

kullanarak üreyebildikleri görülmüĢtür. Negatif konrol grubunda hiç üreme 

görülmemiĢken pozitif kontrol grubununun hepsinde üreme görülmüĢtür. PAH 

parçalayabilen izolatların listesi Çizelge 4.1’de gösterilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.1 Farklı PAH içeren MSM besiyerinde halofilik ve halotolerant izolatların üreme 

durumları 

ĠZOLATLAR 

PAH’lar 

p-hidroksibenzoik 

asit 
naftalen fenantren piren 

C-12 - - - - 

C-15 - - - - 

C-18  - - - - 

C-19  - - - - 

C-22  - - - - 

C-23 - - - - 

C-24 + + + + 

C-27  + + + + 

C-29 - - - - 

C-37  - + + + 

C-41  + + + + 

C-43  + + + + 

C-46  + + + + 

C-50  + + + + 

C-51 - + + + 

C-52  + + + + 

CH  + + + + 

    -(üreme yok), + (üreme var)  

 

4.2 Ġzolatların Kültürel ve Morfolojik Özelliklerinin Belirlenmesi 

 

PAH parçalayabilen izolatların kültürel ve morfolojik özellikleri belirlenmiĢtir. Bu 

özellikler Çizelge 4.2’de gösterilmiĢtir.
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Çizelge 4.2 Ġzolatların kültürel ve morfolojik özellikleri 

TESTLER 
C-24 

 

C-27 

 

C-37 

 

C-41 C-43 

 

C-46 

 

C-50 C-51 

 

C-52 

 

CH 

Gram reaksiyonu 

Koloni Ģekli 

Pigmentasyon 

- 

Kok 

Kırmızı-

turuncu 

- 

Kok 

Kırmızı-

pembe 

- 

Kok 

Pembe-turuncu 

- 

Kok 

Kırmızı-turuncu  

- 

Kok 

Pembe 

- 

Kok 

Pembe 

- 

Kok 

Pembe-turuncu 

- 

Kok 

Pembe-turuncu 

- 

Kok 

Kırmızı 

- 

Basil 

Krem 

Biyokimyasal 

testler 
Ġndol 

Kazein 

Tween 80 

Jelatin 

Oksidaz 

Katalaz 

DNAz 

DNAz+NaCl 

 

- 

- 

- 

+ 

+ 

+ 

- 

- 

 

- 

- 

- 

+ 

+ 

+ 

- 

- 

 

- 

- 

- 

+ 

+ 

+ 

- 

- 

 

- 

- 

- 

+ 

+ 

+ 

- 

- 

 

- 

- 

- 

- 

- 

+ 

- 

- 

 

- 

- 

- 

- 

- 

+ 

- 

- 

 

- 

- 

- 

- 

- 

+ 

- 

- 

 

- 

- 

- 

+ 

+ 

+ 

- 

- 

 

- 

- 

- 

+ 

+ 

+ 

- 

- 

 

- 

- 

- 

+ 

- 

+ 

- 

- 

Enzim testleri 

Protein hidrolizi 

Protein+%15NaCl 

NiĢasta 

NiĢasta+%15NaCl 

BirchwoodKsilan 

Selüloz 

 

- 

- 

- 

- 

- 

+ 

 

- 

- 

- 

- 

- 

+ 

 

- 

- 

- 

- 

- 

+ 

 

- 

- 

- 

- 

- 

+ 

 

- 

- 

- 

+ 

- 

+ 

 

- 

- 

- 

+ 

- 

+ 

 

- 

- 

- 

- 

- 

+ 

 

- 

- 

- 

- 

- 

+ 

 

- 

- 

- 

- 

- 

+ 

 

- 

- 

- 

+ 

- 

- 

ġeker Testleri 

(pH üreme) 
Glikoz 

Maltoz 

Sukroz 

Mannitol 

Rafinoz 

Fruktoz 

 

 

++ 8 

++ 8 

++ 8 

+ 8 

++ 8 

++ 7.8 

 

 

++ 8 

++ 8 

++ 8 

+ 8 

+ 8 

++ 7.8 

 

 

+++ 8 

+++ 8 

+++ 8 

++ 8 

+ 8 

+++7. 8 

 

 

++ 8 

++ 8 

++ 8 

++ 8 

++ 8.3 

++ 8 

 

 

++ 8 

+++ 8 

++ 8 

+++7.8 

++ 8 

+++7. 8 

 

 

++ 8 

+ 8 

+ 8 

++ 8 

++ 8 

++ 8 

 

 

+++ 8 

++ 8 

++ 8 

++ +7.9 

++ 7.5 

++ 8 

 

 

++ 8 

+ 8 

+ 8 

++ 8 

++ 8 

++ 8 

 

 

+++ 8 

++ 8 

++ 8 

++ +8 

++ +8 

++7. 8 

 

 

+++ 8 

+ 8 

+ 8 

++ 8 

++ 8 

++7.8 

Ġzolatların fiziksel 

istekleri 

pH 5,0 

pH 7,0 

pH 9,0 

pH 11,0 

Sıcaklık 25
0
C 

Sıcaklık 30
0
C 

Sıcaklık 37
0
C 

Sıcaklık 45
0
C 

Sıcaklık 55
o
 

 

 

+++ 

+++ 

+ 

+ 

++ 

+++ 

+++ 

++ 

+ 

 

 

 

+++ 

+++ 

+ 

+ 

+++ 

+++ 

+++ 

++ 

+ 

 

 

 

+++ 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

 

 

 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

++ 

+++ 

+++ 

++ 

+ 

 

 

 

+++ 

+++ 

++ 

+ 

++ 

+++ 

+++ 

++ 

+ 

 

 

 

+++ 

+++ 

++ 

+ 

++ 

+++ 

+++ 

++ 

+ 

 

 

 

+++ 

+++ 

++ 

+ 

++ 

+++ 

+++ 

++ 

+ 

 

 

 

+++ 

+++ 

+++ 

+ 

++ 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

 

 

 

+++ 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

+++ 

+++ 

++ 

+ 

 

 

 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

+++  

+++ 

+++ 

++ 

- 
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Çizelge 4.2 (Devam) Ġzolatların kültürel ve morfolojik özellikleri 

TESTLER C-24 

 

C-27 

 

C-37 

 

C-41 C-43 

 

C-46 

 

C-50 C-51 

 

C-52 

 

CH 

%5 NaCl 

%10 NaCl 

%15 NaCl 

%20 NaCl 

%25 NaCl 

%30 NaCl 

++ 

++ 

++ 

+++ 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

+++ 

+++ 

+++ 

+++ 

 

++ 

++ 

+++ 

+++ 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

++ 

+++ 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

++ 

+++ 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

++ 

+++ 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

++ 

+++ 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

++ 

+++ 

+++ 

+++ 

++ 

++ 

++ 

+++ 

+++ 

+++ 

+++ 

+++ 

+++ 

+++ 

+++ 

+++ 

+pozitif reaksiyon, -negatif reaksiyon                                                            + orta, ++iyi, +++çok iyi 
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Gram Boyama 

 

Gram boyama sonucunda PAH parçalayabilen izolatların hepsinin Gr (-) olarak 

boyandıkları belirlenmiĢtir. CH izolatı (basil) haricinde diğer izolatların mikroskobik 

morfolojilerinin kok olduğu saptanmıĢtır. Resim 4.8 (A)’da Gr (-) basil Ģekilli hücreler 

ve (B)’de ise kok Ģekilli hücreler görülmektedir. %20 SW besiyerinde 37 
o
C’de 7 gün 

inkübasyon sonrasında CH izolatının krem renginde, diğer izolatların ise kırmızı ya da 

turuncu tonlarında koloni oluĢturdukları görülmüĢtür. 

 

A     B 

 

Resim 4.8 Modifiye Gram boyama iĢlemi sonrası Gram (-)olarak boyanmıĢ hücreler, (A) Basil 

Ģekilli hücreler, (B) Kok Ģekilli hücreler  

 

Ġzolatların Optimum Büyüme için Ġhtiyaç Duyduğu pH Değerinin Belirlenmesi 

 

PAH parçalayabilen izolatların tümünün pH 5,0 ve 7,0’de, çok iyi üreme gösterdikleri 

belirlenmiĢtir. C-37, C-51 ve C-52 izolatlarının ise pH 9,0’da da çok iyi üreme 

göstermelerine rağmen C-24 ve C-27’nin üremesinin ise azaldığı görülmüĢtür. pH 

11,0’de ise C-24, C-27, C-43, C-46, C-50 ve C-51 izolatlarının üremelerinin azaldığı 

görülmüĢtür. Sonuç olarak izolatların hepsinin nötral pH 7,0±1’de iyi üreme 
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gösterdikleri belirlenmiĢtir. Bu nedenle çalıĢmanın bundan sonraki aĢamalarında 

izolatlar nötral pH’da inkübe edilmiĢtir. 

 

Ġzolatların Optimum Büyüme için Ġhtiyaç Duyduğu Sıcaklığın Belirlenmesi 

 

Tüm izolatların 30 ve 37 
o
C’de çok iyi üreyebildikleri görülmüĢtür. Ġzolatların 25, 45 ve 

55 
o
C’de üreyebilmelerine rağmen üremenin sıcaklığın azalması ve artması ile birlikte 

azaldığı görülmüĢtür. Bu nedenle çalıĢmanın bundan sonraki aĢamalarında izolatlar 37 

o
C’de inkübe edilmiĢtir. 

 

Ġzolatların Optimum Büyüme için Ġhtiyaç Duyduğu NaCl Miktarının Belirlenmesi 

 

Tüm NaCl konsantrasyonlarında izolatların hepsinin üreyebildikleri ancak izolatlarda en 

iyi üremenin %20-30 NaCl konsantrasyonlarında olduğu saptanmıĢtır. Bu nedenle 

biyokimyasal testlerde izolatlar %25 SW besiyeri kullanılmıĢtır. Diğer izolatlara göre 

CH izolatının düĢük NaCl konsantrasyonlarında da çok iyi üreme gösterdiği 

belirlenmiĢtir. 

 

Ġzolatların Farklı Karbon ve ġeker Kaynaklarını Kullanma Durumunun 

Belirlenmesi 

 

Ġzolatların farklı karbon ve Ģeker kaynaklarını kullanabilme yetenekleri ile ilgili test 

sonuçlarına göre, glukoz, fruktoz, maltoz, mannitol, sükroz ve rafinoz kullanabilme 

yeteneğinde oldukları belirlenmiĢtir. 
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Jelâtin Hidrolizi 

 

C-43, C-46 ve C-50 dıĢındaki diğer izolatların jelatini hidroliz edebildikleri 

görülmüĢtür. 

 

Katalaz Testi 

 

Ġzolatların tümünde katalaz testi pozitif olarak belirlenmiĢtir. 

 

Kazein Hidrolizi 

 

Kazein besiyerinde geliĢen izolatlar siyah zemin üzerinde incelenmiĢ olup üreme 

bölgelerinin etrafında hiçbir izolatda Ģeffaf bölgeler görülmemiĢtir. Bu sonuç negatif 

olarak değerlendirilmiĢtir. 

 

Oksidaz Testi 

 

C-43, C-46, C-50 ve CH izolatları dıĢındaki izolatların oksidaz testi sonucu pozitif 

alarak saptanmıĢtır. 
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Tween 80 Hidrolizi 

 

Tween 80 besiyerinde geliĢen izolatların hiçbirinin etrafında Ģeffaf zon görülmediği için 

sonuç negatif olarak görülmüĢtür. 

 

DNAaz Testi 

 

DNAaz besiyerinde geliĢen izolatların üzerine 1 N HCl damlatılması sonucunda 

izolatların hiçbirinin etrafında Ģeffaf zon görülmemiĢtir. Sonuç negatif olarak 

saptanmıĢtır. 

 

Ġndol Testi 

 

Ġndol besiyerinde geliĢen izolatların üzerine 0,5 ml kovaks ayıracı damlatıldıktan sonra 

izolatların hiçbirinde kırmızı renk oluĢumu gözlemlenmemiĢ ve sonuç negatif olarak 

görülmüĢtür. 

 

NiĢasta Hidrolizi 

 

%15 NaCl içeren besiyerinde, C-43, C-46 ve CH izolatlarında koloni etrafındaki Ģeffaf 

bölgeler, sonuç pozitif olarak değerlendirilmiĢtir. Diğer izolatların ise niĢastayı hidrolize 

edemedikleri saptanmıĢtır. NaCl içermeyen besiyerinde ise izolatların hiçbirinin 

niĢastayı hidroliz edemedikleri görülmüĢtür. 
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Selüloz Hidrolizi 

 

Selüloz besiyerinde geliĢen kültürler %0,1’lik kongo kırmızısı çözeltisi ile 30 dk 

boyanıp sonra 1 M’lık NaCl çözeltisi ile yıkanmıĢtır. CH dıĢındaki tüm izolatlarda 

kolonilerin etrafında renksiz ve berrak bölge oluĢtuğu görülmüĢ ve sonuç pozitif olarak 

saptanmıĢtır. 

 

Protein Hidrolizi 

 

%15 NaCl’lü ve NaCl’süz skimmed-milk (yağsız süt tozu) agar içeren besiyerinde 

izolatların hiçbirinin etrafında Ģeffaf zon görülmemiĢtir ve sonuç negatif olarak 

görülmüĢtür. 

 

Birchwoodksilan Hidrolizi 

 

Birchwoodksilan içeren Brown (1963) besiyerinde geliĢen izolatlar %0,1 kongo 

kırmızısı ile boyanmıĢ ve izolatların hiçbirinde kolonilerin etrafında renksiz olarak bir 

bölgeye rastlanmamıĢtır ve sonuç negatif olarak saptanmıĢtır. 

 

4.3 PAH Parçalayabilen Ġzolatların Farklı PAH Konsantrasyonunda Üremelerinin 

Değerlendirilmesi 

 

PAH parçalayabilen 10 adet izolatın; tek karbon kaynağı PAH olan MSM broth 

besiyerinde, farklı PAH (p-hidroksibenzoik asit, naftalen, fenantren, piren) 
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konsantrasyonlarında (20, 40, 80, 120, 160, 200 ppm) üremeleri incelenmiĢtir. Farklı 

PAH konsantrasyonlarında izolatların üreme durumları Çizelge 4.3’de gösterilmiĢtir. 

 

C-37 ve C-51 izolatları, p-hidroksibenzoik asit ile MSM broth besiyerinde 

inkübasyonları sonrasında PAH konsantrasyonlarının hiçbirinde üreme göstermediği 

görülmüĢtür. Diğer izolatlar ise 80 ve 120 ppm’lik p-hidroksibenzoik asit 

konsantrasyonunda en iyi üreme gösterirken PAH konsantrasyonlarının artıĢ ve 

azalıĢında ise üremelerinde azalma görülmüĢtür. 200 ppm’lik p-hidroksibenzoik asit ile 

inkübasyon sonrasında ise C-24, C-27, C-37 ve C-51 izolatlarında üreme görülmemiĢtir. 

 

Ġzolatların hepsi farklı naftalen konsantrasyonlarında üreme göstermiĢtir. Ġzolatlar en iyi 

80, 120 ve 160 ppm naftalen konsantrasyonlarında üreme göstermiĢtir. 20 ve 200 ppm 

naftalen konsantrasyonlarında ise izolatların üremelerinde azalma görülmüĢtür. 

 

Ġzolatların hepsi 80 ve 120 ppm fenantren konsantrasyonlarında iyi üreme göstermiĢtir. 

20 ppm fenantren konsantrasyonunda izolatların hepsi üremiĢtir ancak üremelerinde 

inhibisyon görülmüĢtür. 40 ve 160 ppm fenantren konsantrasyonunda tüm izolatlar orta 

derecede üreme göstermiĢtir. 200 ppm fenantren konsantrasyonunda, C-41, C-43, C-46, 

C-50, C-52 ve CH izolatlarında az miktarda üreme görülmesine rağmen diğer 

izolatlarda üreme görülmemiĢtir. 

 

Ġzolatların hepsi 80 ve 120 ppm piren konsantrasyonlarında ise iyi üreme göstermiĢtir. 

40 ppm konsantrasyonunda izolatlar orta ve iyi derecede üreme göstermiĢtir. 20 ve 160 

ppm piren konsantrasyonunda ise izolatların hepsi üremesine rağmen üremelerinde 

azalma görülmüĢtür. 200 ppm piren konsantrasyonunda ise izolatların hiçbirinde üreme 

görülmemiĢtir. 



 87 

Çizelge 4.3 Farklı PAH konsantrasyonlarında izolatların MSM besiyerinde üreme durumları 

ĠZOLATLAR 

PAH konsantrasyonları (ppm) 

p-hidroksibenzoik asit naftalen fenantren piren 

20 40 80 120 160 200 20 40 80 120 160 200 20 40 80 120 160 200 20 40 80 120 160 200 

C-24 + ++ +++ +++ ++ - + ++ +++ +++ ++ + + ++ +++ +++ ++ - + ++ +++ +++ + - 

C-27 + ++ +++ +++ + - + ++ +++ +++ ++ + + ++ +++ +++ ++ - + ++ +++ +++ + - 

C-37 - - - - - - + ++ +++ +++ ++ + + ++ +++ +++ + - + ++ +++ +++ + - 

C-41 + ++ +++ +++ ++ + + ++ +++ +++ +++ ++ + ++ +++ +++ ++ + + +++ +++ +++ + - 

C-43 + ++ +++ +++ ++ + + ++ +++ +++ +++ ++ + ++ +++ +++ ++ + + +++ +++ +++ + - 

C-46 + ++ +++ +++ ++ + + ++ +++ +++ +++ ++ + ++ +++ +++ ++ + + +++ +++ +++ + - 

C-50 + + +++ +++ ++ + + ++ +++ +++ +++ + + ++ +++ +++ ++ + + ++ +++ +++ + - 

C-51 - - - - - - + ++ +++ +++ +++ + + ++ +++ +++ ++ - + ++ +++ +++ + - 

C-52 + + +++ +++ +++ + + ++ +++ +++ +++ + + +++ +++ +++ ++ + + +++ +++ +++ + - 

CH + ++ +++ +++ +++ + + +++ +++ +++ +++ ++ + +++ +++ +++ ++ + + +++ +++ +++ + - 

                          

+pozitif reaksiyon, -negatif reaksiyon   + az (OD600 0.1-0.3), ++orta (OD600 0.3-0.5), +++ iyi (OD600 0.5-0.8) 
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4.4 Halka Parçalayan Dioksijenaz Enzimlerinin Değerlendirilmesi 

 

4.4.1 Rothera Reaksiyonu 

 

Ġntradiol halka parçalama yolundaki (orto yol) enzimler, katekol 1,2 dioksijenaz ve/veya 

protokatekhuat 3,4-dioksijenaz iken ekstradiol halka parçalama yolundaki (meta yol) 

enzimler ise katekol 2,3 dioksijenaz ve/veya protokatekhuat 4,5-dioksijenaz 

enzimleridir (Cerniglia1992). 

 

Katekol 1,2 dioksijenaz, protokatekhuat 3,4 dioksijenaz (orto yol enzimleri) ve katekol 

2,3 dioksijenaz, protokatekhuat 4,5 dioksijenaz (meta yol enzimleri) enzimlerinin 

varlığı ham hüce ekstreleri kullanılarak, kolorimetrik bir yöntem olan rothera 

reaksiyonu ile değerlendirilmiĢtir (Stanier et al. 1966). Bu reaksiyon Ottow ve Zolg 

(1974)’un metoduna göre yapılmıĢtır. Katekol 1,2 dioksijenaz, katekol 2,3 dioksijenaz 

substrat olarak katekol kullanırken, protokatekhuat 3,4 dioksijenaz, protokatekhuat 4,5 

dioksijenaz substrat olarak protokatekhuat kullandığı için rothera testinde katekol ve 

protokatekhuat substrat olarak kullanılmıĢtır. 

 

Farklı PAH içeren ortamda inkübe edilerek üretilmiĢ olan izolatların ham enzim 

ekstreleri ile katekol substratı kullanılarak yapılmıĢ olan rothera testi sonucunda mor 

renk oluĢumu orto (intradiol) parçalanmanın gerçekleĢtiğini göstermiĢtir. Meta 

(ekstradiol) parçalanma sonucuna ise rastlanmamıĢtır. Substrat olarak protokatekhuat 

kullanılarak, farklı PAH içeren ortamda inkübe edilerek üretilmiĢ olan izolatların ham 

enzim ekstreleri ile yapılmıĢ olan rothera testi sonucunda, mor renk oluĢumu 

görülmüĢtür. Bu sonuç, orto (intradiol) parçalanmanın gerçekleĢtiğini göstermiĢtir. 

Meta (ekstradiol) parçalanma sonucu görülmemiĢtir. rothera test sonuçları Çizelge 
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4.4’de gösterilmiĢtir. C-37 ve C-51 izolatları p-hidroksibenzoik asit ile inkübasyonları 

sonucunda üremedikleri için rothera testi yapılamamıĢtır. 

 

Rothera test sonuçlarına göre izolatların meta yolu kullanmadıkları dolayısıyla katekol 

2,3 dioksijenaz ve\veya protokatekhuat 4,5 dioksijenaz enzimlerini kullanmadıkları 

görülmüĢtür. Sonuçlar izolatların PAH parçalanmasında orto yol enzimlerini (katekol 

1,2 dioksijenaz ve/veya protokatekhuat 3,4-dioksijenazi) kullandıklarını göstermektedir. 

 

Çizelge 4.4 Farklı PAH’lar ile inkübe edilen izolatların ham enzim ekstreleri ile yapılan rothera 

testi sonuçları 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Ġzolatlar PAH’lar 

C-24 H.benzoikasit         Naftalen        Fenantren            Piren 

Katekol 
Protokatekhuat 

Orto yol                    Orto yol           Orto yol        Orto yol                   
Orto yol                      -                         -                       - 

C-27 

Katekol 
Protokatekhuat 

Orto yol                    Orto yol           Orto yol        Orto yol                   
Orto yol                       -                         -                      - 

C-37 

Katekol 
Protokatekhuat 

-                                 Orto yol           Orto yol        Orto yol                   
-                                    -                         -                      - 

C-41 

Katekol 
Protokatekhuat 

Orto yol                     Orto yol           Orto yol        Orto yol                                    
-                                    -                         -                      - 

C-43 

Katekol 
Protokatekhuat 

Orto yol                   Orto yol           Orto yol        Orto yol                                    
-                                   -                         -                      - 

C-46 

Katekol 
Protokatekhuat 

Orto yol                   Orto yol           Orto yol        Orto yol                                    
-                                   -                         -                      - 

C-50 

Katekol 
Protokatekhuat 

Orto yol                   Orto yol           Orto yol        Orto yol                                    
-                                   -                         -                      - 

C-51 

Katekol 
Protokatekhuat 

-                                Orto yol           Orto yol        Orto yol                   
-                                   -                         -                      - 

C-52 

Katekol 
Protokatekhuat 

Orto yol                    Orto yol           Orto yol        Orto yol                   
Orto yol                    Orto yol           Orto yol        Orto yol                   

CH 

Katekol 
Protokatekhuat 

Orto yol                    Orto yol           Orto yol        Orto yol                   
-                                   -                         -                      - 
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4.4.2 Dioksijenaz Enzimlerinin Spektrofotometrik Olarak Değerlendirilmesi 

 

Katekol 1,2 dioksijenaz enzimi için yapılan spektrofotometrik ölçümlerde ilk bir-iki dk 

içinde en yüksek absorbans değerlerine ulaĢıldığı görülmüĢtür. Bu değerlerin genellikle 

üçüncü dk’ya kadar sabit kaldığı ve üçüncü-dördüncü dk arasında absorbansın düĢtüğü 

görülmüĢtür. 

 

Ġzolatların p-hidroksibenzoik asit ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim 

ekstreleri ile katekol 1,2 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri sonucunda 

en yüksek absorbans değerinin C-50 izolatına ait olduğu görülmüĢtür. C-37 ve C-51 

izolatları p-hidroksibenzoik asit ile inkübe edildiklerinde üremedikleri için bu izolatlar 

için spektrofotometrik ölçüm yapılamamıĢtır. Diğer izolatlar arasında ise C-52 izolatı 

dıĢındaki izolatların tümünde absorbans artıĢı belirlenmiĢtir. ġekil 4.1 ve 4.2’de 

Ġzolatların p-hidroksibenzoik asit ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim 

ekstreleri ile katekol 1,2 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 

gösterilmiĢtir. 

 

 

ġekil 4.1 Ġzolatların p-hidroksibenzoik asit ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim 

ekstreleri ile katekol 1,2 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 
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ġekil 4.2 Ġzolatların p-hidroksibenzoik asit ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim 

ekstreleri ile katekol 1,2 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 

 

Ġzolatların naftalen ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile katekol 

1,2 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri sonucunda C-52 izolatı dıĢındaki 

tüm izolatlarda absorbans artıĢı görülmüĢtür. Bu izolatlar arasında en yüksek absorbans 

değerinin CH izolatına ait olduğu saptanmıĢtır. ġekil 4.3 ve 4.4’de Ġzolatların naftalen 

ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile katekol 1,2 dioksijenaz 

enziminin spektrofotometrik ölçümleri gösterilmiĢtir. 

 

 

ġekil 4.3 Ġzolatların naftalen ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile 

katekol 1,2 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 

 

CH 
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ġekil 4.4 Ġzolatların naftalen ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile 

katekol 1,2 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 

 

Ġzolatların fenantren ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile 

katekol 1,2 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri sonucunda C-52 izolatı 

dıĢındaki tüm izolatlarda absorbans artıĢı görülmüĢtür. En yüksek absorbans değerinin 

ise C-41 izolatına ait olduğu belirlenmiĢtir. ġekil 4.5 ve 4.6’da Ġzolatların fenantren ile 

inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile katekol 1,2 dioksijenaz 

enziminin spektrofotometrik ölçümleri gösterilmiĢtir. 

 

 

ġekil 4.5 Ġzolatların fenantren ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile 

katekol 1,2 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 

 

CH 
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ġekil 4.6 Ġzolatların fenantren ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile 

katekol 1,2 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 

 

Ġzolatların piren ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile katekol 1,2 

dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri sonucunda ise fenantren de olduğu 

gibi en yüksek absorbans değerinin C-41 izolatında olduğu saptanmıĢtır. C-52 izolatı 

dıĢındaki diğer izolatlarda ise absorbans artıĢları görülmüĢtür. ġekil 4.7 ve 4.8’de 

izolatların piren ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile katekol 1,2 

dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri gösterilmiĢtir. 

 

 

ġekil 4.7 Ġzolatların piren ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile katekol 

1,2 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 

 

CH 
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ġekil 4.8 Ġzolatların piren ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile katekol 

1,2 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 

 

Protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimi için yapılan spektrofotometrik ölçümler 

sonucunda ise ilk bir-iki dk içinde absorbansda düĢüĢ belirlenmiĢtir. Bu değerlerin 

genellikle üçüncü dk’ya kadar sabit kaldığı ve üçüncü-dördüncü dk ise düĢmeye 

baĢladığı görülmüĢtür. 

 

Ġzolatların p-hidroksibenzoik asit ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim 

ekstreleri ile yapılan protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik 

ölçümlerinde sadece C-24, C-27 ve C-52 izolatlarının absorbans değerlerinde düĢüĢ 

gözlenmiĢtir. ġekil 4.9’da izolatların p-hidroksibenzoik asit ile inkübasyonu sonucu elde 

edilen ham enzim ekstreleri ile protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin 

spektrofotometrik ölçümleri gösterilmiĢtir. 

 

 

ġekil 4.9 Ġzolatların p-hidroksibenzoik asit ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim 

ekstreleri ile protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 

CH 
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Ġzolatların naftalen ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile yapılan 

protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümlerinde ise sadece C-

52 izolatının absorbans değerlerinde düĢüĢ gözlenmiĢtir. ġekil 4.10’da C-52 izolatının 

naftalen ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile protokatekhuat 3,4 

dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri gösterilmiĢtir.  

 

 

ġekil 4.10 C-52 Ġzolatının naftalen ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile 

protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 

 

Ġzolatların fenantren ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile 

yapılan protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümlerinde ise 

naftalen de olduğu gibi sadece C-52 izolatının absorbans değerlerinde düĢüĢ 

gözlenmiĢtir. ġekil 4.11’de C-52 izolatının fenantren ile inkübasyonu sonucu elde 

edilen ham enzim ekstreleri ile protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin 

spektrofotometrik ölçümleri gösterilmiĢtir. Diğer izolatlardan elde edilen ham enzim 

ekstrelerinde enzim aktivitesi belirlenmemiĢtir. 
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ġekil 4.11 C-52 Ġzolatının fenantren ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri 

ile protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 

 

Ġzolatların piren ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile yapılan 

protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümlerinde ise naftalen, 

fenantren de olduğu gibi sadece C-52 izolatının absorbans değerlerinde düĢüĢ 

gözlenmiĢtir. ġekil 4.12’de C-52 izolatının piren ile inkübasyonu sonucu elde edilen 

ham enzim ekstreleri ile protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik 

ölçümleri gösterilmiĢtir. 

 

Diğer izolatlardan elde edilen ham enzim ekstrelerinde ise protokatekhuat 3,4 

dioksijenaz enzim aktivitesi belirlenmemiĢtir. Ayrıca spektrofotometrik ölçümlerin 

hiçbirinde meta yol enzimlerinin (katekol 2,3 dioksijenaz ve protokatekhuat 4,5 

dioksijenaz). aktiviteleri ise spektrofotometrik yöntemde saptanmamıĢtır. 
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ġekil 4.12 C-52 Ġzolatının piren ile inkübasyonu sonucu elde edilen ham enzim ekstreleri ile 

protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin spektrofotometrik ölçümleri 

 

4.4.3 Spesifik Enzim Aktivitesinin Değerlendirilmesi 

 

Katekol 1,2 dioksijenaz, protokatekhuat 3,4 dioksijenaz (orto yol enzimleri) ve katekol 

2,3 dioksijenaz, protokatekhuat 4,5 dioksijenaz (meta yol enzimleri) enzimleri ham 

enzim ekstreleri kullanılarak spektrofotometrik olarak değerlendirilmiĢtir. Spesifik 

enzim aktivitesi µmol ürün dk
-1

 mg protein olarak hesaplanmıĢtır. Farklı PAH’lar ile 

birlikte inkübe edilmiĢ olan izolatların ham enzim ekstrelerinin spesifik enzim 

aktiviteleri Çizelge 4.5’de gösterilmiĢtir. 

 

p-hidroksibenzoikasit, naftalen, fenantren ve piren ile indüklenmiĢ izolatların hiçbirinde 

katekol 2,3 dioksijenaz, protokatekhuat 4,5 dioksijenaz (meta yol enzimleri) enzim 

aktivitesi saptanmamıĢtır. C-37 ve C-51 izolatları p-hidroksibenzoik asit ile 

inkübasyonları sonucunda üremedikleri için enzim aktiviteleri belirlenememiĢtir. p-

hidroksibenzoik asit ile inkübe edilen diğer izolatlardan elde edilen ham enzim 

ekstrelerinden C-52 izolatı dıĢındaki izolatların hepsinde, katekol 1,2 dioksijenaz (orto 

yol enzimi) aktivitesi belirlenmiĢtir. Spesifik enzim aktivitesi en çok 10,84±2,04 

aktivite ile C-27 izolatında belirlenmiĢken en düĢük aktivite ise 2,38±0,48 değeri ile C-

46 izolatında belirlenmiĢtir. Ayrıca, C-24, C-27 ve C-52 izolatlarında, protokatekhuat 

3,4 dioksijenaz (orto yol enzimi) aktivitesi saptanmıĢtır. Bu izolatlar arasında en yüksek 
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aktivite, 34,40±3,04 değeri ile C-27 izolatında belirlenmiĢ ve en düĢük aktivite ise 

13,21±2,51değeri ile C-52 izolatında belirlenmiĢtir. 

 

Naftalen ile inkübe edilmiĢ izolatlardan elde edilen ham enzim ekstrelerinde C-52 

izolatı dıĢındaki ekstrelerin tümünde katekol 1,2 dioksijenaz (orto yol enzimi) enzim 

aktivitesi saptanmıĢtır. En yüksek değeri 12,15±2,03 ile CH izolatı gösterirken en düĢük 

değeri ise 4,55±0,88 değeri ile C-37 izolatı göstermiĢtir. C-52 dıĢındaki izolatların 

naftalen ile inkübasyonu sonucunda elde edilen ham enzim ekstrelerinde ise 

protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzim aktivitesi belirlenmemiĢtir. C-52 izolatında 

spesifik enzim aktivitesi 14,67±1,18 olarak saptanmıĢtır.  

 

Ġzolatların fenantren ile inkübasyonları sonrası elde edilmiĢ olan ham enzim ekstreleri 

ile yapılan spektrofotometrik ölçümlerde ise C-52 dıĢındaki ekstrelerin tümünde katekol 

1,2 dioksijenaz (orto yol enzimi) aktivitesi belirlenmiĢtir. En yüksek spesifik enzim 

aktivitesi 9,77±2,12 değeri ile C-41 izolatında belirlenmiĢken en düĢük aktivite ise 

3,52±0,31değeri ile C-27 izolatında belirlenmiĢtir. Ayrıca sadece C-52 izolatında 

20,00±2,18 değeri ile protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzim aktivitesi saptanmıĢtır. 

Ġzolatların piren ile inkübasyonu sonucunda elde edilen ham enzim ekstreleri ile yapılan 

ölçümlerde, C-52 dıĢındaki ekstrelerin tümünde katekol 1,2 dioksijenaz (orto yol 

enzimi) aktivitesi görülmüĢtür. Bunlar arasında en yüksek spesifik aktivite değeri 

12,21±2,01 ile C-43 izolatında belirlenmiĢken en düĢük değer ise 0,47±0,10 ile CH 

izolatında belirlenmiĢtir. Ayrıca C-52 izolatında 15,21±2,58 değeri ile protokatekhuat 

3,4 dioksijenaz enzim aktivitesi saptanmıĢtır.  

 

Meta yol enzimlerinin (katekol 2,3 dioksijenaz ve\veya protokatekhuat 4,5 dioksijenaz) 

aktiviteleri ise hiçbir izolatda saptanmamıĢtır.
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Çizelge 4.5 Farklı PAH’lar ile indüklenmiĢ izolatların ham enzim ekstrelerinin spesifik enzim aktivitesi 

Spesifik aktivite µmol dk-1 mg protein

 

ĠZOLATLAR 
p-hidroksibenzoik asit Naftalen Fenantren Piren 

1,2CTD 2,3CTD 3,4PCD 4,5CD 1,2CTD 2,3CTD 3,4PCD 4,5PCD 1,2CTD 2,3CTD 3,4PCD 4,5PCD 1,2CTD 2,3CTD 3,4PCD 4,5PCD 

C-24 

C-27 

C-37 

C-41 

C-43 

C-46 

C-50 

C-51 

C-52 

CH 

 

 

7,64±1,72 

10,84±2,04 

- 

9,34±3,00 

2,54±0,98 

2,38±0,48 

9,32±1,75 

- 

ND 

7,59±1,02 

 

ND 

ND 

- 

ND 

ND 

ND 

ND 

- 

ND 

ND 

 

21,85±3.04 

34,40±2,95 

- 

ND 

ND 

ND 

ND 

- 

13,21±2,51 

ND 

 

ND 

ND 

- 

ND 

ND 

ND 

ND 

- 

ND 

ND 

 

6,53±0,51 

10,10±1,65 

4,55±0,88 

10,03±2,75 

10,47±3,15 

9,72±1,84 

11,42±2,42 

8,20±1,24 

ND 

12,15±2,03 

 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

14,67±1,18 

ND 

 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

 

8,43±1,22 

3,52±0,31 

6,36±0,87 

9,77±2,12 

5,53±0,36 

4,91±0,99 

4,24±1.02 

6,36±1,24 

ND 

6,97±1,12 

 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

20,00±2,18 

ND 

 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

 

9,28±1,32 

8,61±0,97 

4,46±0,12 

11,28±1,74 

12,21±2,01 

7,19±1,45 

7,39±1,32 

5,83±0,99 

ND 

0,47±0,10 

 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

15,21±2,58 

ND 

 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 

ND 
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4.5 Dioksijenaz Enzimlerini Kodlayan Genlerin Polimeraz Zincir Reaksiyonu 

(PCR) ile Amplifikasyonu 

 

Ġzolatların katekol 1,2 dioksijenaz (1,2 CTD) ve katekol 2,3 dioksijenaz (2,3 CTD) ve 

protokatekhuat 3,4 dioksijenaz (3,4 PCD) enzim kodlayan gen bölgelerinin polimeraz 

zincir reaksiyonu ile amplifikasyonu yapılmıĢtır. PCR sonrası elde edilen ürünler %1’lik 

agaroz jellerde yürütülmüĢtür. Resim 4.9’da katekol 1,2 dioksijenaz kodlayan muhtemel 

gen bölgelerinin (444 bç) amplifikasyon ürünlerinin %1’lik agaroz jeldeki görüntüleri 

verilmiĢtir. Resim 4.10’da katekol 2,3 dioksijenaz kodlayan muhtemel gen bölgelerinin 

(400 bç) amplifikasyon ürünlerinin %1’lik agaroz jeldeki görüntüleri verilmiĢtir. Resim 

4.11’de ise protokatekhuat 3,4 dioksijenaz kodlayan muhtemel gen bölgelerinin (330 

bç) amplifikasyon ürünlerinin %1’lik agaroz jeldeki görüntüleri verilmiĢtir.  

 

Resim 4.9 Katekol 1,2 dioksijenaz kodlayan muhtemel gen bölgelerinin (444 bç)   

amplifikasyon ürünleri 
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Resim 4.10 Katekol 2,3 dioksijenaz kodlayan muhtemel gen bölgelerinin (400 bç) 

amplifikasyon ürünleri 

 

 

Resim 4.11 Protokatekhuat 3,4 dioksijenaz kodlayan muhtemel gen bölgelerinin (330 bç) 

amplifikasyon ürünleri 

 

Çizelge 4.6’da izolatlara ait olduğu düĢünülen katabolik genlerin PCR amplifikasyon 

sonuçları gösterilmiĢtir. Bu sonuçlara göre katekol 1,2 dioksijenaz enzimini kodlayan 

muhtemel gen bölgesi (444 bç) C-52 izolatı dıĢındaki tüm izolatlarda belirlenmiĢtir. C-

24, C-27, C-37, C-52 ve CH izolatlarında katekol 2,3 dioksijenaz enzimini kodlayan 

muhtemel gen bölgesi (400 bç) saptanmamıĢtır. C-41, C-43, C-46, C-50 ve C-51 

izolatlarında ise katekol 2,3 dioksijenaz enzimini kodlayan muhtemel gen bölgesi (400 

bç) belirlenmiĢtir. Protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimini kodlayan muhtemel gen 
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bölgesi (330 bç), C-41, C-43, C-46 ve C-50, C-51 izolatlarında saptanamamıĢtır. C-24, 

C-27, C-37, C-52 ve CH izolatlarında ise bu gen bölgesi belirlenmiĢtir. 

 

Çizelge 4.6 Ġzolatlara ait katabolik genlerin PCR amplifikasyon sonuçları 

Ġzolatlar 

1,2 CTD 

Primerleri
a
 

1. Gen Bölgesi  

(444 bç) 

2,3 CTD Primerleri
b
 

2. Gen Bölgesi  

(400 bç) 

3,4 PCD Primerleri
c
 

3. Gen Bölgesi  

(330 bç) 

C-24 + - + 

C-27 + - + 

C-37 + - + 

C-41 + + - 

C-43 + + - 

C-46 + + - 

C-50 + + - 

C-51 + + - 

C-52 - - + 

CH + - + 
a1,2 CTD primerleri (cat1 ve cat3 primerleri), b 2,3 CTD primerleri (cat 2.3.1 ve cat 2.3.2 primerleri) c3,4 

PCD primerleri (pro 3.4.2 ve pro 3.4.4 primerleri) 

 

Katekol 1,2 dioksijenaz enzimini kodlayan gen bölgeleri (444 bç) sadece C-52 

izolatında belirlenmemiĢtir. Bu sonuç, katekol 1,2 dioksijenaz enzimi için yapılan 

rothera testleri ve spesifik enzim aktivitesi sonuçları ile paralellik göstermektedir. 

Katekol 2,3 dioksijenaz enzimini kodlayan gen bölgeleri (440 bç), C-41, C-43, C-46, C-

50 ve C-51 izolatlarında belirlenmesine rağmen rothera testleri ve spesifik enzim 

aktivite ölçümlerinde bu enzim saptanmamıĢtır. Protokatekhuat 3,4 dioksijenaz 

enzimini kodlayan gen bölgeleri (330 bç) ise C-24, C-27, C-37, C-52 ve CH 

izolatlarında belirlenmiĢtir. Bu sonuçların rothera testleri ve spesifik enzim aktivite 

ölçüm sonuçları ile uyumlu oldukları görülmüĢtür.  

 

4.6 PCR Ürünlerinin SaflaĢtırılması 

 

Katekol 1,2 dioksijenaz, katekol 2,3 dioksijenaz ve protokatekhuat 3,4 dioksijenaz 

enzimlerini kodlayan gen bölgelerinin saflaĢtırma iĢlemleri yapıldıktan sonra PCR ile 
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amplifikasyonları yapılmıĢtır. Amplifiye PCR ürünleri %1’lik agaroz jelde yürütülerek 

görüntülenmiĢtir. Resim 4.12, Resim 4.13 ve Resim 4.14’de PCR ürünlerinin %1’lik 

agaroz jel görüntüleri verilmiĢtir. 

 

 

Resim 4.12 Katekol 1,2 dioksijenaz enzimini kodlayan saflaĢtırılmıĢ muhtemel gen bölgelerinin 

PCR amplifikasyon ürünleri (444 bç) 

 

 

Resim 4.13 Katekol 2,3 dioksijenaz enzimini kodlayan saflaĢtırılmıĢ muhtemel gen bölgelerinin 

PCR amplifikasyon ürünleri (400 bç) 
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Resim 4.14 Protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimini kodlayan saflaĢtırılmıĢ muhtemel gen 

bölgelerinin PCR amplifikasyon ürünleri (330 bç) 

 

4.7 Dioksijenaz Enzimlerini Kodlayan Gen Bölgelerinin Nükleotid Sekans Analizi 

 

4.7.1 Katekol 1,2 Dioksijenaz Enzimini Kodlayan Gen Bölgelerinin Sekans Analizi 

Sonuçları 

 

C-24, C-27, C-37, C-41, C-43, C-46, C-50 ve C-51 izolatlarının katekol 1,2 dioksijenaz 

enzimini kodlladığı düĢünülen ve saflaĢtırılmıĢ olan gen bölgelerinin (444 bç) nükleotid 

sekans analizleri sırasında primerler iki bölgeye bağlanıp çift sekans okunduğundan bu 

örneklerin sekans analizleri değerlendirilememiĢtir. CH izolatına ait gen bölgesinin 

sekans analizi ise Çizelge 4.7’de gösterilmiĢtir. 

 

Çizelge 4.7 Katekol 1,2 dioksijenaz enzimini kodlayan gen bölgesinin dizi analizi sonrası 

belirlenen en yakın gen bankası temsilcileri. 

Dizi analizi için izolatlar Dizinin uzunluğu EĢleĢen baz sayısı Gen bankasındaki en yakın karĢılığı 

CH  

322 

176 

176 

291/362 

221/299 

184/242 

%80 Halomonas organivorans 

%73 Pseudomonas stutzeri JM300 

%76 Pseudomonas chloritidismutans 
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CH  izolatına ait dizi analiz sonucu BLAST programı ile değerlendirilmiĢtir. Elde edilen 

sonuçlara göre, sekans analizi yapılan gen bölgesi, Halomonas organivorans izolatının 

katekol 1,2 dioksijenaz catA geni ile %80 oranında benzerlik gösterdiği belirlenmiĢtir. 

Pseudomonas sp. 6978 katekol 1,2 dioksijenaz catA geni ile %72 benzerlik 

göstermiĢtir. Pseudomonas sp. katekol 1,2 dioksijenaz geni ile %76 oranında benzerlik 

saptanmıĢtır. Pseudomonas stutzeri JM300 izolatı katekol 1,2 dioksijenaz catA geni ile 

%73 oranında benzerlik belirlenmiĢtir. Pseudomonas chloritidismutans izolatı katekol 

1,2 dioksijenaz catA geni ile %76 oranında sekans benzerliği göstermiĢtir. Diğer 

sonuçlar ise Ek 1’de gösterilmiĢtir. 

 

4.7.2 Katekol 2,3 Dioksijenaz Enzimini Kodlayan Gen Bölgelerinin Sekans Analizi 

Sonuçları 

 

Katekol 2,3 dioksijenaz enzimini kodladığı düĢünülen saflaĢtırılmıĢ olan gen 

bölgelerinin (400 bç) nükleotid sekans analiz sonuçları BLAST programı ile 

değerlendirilmiĢtir. Değerlendirme sonucunda Haloarcula marismortui ATCC 43049 

kromozom II ve Haloarcula hispanica ATCC 33960 ait hücre bölünmesini kontrol eden 

gen bölgelerinin sekanslarıyla yüksek oranda (%94-96) benzerlik gösterdiği 

saptanmıĢtır. Sonuçlar Ek 2’de gösterilmiĢtir. 

 

4.7.3 Protokatekhuat 3,4 Dioksijenaz Enzimini Kodlayan Gen Bölgelerinin Sekans 

Analizi Sonuçları 

 

Protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimini kodlayan saflaĢtırılmıĢ olan gen bölgelerinin 

(400 bç) nükleotid sekans analiz sonuçları BLAST programı ile değerlendirilmiĢtir. 

Ġzolatların dizi analizleri sonrası belirlenen en yakın gen bankası temsilcileri Çizelge 

4.8’de gösterilmiĢtir.  
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Çizelge 4.8 Ġzolatların protokatekhuat dioksijenaz enzimini kodlayan gen bölgelerinin dizi 

analizleri sonrası belirlenen en yakın gen bankası temsilcileri 

Ġzolatlar Dizinin 

uzunluğu 

EĢleĢen baz 

sayısı 

Gen bankasındaki en yakın karĢılığı 

C-24 

416 

403 

389 

265/284 

272/298 

266/293 

%93 Pseudomonas putida DSMZ 2112 

%91 Pseudomonas putida  ATCC 23975 

%90 Pseudomonas putida ATCC 23975 

C-27 

432 

421 

408 

281/303 

283/310 

276/303 

%92 Pseudomonas putida DSMZ 2112 

%91 Pseudomonas putida ATCC 23975 

%91 Pseudomonas putida ATCC 23975 

C-37 

423 

407 

392 

283/313 

282/314 

278/313 

%91 Pseudomonas putida DSMZ 2112 

%89 Pseudomonas putida ATCC 23975 

%88 Pseudomonas putida ATCC 23975 

C-52 

435 

423 

408 

283/304 

282/307 

278/306 

%93 Pseudomonas putida DSMZ 2112 

%91 Pseudomonas putida ATCC 23975 

%90 Pseudomonas putida ATCC 23975 

CH 

462 

226 

199 

284/297 

235/302 

212/272 

%95 Chromohalobacter sp. HS2 

%77 Pseudomonas sp. DSM 6978 

%77 Pseudomonas sp. IMT40 

 

C-24 izolatına ait dizi analizi sonucuyla yapılan değerlendirmede Pseudomonas putida 

strain DSMZ 2112 protokatekhuat 3,4-dioksijenaz enziminin beta alt ünitesi (pcaH) 

genleri ile %93 sekans benzerliği gösterdiği görülmüĢtür. Pseudomonas putida ATCC 

23975 protokatekhuat 3,4 dioksijenaz beta ve alfa alt ünite (pcaH ve pcaG) genleri ile 

%91 oranında benzerlik gösterdiği saptanmıĢtır. Pseudomonas putida ATCC 23975 

protokatekhuat3,4 dioksijenaz beta alt ünite (pcaH) geni ile %90 benzerlik gösterdiği 

görülmüĢtür. Pseudomonas putida pcaH geni ve pcaG geni ile %90 benzer olduğu 

görülmüĢtür. Pseudomonas sp. DSM 6978 protokatekhuat 3,4 dioksijenaz beta alt ünite 

(pcaH) geni ile %87 oranında sekans benzerliği gösterdiği belirlenmiĢtir.  

 

C-27 izolatına ait dizi analizi sonucuyla yapılan değerlendirmede, Pseudomonas putida 

DSMZ 2112 izolatının protokatekhuat 3,4 dioksijenaz beta alt ünite (pcaH) geni ile %92 
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oranında benzerlik göstermiĢtir. Pseudomonas putida ATCC 23975 protokatekhuat 3,4 

dioksijenaz alfa ve beta alt ünite (pcaH ve pcaG) genleri ile %91 oranında benzerlik 

gösterdiği saptanmıĢtır. Pseudomonas putida ATCC 23975 izolatının protokatekhuat 

3,4 dioksijenaz beta alt ünite (pcaH) geni ile %91 oranında benzerlik gösterdiği 

görülmüĢtür. Pseudomonas putida pcaH geni ve pcaG geni ile %90 oranında sekans 

benzerliği göstermiĢtir. 

 

C-37 izolatına ait dizi analiz sonucunun değerlendirilmesinde ise Pseudomonas putida 

DSMZ 2112 izolatının protokatekhuat 3,4 dioksijenaz beta alt ünite (pcaH) geni ile %91 

oranında benzerlik gösterdiği saptanmıĢtır. Pseudomonas putida ATCC 23975 

protokatekhuat 3,4 dioksijenaz alfa ve beta alt ünite (pcaH ve pcaG) genleri ile %89 

oranında benzerlik gösterdiği belirlenmiĢtir. Pseudomonas putida izolatının ATCC 

23975 protokatekhuat 3,4 dioksijenaz beta alt ünite (pcaH) genleri ile %88 oranında 

sekansların benzerlik gösterdiği görülmüĢtür.  

 

C-52 izolatına ait dizi analiz sonucu BLAST programı ile değerlendirilmiĢtir. 

Değerlendirme sonucunda, Pseudomonas putida DSMZ 2112 izolatının protokatekhuat 

3,4 dioksijenaz beta alt ünite (pcaH) genleri ile %93 oranında benzerlik göstermiĢtir. 

Pseudomonas putida ATCC 23975 izolatının protokatekhuat 3,4 dioksijenaz alfa ve 

beta altünite (pcaH ve pcaG) genleri ile %91 oranında benzerlik göstermiĢtir. 

Pseudomonas putida ATCC 23975 izolatının protokatekhuat 3,4 dioksijenaz beta alt 

ünite (pcaH) genleri ile ise %90 oranında sekans benzerliği gösterdiği belirlenmiĢtir.  

 

CH izolatına ait dizi analiz sonucu ile yapılan değerlendirmede; Chromohalobacter sp. 

HS2 izolatının protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin beta (pcaH) ve alfa alt ünite 

(pcaG) genleri ile %95 oranında benzerlik gösterdikleri belirlenmiĢtir. Pseudomonas sp. 

DSM 6978 izolatının protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin beta alt ünite (pcaH) 

genleri ile %77 oranında benzerlik gösterdiği görülmüĢtür. Pseudomonas sp. IMT40 

izolatının protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin beta (pcaH) ve alfa (pcaG) alt 

ünitelerine ait genler ile %77 oranında sekans benzerliği gösterdiği belirlenmiĢtir. Diğer 

sonuçlar Ek 3’de gösterilmiĢtir. 
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Dioksijenaz enzimlerini kodlayan gen bölgelerinin nükleotid sekans analizi sonuçları, 

izolatlarda katekol 1,2 dioksijenaz ve protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimlerini 

kodlayan gen bölgelerinin bulunduğunu göstermektedir. Sekans analizi sonuçları enzim 

aktivitelerinin spektrofotometrik ölçümleri ile paralellik göstermektedir. Bu durum, 

PAH parçalayabilen izolatların parçalanmasında katekol 1,2 dioksijenaz ve\veya 

protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimi veya enzimlerini kullanarak PAH’ları 

parçalayabildiklerini göstermektedir. 
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5. TARTIġMA ve SONUÇ 

 

PAH’lar çeĢitli sebeplerden dolayı, çevrede yaygın olarak bulunan organik 

kirleticilerdir. Potansiyel mutajen olmaları ve karsinojeniteleri nedeniyle çevre 

kirleticisi olarak büyük öneme sahiptirler. PAH bileĢikleri yüksek toksisite 

göstermelerinden dolayı ciddi çevre problemlerinin ortaya çıkmasına sebep olurlar 

(Cerniglia and Heitkamp 1989). Diğer ekosistemler gibi aĢırı tuzlu ortamlarda bu 

kirlilikten etkilenmektedir. PAH’lar ile kirlenmiĢ ortamlar aynı zamanda yüksek tuz 

konsantrasyonu içerir ve kontaminantların uzaklaĢtırılması için pek çok durumda 

biyolojik parçalanma primer mekanizmadır. Tuzlu habitatlarda PAH’lar bol miktarda 

bulunmalarına rağmen, böyle ortamlarda PAH bileĢiklerini parçalayabilen halofilik 

mikroorganizmalar üzerine yapılan çalıĢmalar oldukça azdır (Peng et al. 2008).  

 

AĢırı tuzluluk koĢullarına dayanıklı enzimleri, zor Ģartlarda enerji üretimine olanak 

sağlayan özel proteinleri, aĢırı koĢullara karĢı koyabilmek için sahip oldukları özel 

yapıları nedeniyle, halofilik mikroorganizmalar, biyoteknoloji alanında çalıĢan birçok 

araĢtırıcının ilgi odağı haline gelmiĢtir. Bu nedenle halofilik bakterilerin biyoteknolojik 

uygulamalarda, özellikle biyoremediasyon çalıĢmalarında kullanılmasının büyük 

avantaj sağlayacağı düĢünülmektedir. Bu grup mikroorganizmalar tuzlu koĢullar altında 

çok fazla katabolik çeĢitlilik göstermelerine rağmen kullandıkları metabolik yollar tam 

olarak aydınlatılamamıĢtır. 

 

Bu çalıĢmada, daha önce Ġzmir Çamaltı Tuzla’sından izole edilen ve 16S rDNA 

analizleri ile identifiye edilmiĢ halofilik ve halotolerant izolatların, seçilen PAH’ları (p-

hidroksibenzoik asit, naftalen, fenantren, ve piren) parçalayabilme yetenekleri 

belirlenerek, parçalama mekanizması aydınlatılmaya çalıĢılmıĢtır.  

 

PAH parçalayabilen izolatların hepsinin (C-24, C-27, C-37, C-41, C-43, C-46, C-50, C-

51, C-52 ve CH) Gr (-) olarak boyandıkları belirlenmiĢtir. Birbir vd. (2001), Tuz 
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Gölü’nden izole ettikleri halofilik bakterilerin Gr (-) olduklarını bildirmiĢlerdir (Birbir 

et al. 2001). Bu durum Archaea’nın genel özelliklerine uymaktadır. CH izolatı (basil) 

hariç, diğer izolatların mikroskobik morfolojilerinin kok olduğu saptanmıĢtır. %20 SW 

besiyerinde 37 
o
C’de 7 gün inkübasyon sonrasında CH izolatının krem renginde, diğer 

izolatların ise kırmızı ya da turuncu tonlarında koloni oluĢturdukları görülmüĢtür. Daha 

önce yapılan çalıĢmalarda Halobacteriaceae familyasının türlerinin çubuk, küre, 

pleomorfik, disk Ģeklinde farklı morfolojik yapılarda bulunduğu belirlenmiĢtir (Tindall 

1992, Oren 2000a, Trigui et al. 2011). 

 

ÇalıĢmamızda PAH parçalayabilen izolatların tümü pH 5,0 ve 7,0’de, çok iyi üreme 

göstermiĢtir. C-37, C-51 ve C-52 izolatlarının ise pH 9,0’da da çok iyi üremesine 

rağmen C-24 ve C-27’nin bu pH’da üremesinin azaldığı görülmüĢtür. pH 11,0’de ise C-

24, C-27, C-43, C-46, C-50 ve C-51 izolatlarının üremelerinde azalma saptanmıĢtır. 

Tüm izolatların 30 
o
C ve 37 

o
C’de çok iyi üreyebildikleri görülmüĢtür. Ġzolatlarda 

genellikle en iyi üreme %20-30 NaCl konsantrasyonlarında olmuĢtur. Ayrıca CH 

izolatının düĢük NaCl konsantrasyonlarında da çok iyi geliĢme gösterdiği belirlenmiĢtir. 

Bu durum bu izolatın ılımlı halofilik olduğunu ve diğer izolatların ise halofilik 

olduklarını doğrulamaktadır. Bizim çalıĢma sonuçlarımıza benzer olarak Birbir vd. 

(2001, 2004)’nin yapmıĢ oldukları çalıĢmalarda izole ettikleri halofilik izolatların %10, 

%15 ve %25 NaCl konsantrasyonlarında, pH 7,5’da 40 
o
C’de optimum geliĢme 

gösterdiklerini belirlemiĢlerdir (Birbir et al. 2001, Birbir et al. 2004).  

 

Ġzolatların farklı karbon kaynaklarını kullanabilme yetenekleri ile ilgili test sonuçları, 

tüm izolatların, glukoz, fruktoz, maltoz, mannitol, sükroz ve rafinoz kullanabilme 

yeteneğinde olduklarını göstermiĢtir. C-43, C-46 ve C-50 dıĢındaki diğer izolatların 

jelatini hidroliz edebildikleri görülmüĢtür. C-43, C-46, C-50 ve CH izolatları dıĢındaki 

izolatların oksidaz testi sonucu pozitif alarak saptanmıĢtır. Ġzolatların tümünde katalaz 

testi pozitif olarak belirlenmiĢtir. PAH parçalayabilen izolatların tümünde kazein, tween 

80, DNAaz ve indol testlerinin sonuçları negatif olarak saptanmıĢtır. Birbir vd. (2001), 

ġereflikoçhisar Tuz Gölü’nden izole etikleri halofilik bakterilerin %83’ünün oksidaz 

testinin ve %78’inin katalaz testinin pozitif sonuç verdiğini saptamıĢtır. Asker ve Ohta 
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(2002), Haloferax alexandrinus izolatı ile yapmıĢ oldukları çalıĢmalarda niĢasta ve 

kazein hidrolizi gerçekleĢmediğini belirlemiĢtir (Birbir et al. 2001, Asker and Ohta 

2002). 

 

%15 NaCl içeren niĢasta besiyerinde, C-43, C-46 ve CH izolatlarının niĢastayı hidroliz 

edebildikleri saptanmıĢtır. NaCl içermeyen besiyerinde ise izolatların hiçbirinin 

niĢastayı hidroliz edemedikleri görülmüĢtür. Bu durum ortam koĢullarının niĢasta 

hidrolizinden sorumlu enzim aktivitesi üzerinde etkili olduğunu göstermektedir. %15 

NaCl’lü ve NaCl’süz ortamda protein hidrolizi ve birchwoodksilan hidrolizi tüm 

izolatlarda negatif olarak görülmüĢtür.  

 

PAH parçalayabilen bakterilerin belirlenmesinde, Zhao vd. (2009)’un yöntemi 

uygulanmıĢtır. Bu, eski yöntemlere göre daha hızlı, güvenilir ve ekonomik olduğu için 

tercih edilmiĢtir. Zhao vd. (2009)’un yöntemine göre, seçilen PAH’ları (p-

hidroksibenzoik asit, naftalen, fenantren, piren) parçalayabilen 10 adet izolat 

belirlenmiĢtir. Bunlar; C-24, C-27, C-37, C-41, C-43, C-46, C-50, C-51, C-52, CH 

izolatlarıdır. 

 

Daha önce yapılan bir çalıĢmada Haloarcula sp. D1 halofilik Archaea izolatının p-

hidroksibenzoik asiti karbon ve enerji kaynağı olarak kullanabildiği belirlenmiĢtir 

(Emerson et al 1994). Naftalen, bakterilerin PAH’ları parçalayabilme yeteneklerinin 

incelenmesi için model bir bileĢik olarak sıklıkla çalıĢmalarda kullanılmaktadır. Çünkü 

naftalen en basit ve en çok çözünebilen PAH’lardan biridir. Bugüne kadar, Alcaligenes, 

Burkholderia, Mycobacterium, Polaromonas, Pseudomonas, Ralstonia, Rhodococcus, 

Sphingomonas ve Streptomyces genusları gibi naftaleni karbon ve enerji kaynağı olarak 

kullanabilen pek çok mikroorganizma izole edilmiĢtir (Seo et al. 2009). Acidovorax, 

Arthrobacter, Brevibacterium, Burkholderia, Comamonas, Mycobacterium, 

Pseudomonas ve Sphingomonas gibi çeĢitli genusların fenantreni parçalayabildikleri 

belirlenmiĢtir. Piren parçalayabilen suĢlardan bazıları ise Rhodococcus sp., Bacillus 

cereus, Burkholderia cepacia, Cycloclasticus sp. P1, Pseudomonas fluorescens, 
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Pseudomonas stutzeri, Sphingomonas sp. VKM B-2434, Sphingomonas paucimobilis ve 

Stenotrophomonas maltophilia olarak saptanmıĢtır (Seo et al 2009). 

 

Arulazhagan ve Vasudevan (2009) deniz suyu örneklerinden PAH parçalayabilen 

bakterileri izole etmiĢlerdir. DüĢük molekül ağırlıklı PAH olarak fenantren, florin ve 

yüksek molekül ağırlıklı PAH olarak piren ve benzo(e)piren kullanmıĢlardır. Böylece 

elde ettikleri bakteriyel komunitelerin, hem düĢük hem yüksek molekül ağırlıklı 

PAH’ları metabolize edebildiklerini belirlemiĢlerdir. Ġzole ettikleri bakteri 

komunitesinde bulunan türlerin de; Ochrobactrum sp., Enterobacter cloacea, 

Stenotrophomonas maltophilia olduklarını belirlemiĢlerdir (Arulazhagan and 

Vasudevan 2009). Bizim çalıĢmamızda ise, izolatların pek çoğunun düĢük molekül 

ağırlıklı PAH olan p-hidroksibenzoik asit, naftalen, fenantren ve yüksek molekül 

ağırlıklı PAH olarak da pireni parçaladıkları belirlenmiĢtir. 

 

Fu ve Oriel (1999), petrol atıkları ile kontamine olmuĢ aĢırı tuzlu topraktan izole 

ettikleri Haloferax sp. D1227 izolatının aromatik hidrokarbonlardan benzoik asit, 

sinamik asit ve 3-fenilpropionik’i karbon ve enerji kaynağı olarak kullanarak 

üreyebildiğini göstermiĢlerdir (Fu and Oriel 1999). Tapilatu vd. (2010) ise kontamine 

olmamıĢ tuzlu göllerden n-alkan parçalayabilen aĢırı halofilik Archaea izole etmiĢlerdir. 

Ġzolatlarından biri (MSNC 2) Haloarcula sp., üçü ise Haloferax sp. (MSNC 4, MSNC 

14, MSNC 16) Ģeklinde belirlenmiĢtir. Biyolojik parçalanma çalıĢmaları, 40 
o
C’de, 225 

g\l NaCl içeren besiyerinde 30 gün içinde %32-95 (0,5 g\l) heptadekan parçalanmasının 

gerçekleĢtiğini göstermiĢtir. ÇalıĢmamıza benzer olarak, bu izolatlardan MSNC 14 

izolatının fenantreni parçalayabildiği de belirlenmiĢtir (Tapilatu et al. 2010). 

 

ÇalıĢmamızda en iyi üreme 80 ve 120 ppm PAH konsantrasyonlarında olmuĢtur. 

Ġzolatların tümü, molekül ağırlığı yüksek bir PAH olan pirenin 200 ppm’lik 

konsantrasyonunda hiç üreme göstermemiĢtir. 80 ppm’in altındaki PAH 

konsantrasyonlarında ise izolatların üremesinde azalma görülmüĢtür. Cuadros-Orellana 

vd. (2006), aĢırı tuzlu beĢ bölgeden aldıkları örneklerden 44 yeni halofilik Archaea’nın 
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tek karbon kaynağı olarak 0,4 mM p-hidroksibenzoik asiti enerji kaynağı olarak 

kullanarak geliĢebildiklerini belirlemiĢlerdir. Bu izolatlar arasında Halobacteriaceae 

üyelerinin, p-hidroksibenzoik asiti en iyi parçaladıklarını ileri sürmüĢlerdir (Cuadros-

Orellana et al. 2006). ÇalıĢmamızda, C-24, C-27, C-37, C-41, C-43, C-46, C-50, C-51, 

C-52, CH izolatların çoğunun PAH’ları parçalayabildikleri belirlenmiĢtir. Tao vd. 

(2007), PAH ile kontamine olmuĢ olan topraktan izole ettikleri Sphingomonas sp. 

GY2B ile yapmıĢ oldukları çalıĢmalarda fenantren biyotransformasyonunu 

incelemiĢlerdir. Bu izolatın tek karbon ve enerji kaynağı olarak fenantreni etkili bir 

Ģekilde kullanabildiğini belirlemiĢlerdir (Tao et al. 2007).  

 

Aerobik bakteriyel sistemlerde PAH’ların parçalanmasında baĢlangıç basamağı, 

dioksijenaz enzimi ile oksidasyondur. Bunun sonucunda cis-dihidrodioller oluĢur. 

Bunlar multikomponent enzim sisteminin erken biyoürünleridir. Bu nedenle PAH 

halkalarının aerobik bakteriler tarafından enzimatik parçalanması için moleküler oksijen 

varlığı gerekmektedir. Substratlardan cis-dihidrodiollerin oluĢumundan sorumlu 

dioksijenazlar, en çok bakterilerde görülmektedir. Bunlar, protein ve hem içermeyen 

demir ile iliĢkili olup, NADH gerektiren multikomponent enzim sistemlerini içerirler.  

Intradiol halka parçalama yolundaki enzimler, protokatekhuat 3,4-dioksijenaz ve/veya 

katekol 1,2-dioksijenaz iken ekstradiol halka parçalama yolundaki enzimler ise 

protokatekhuat 4,5-dioksijenaz ve/veya katekol 2,3-dioksijenazdır (Cerniglia 1992). 

ÇalıĢmamızda bu anahtar enzimlerin varlığı, ham enzim ekstreleri kullanılarak 

spektrofotometrik yöntem ile belirlenmiĢtir (Caldini and Cenci 1997, Garcia et al. 2005, 

Song. 2009). Denediğimiz izolatların PAH’ları orto yolu kullanarak parçaladığı ve bu 

süreçte katekol 1,2-dioksijenaz ve/veya protokatekhuat 3,4-dioksijenaz enzimlerini 

kullandıkları saptanmıĢtır. Meta yol enzimlerinin (katekol 2,3 dioksijenaz ve 

protokatekhuat 4,5 dioksijenaz) aktiviteleri ise spektrofotometrik yöntemde 

belirlenmemiĢtir. 

 

Song (2009), aromatik hidrokarbon parçalayabilen 15 bakteri izole ederek aromatik 

hidrokarbonları orto parçalama yoluyla parçalayabildiklerini, rothera reaksiyonu ile 

belirlenmiĢtir. Protokatekhuat 3,4 dioksijenaz ve katekol 1,2 dioksijenaz aktiviteleri 

spektrofotometrik yöntem kullanılarak bulunmuĢtur. Pseudomonas fluorescens 
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izolatında protokatekhuat 3,4 dioksijenaz aktivitesi, Microbacterium 

esteraromaticum’da ise katekol 1,2 dioksijenaz aktivitesinin izolatlar içinde en yüksek 

seviyede olduğu belirlenmiĢtir (Song 2009). ÇalıĢmamızda da, benzer olarak, izolatların 

aromatik hidrokarbonları β-ketoadipate metabolik yolunun katekol veya protokatekhuat 

dalı ile orto parçalama yoluyla parçaladıkları rothera reaksiyonu ve spektrofotometrik 

yöntem kullanılarak belirlenmiĢtir. 

 

Chang vd. (2011), petrol ile kontamine olmuĢ bölgelerden aldıkları sediment ve toprak 

örneklerinden PAH biyoremediasyonu için potansiyel olarak kullanılabilecek üç suĢ 

izole etmiĢlerdir. Staphylacoccus sp. KW-07, Pseudomonas sp. CH-11 ve 

Ochrobactrom sp. CH-19 olarak identifiye ettikleri izolatların PCR amplifikasyon 

sonuçlarına göre, PAH parçalanmasında rol oynayan katekol dioksijenaz genlerinin 

(nahH genleri) Staphylacoccus sp. KW-07 ve Ochrobactrom sp. CH-19 izolatlarında 

kromozomal DNA’da, Pseudomonas sp. CH-11 izolatında ise plasmid DNA’sında yer 

aldığını belirlemiĢlerdir. Ayrıca, üç izolat arasında fenantren parçalanmasında en etkili 

suĢun, Staphylacoccus sp. KW-07 olduğu görülmüĢtür (Chang et al. 2011). 

 

Urszula vd. (2009), Çamurdan izole ettikleri Stenotrophomonas maltophilia suĢu 

üzerinde yapmıĢ oldukları çalıĢmalarda, monosiklik hidrokarbonları parçalayabilen 

çeĢitli dioksijenaz enzimlerini karekterize etmiĢlerdir. Farklı Stenotrophomonas 

maltophilia suĢları arasında KB2 izolatında ilk kez üç farklı dioksijenaz enziminin 

aktivitesi saptanmıĢtır.  Benzoat ve katekol ile üreyen hücrelerde katekol 1,2 dioksijenaz 

aktivitesi belirlenmiĢtir. Fenol ile inkübe edilen hücrelerde ise katekol 2,3 dioksijenaz 

aktivitesi saptanmıĢtır. p-hidroksibenzoik asit, protokatekhuat ve vanilik asit ile 

inkübasyon sonucunda ise protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzim aktivitesi belirlenmiĢtir 

(Urszula et al. 2009). Bizim çalıĢmamızda ise katekol 2,3 dioksijenaz enzim aktivitesi 

saptanmamıĢ, ancak katekol 1,2 dioksijenaz ve protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzim 

aktivitesi görülmüĢtür. 

 

Cao vd. (2008), Pseudomonas putida P8 izolatı ile yaptıkları çalıĢmada katabolik 

enzimlerin MS identifikasyonlarını yaparak, benzoat parçalanmasındaki orto veya meta 
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parçalama yolundaki indüksiyonu araĢtırmıĢlardır. Benzoat veya suksinat ile birlikte 

üretilen Pseudomonas putida P8 izolatından elde edilen proteinleri, 2-D jel 

elektroforezinde yürütmüĢlerdir. Benzoat ile üretilen izolatlarda 8 farklı protein 

belirlenmiĢken bu proteinler suksinat ile üretilen izolatlarda belirlenememiĢtir. Bu 

durumun, indükleyici olarak seçilen PAH’a bağlı olarak enzimatik aktivetinin 

etkilenmesinden kaynaklandığı düĢünülmektedir. Benzer durum çalıĢmamızda da 

görülmüĢtür: Seçilen PAH indüksiyonuna bağlı olarak spesifik enzim aktiviteleri de 

değiĢiklik göstemiĢtir. C-24, C-27 izolatlarında p-hidroksibenzoik asit indüklenmesi 

sonucunda protokatekhuat 3,4 dioksijenaz aktivitesi görülmüĢken; naftalen, fenantren 

ve piren indüklenmesinde ise bu enzimin aktivitesi saptanmamıĢtır. 

 

Cao vd. (2008) yaptıkları çalıĢmada, benzoat parçalanmasında rol alan 8 enzimi MS ile 

saptamıĢlardır. Bunlar arasında Cat B ( EC 5.5.1.1), Pca I (EC 2.8.3.6) ve Pca F’nin (EC 

2.3.1.174) orto parçalama enzimleri; Dmp C (EC 1.2.1.32), Dmp D (EC 3.1.1.-), Dmp E 

(EC 4.2.1.80), Dmp F (EC 1.2.1.10) ve Dmp G’nin (EC 4.1.3.) ise meta parçalama yolu 

enzimleri olduğunu belirlemiĢlerdir. Sonuç olarak benzoat ile üretilen Pseudomonas 

putida P8 izolatı, orto ve meta parçalama yolundaki katekol 1,2 dioksijenaz ve katekol 

2,3 dioksijenaz enzim aktivitelerini göstermiĢtir (Cao et al. 2008). 

 

Garcia vd. (2005), aromatik bileĢikleri parçalayabilen halofilik bakterilerin katabolik 

çeĢitliliklerini araĢtırmıĢlardır. Aromatik bileĢik olarak benzoik asit, p-hidroksibenzoik 

asit, sinamik asit, salisiklik asit, fenilasetik asit, fenilpropionik asit, p-kumarik asit, 

ferulik asit, p-aminosalislik asit, p-kresol ve fenol kullanmıĢlardır. Halka parçalayan 

dioksijenaz enzimlerin varlığını spektrofotometrik yöntem kullanarak belirlemiĢlerdir. 

Ayrıca, aromatik halkaları parçalayan dioksijenaz enzimlerini kodlayan gen bölgelerinin 

PCR ile amplifikasyonlarını yapmıĢlardır. Sonuçta, izolatların, bizim çalıĢmamıza 

benzer olarak β-ketoadipate yolundaki katekol 1,2 dioksijenaz ve protokatekhuat 3,4 

dioksijenaz enzimleriyle aromatik bileĢikleri parçalayabildikleri belirlemiĢlerdir. 

Böylece, ılımlı halofilik bakterilerin yüksek tuzluluk koĢullarında aromatik bileĢikleri 

parçalayabildiklerini göstermiĢlerdir (Garcia et al. 2005). Garcia vd. (2005)’in 

çalıĢmasında Halomonas organivorans G16.1 izolatında, en yüksek katekol 1,2 
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dioksijenaz aktivitesi 360±15 nmol dk
-1

 mg protein
-1

 olarak benzoik asit ile 

indüklenmesinde belirlenmiĢtir. En yüksek protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzim 

aktivitesi ise 900±69 nmol dk
-1

 mg protein
-1

 değeri ile p-kumarik asit indüklenmesinde 

bulunmuĢtur. ÇalıĢmamızda kullandığımız aromatik hidrokarbonlardan biri olan p-

hidroksibenzoik asit indüklenmesinde ise katekol 1,2 dioksijenaz enzimi için spesifik 

enzim aktivitesi en çok 10,84±2,04 µmol dk
-1

 mg protein değeri ile C-27 izolatında, 

protokatekhuat 3,4 dioksijenaz (orto yol enzimi) enzimi için en yüksek değer, 34,40 ± 

3,04 µmol dk
-1

 mg protein değeri ile C-27 izolatında saptamıĢtır. 

 

ÇalıĢmamızda p-hidroksibenzoik asit indüklenmesi sonucunda, C-52 izolatı dıĢındaki 

izolatların hepsinde, katekol 1,2 dioksijenaz (orto yol enzimi) aktivitesi belirlenmiĢtir. 

C-24, C-27, C-52 izolatlarında ise protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzim aktivitesi 

belirlenmiĢtir.  

 

PAH parçalayabildiklerini saptadığımız izolatlardan, DNA ekstraksiyonu yapılmıĢ ve 

enzim kodlayan gen bölgeleri için spesifik primerler kullanılarak (Garcia et al. 2005) 

PCR amplifikasyonları gerçekleĢtirilmiĢtir. PCR amplifikasyonu sonucunda oluĢan 

ürünler %1’lik agaroz jelde yürütülerek görüntülenmiĢtir. Amplifikasyon sonuçlarına 

göre, katekol 1,2 dioksijenaz enzimini kodlayan muhtemel gen bölgesi (444 bç) C-52 

izolatı dıĢındaki tüm izolatlarda belirlenmiĢtir. C-24, C-27, C-37, C-52 ve CH 

izolatlarında katekol 2,3 dioksijenaz enzimini kodlayan muhtemel gen bölgesi (400 bç) 

saptanmamıĢtır. C-41, C-43, C-46, C-50 ve C-51 izolatlarında ise katekol 2,3 

dioksijenaz enzimini kodlayan muhtemel gen bölgesi (400 bç) belirlenmiĢtir. 

Protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimini kodlayan muhtemel gen bölgesi (330 bç), C-

41, C-43, C-46 ve C-50, C-51 izolatlarında saptanamamıĢtır. C-24, C-27, C-37, C-52 ve 

CH izolatlarında ise bu gen bölgesi belirlenmiĢtir. Bu gen bölgelerinin nükleotid sekans 

analizleri yapılmıĢ ve sekans analiz sonuçları daha önce sekans analizleri yapılmıĢ olan 

farklı mikroganizmalar ile karĢılaĢtırılmıĢtır.  

 

ÇalıĢmamıza benzer olarak Garcia vd. (2005)’in çalıĢmasında da izolatlarda katekol 1,2 

dioksijenaz enzimini kodlayan (444 bç), katekol 2,3 dioksijenaz enzimini kodlayan (400 
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bç) ve protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimini kodlayan (330 bç) muhtemel gen 

bölgeleri PCR amplifikasyonu ile değerlendirilmiĢtir. Sonuç olarak, katekol 1,2 

dioksijenaz ve protokatekhuat 3,4 dioksijenaz gen bölgelerinin varlığı tespit edilerek 

sekans analizleri gerçekleĢtirilmiĢtir. J21.8 izolatının katekol 1,2 dioksijenaz enzimini 

kodlayan 444 bç’lik gen bölgesinin sekans analizi sonucunda Halomonas venusta ile 

%99,4 sekans benzerliği gösterdiği saptanmıĢtır. Ayrıca, Ralstonia eutropha, 

Pseudomonas sp. EST1001, Burkholderia sp. TH2 ile yüksek oranda sekans benzerliği 

gösterdiği görülmüĢtür.  

 

ÇalıĢmamızda, katekol 1,2 dioksijenaz enzimini kodlayan muhtemel gen bölgelerinin 

sekans analizlerinin yapılmasına rağmen, Sadece CH izolatına ait gen bölgesinin sekans 

analiz sonuçları değerlendirilmiĢtir. C-24, C-27, C-37, C-41, C-43, C-46, C-50 ve C-51 

izolatlarının katekol 1,2 dioksijenaz enzimini kodladığı düĢünülen saflaĢtırılmıĢ olan 

gen bölgelerinin (444 bç) nükleotid sekans analizleri sırasında primerler iki bölgeye 

bağlanıp çift sekans okunduğu için bu örneklerin sekans analizleri 

değerlendirilememiĢtir.  

 

ÇalıĢmamızda, CH izolatında katekol 1,2 dioksijenaz enzimini kodladığı düĢünülen gen 

bölgesi (444 bç) sekans analizi sonuçları BLAST programı kullanılarak 

değerlendirilmiĢtir. Halomonas organivorans izolatının katekol 1,2 dioksijenaz 

kodlayan catA geni (%80), Pseudomonas sp. 6978 izolatının katekol 1,2 dioksijenaz 

catA geni (%72), Pseudomonas stutzeri JM300 izolatının katekol 1,2 dioksijenaz catA 

geni (%73) ile yüksek oranda benzerlik göstermiĢtir.  

 

Protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimlerini kodlayan muhtemel gen bölgelerinin (330 

bç) nükleotid sekans analizi sonuçları, izolatlarda bu gen bölgelerinin bulunduğunu 

doğrulamaktadır. Sekans analizi sonuçları enzim aktivitelerinin spektrofotometrik 

ölçümleri ile paralellik göstermektedir. Bu durum, PAH parçalayabilen izolatların 

parçalanmasında protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimini kullanarak PAH’ları 

parçalayabildiklerini göstermektedir. 
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C-24 izolatına ait dizi analizi sonuçları, Pseudomonas putida strain DSMZ 2112 

protokatekhuat 3,4-dioksijenaz enziminin beta alt ünitesi (pcaH) genleri ile %93 sekans 

benzerliği göstermiĢtir. C-27 izolatına ait dizi analiz sonucu, Pseudomonas putida 

DSMZ 2112 izolatının protokatekhuat 3,4 dioksijenaz beta alt ünite (pcaH) geni ile %92 

oranında benzerlik saptanmıĢtır. C-37 izolatına ait dizi analiz sonucunun 

değerlendirilmesinde ise Pseudomonas putida DSMZ 2112 izolatının protokatekhuat 

3,4 dioksijenaz beta alt ünite (pcaH) geni ile %91 oranında benzerlik gösterdiği 

saptanmıĢtır. C-52 izolatına ait dizi analizi, Pseudomonas putida DSMZ 2112 izolatının 

protokatekhuat 3,4 dioksijenaz beta alt ünite (pcaH) genleri ile %93 oranında benzerlik 

göstermiĢtir. CH izolatına ait dizi analiz sonucu ile yapılan değerlendirmede 

Chromohalobacter sp. HS2 izolatının protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enziminin beta 

(pcaH) ve alfa alt ünite (pcaG) genleri ile %95 oranında benzerlik gösterdikleri 

belirlenmiĢtir.  

 

ÇalıĢmamızda, saflaĢtırılmıĢ olan katekol 2,3 dioksijenaz enzimini kodladığı düĢünülen 

gen bölgelerinin (400 bç) nükleotid sekans analiz sonuçları BLAST programı ile 

değerlendirilmiĢtir. Değerlendirme sonucunda; Haloarcula marismortui ATCC 43049 

kromozom II ve Haloarcula hispanica ATCC 33960 ait hücre bölünmesini kontrol eden 

gen bölgelerinin sekanslarıyla yüksek oranda (%94-96) benzerlik gösterdiği 

saptanmıĢtır. Bu durum, katekol 2,3 dioksijenaz enzimini kodladığı düĢünülen gen 

bölgelerinin aslında muhtemelen sadece bu enzimi kodlamadığından kaynaklanabilir. 

Ancak ileride yapılacak çalıĢmalarda katekol 2,3 dioksijenaz enzimini kodladığı 

düĢünülen gen bölgelerinin (400 bç) klonlama çalıĢması yapılarak tekrar sekans 

analizlerinin gerçekleĢtirilmesinin gerekli olduğu düĢünülmektedir. 

 

Bu çalıĢmada, halofilik izolatların PAH’ları β-ketoadipate metabolik yolunda rol 

oynayan katekol 1,2 dioksijenaz ve protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimlerini 

kullanarak orto parçalama yoluyla parçalayabildikleri belirlenmiĢtir. Katekol 1,2 

dioksijenaz ve protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimlerini kodlayan gen bölgeleri de 

saptanmıĢtır. Ancak, sonuçlarımıza göre, enzimi kodlayan gen bölgeleri izolatlarda 
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bulunmasına rağmen, enzim aktivitesinin görülmediği durumlar olmuĢtur. Bu durum, 

enzim aktivitesinin kullanılan PAH türünden etkilendiğini ve enzimlerin muhtemelen 

indüklenen proteinlerden olduğunu göstermektedir  

 

Sonuç olarak; C-24, C-27, C-37, C-41, C-43, C-46, C-50, C-51, C-52 ve CH 

izolatlarının denenen PAH’ları parçalayabildikleri ve yüksek tuzluluk koĢullarına sahip 

ortamlarda PAH’ların biyoremediasyonu için potansiyel olarak kullanılabileceği ortaya 

koyulmuĢtur.  

 

Bütün bunlara ilave olarak, PAH’ları parçalayabilen izolatların plazmid veya gen 

fragmentlerinin, PAH parçalayabilme özelliği olmayan bakterilere transferi, çevrenin 

daha kısa sürede temizlenmesi için ve çevreci fenotipik karakterlere sahip yeni suĢların 

ortaya çıkmasına katkıda bulunabileceği düĢünülmektedir. Bunun da, biyoremediasyon 

çalıĢmalarıyla ekosistemdeki dengelerinin yeniden kurulmasına büyük katkılar 

sağlayacağı oldukça açıktır. 

 

Ġleriye yönelik çalıĢmalarda, bu çalıĢmada kullanılan izolatlardan PAH’ların biyolojik 

parçalanmasında rol oynayan dioksijenaz enzimleri saflaĢtırılarak enzim yapısı 

aydınlatılabilir. PAH indüklenmesi sonucu ortaya çıkan protein profilleri belirlenerek 

bu proteinler tanımlanabilir. PAH’ların biyolojik parçalanması sonucu oluĢan 

metabolitler belirlenebilir. Dioksijenaz enzimlerini kodlayan gen fragmentleri klonlama 

çalıĢmaları yapılarak yeni suĢlar ortaya çıkarılarak biyoremediasyon çalıĢmalarında 

kullanılabilir. 
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EKLER 

 

Ġzolatların Dizi Analizi Sonrası Belirlenen BLAST Sonuçları 

 

EK 1 Katekol 1,2 dioksijenaz enzimini kodlayan muhtemel gen bölgelerinin 

nükleotid sekans analizi sonuçları 

 

CH  

CGTCAGTGAGGGCGAGGCACGCATGGATGATGGCACGGATACCGACGCCGAGGTC

ATGTGGCTGACCGGGCAGGTCCGCGATACCGATGGCAACCCGATCCCTGACGCCCA

GGTCGAGATATGGCACGCCGATTCCAAGGGCAACTACTCCTTCTTCGATCCGTCCC

AGTCGGACTACAACCTGCGCCGGATCATCATGGTCGACGCGGAAGGGCGCTACCGG

GTGCGCAGCATCATTCCTTCCGGTTATGGCGTACCCCCGGAAAGTCCGACCGACCA

GGTGCTGTCGGCCTTGGGCCGCCATGGCCAGCGCCCGGCGCATATTCACTTCTTCAT

CTCTGCGCCGGGGTACCGTCATCTGACCCCCAGATAAAAACA 

 

Descriptions 

Legend for links to other resources: UniGene GEO Gene Structure Map Viewer PubChem 

BioAssay  

Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

FN997643.1 

Halomonas organivorans partial catA gene for catechol 

1,2-dioxygenase 
322 322 93% 1e-84 80% 

 

AB047272.1 

Pseudomonas sp. CA10 cat operon (catR, catB, catC, 

catA, ORFcat5, ORFcat6, ORFcat7, ORFcat8), complete 

cds 

210 210 97% 5e-51 73% 
 

CP002824.1 Enterobacter aerogenes KCTC 2190, complete genome 203 203 92% 8e-49 73% 
 

EU169353.1 

Uncultured bacterium clone 21-5-7 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
197 197 91% 3e-47 73% 

 

EU169380.1 

Pseudomonas sp. 6978 clone 3 catechol 1,2-dioxygenase 

(catA) gene, partial cds 
196 196 96% 1e-46 72% 

 

EU169355.1 

Uncultured bacterium clone 21-20-5 putative catechol 

1,2-dioxygenase (catA) gene, partial cds 
194 194 91% 4e-46 72% 
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

EU169354.1 

Uncultured bacterium clone 24-16-3 putative catechol 

1,2-dioxygenase (catA) gene, partial cds 
194 194 91% 4e-46 72% 

 

EU169352.1 

Uncultured bacterium clone 21-19-6 putative catechol 

1,2-dioxygenase (catA) gene, partial cds 
194 194 91% 4e-46 72% 

 

HM192766.1 

Pseudomonas sp. 3.5.4 catechol 1,2-dioxygenase gene, 

partial cds 
192 192 69% 1e-45 76% 

 

AY882595.1 

Uncultured organism clone o-xyl catechol-1,2-

dioxygenase (C12O) gene, partial cds 
185 185 96% 2e-43 72% 

 

AE015451.1 Pseudomonas putida KT2440 complete genome 185 330 96% 2e-43 72% 
 

D37782.1 

Pseudomonas putida gene for catechol 1,2-dioxygenase, 

complete cds 
185 185 96% 2e-43 72% 

 

CP002727.1 Pseudomonas fulva 12-X, complete genome 183 183 96% 8e-43 71% 
 

CP002290.1 Pseudomonas putida BIRD-1, complete genome 181 337 96% 3e-42 72% 
 

EU169359.1 

Uncultured bacterium clone 34-2-9 putative catechol 1,2-

dioxygenase-like (catA) gene, partial sequence 
179 179 91% 9e-42 72% 

 

AB286694.1 

Uncultured bacterium C12O gene for catechol 1,2-

dioxygenase, partial cds, clone: 116-T 
179 179 70% 9e-42 76% 

 

CP002870.1 Pseudomonas putida S16, complete genome 178 325 93% 3e-41 72% 
 

CP001891.1 Klebsiella variicola At-22, complete genome 178 178 94% 3e-41 71% 
 

CP000964.1 Klebsiella pneumoniae 342, complete genome 178 178 94% 3e-41 71% 
 

AB286681.1 

Uncultured bacterium C12O gene for catechol 1,2-

dioxygenase, partial cds, clone: 103-T 
176 176 70% 1e-40 75% 

 

AJ617556.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase, isolate JM300 
176 176 78% 1e-40 73% 

 

AJ880094.1 

Pseudomonas chloritidismutans partial catA gene for 

catechol 1,2-dioxygenase 
176 176 64% 1e-40 76% 

 

CP000094.2 Pseudomonas fluorescens Pf0-1, complete genome 174 314 78% 4e-40 73% 
 

FM209186.1 

Pseudomonas aeruginosa LESB58 complete genome 

sequence 
174 174 97% 4e-40 71% 

 

AE004091.2 Pseudomonas aeruginosa PAO1, complete genome 174 174 97% 4e-40 71% 
 

AJ633095.1 

Pseudomonas balearica partial catA gene for catechol 

1,2-dioxygenase, isolate LS401 
174 174 71% 4e-40 75% 

 

AJ633094.1 

Pseudomonas balearica partial catA gene for catechol 

1,2-dioxygenase, strain SP1402 
174 174 71% 4e-40 75% 

 

FJ237621.1 

Pseudomonas sp. B3-1 catechol 1,2-dioxygenase (catA) 

gene, complete cds 
172 172 96% 1e-39 71% 

 

CP000949.1 Pseudomonas putida W619, complete genome 172 172 93% 1e-39 71% 
 

AB286709.1 

Uncultured bacterium C12O gene for catechol 1,2-

dioxygenase, partial cds, clone: 131-N 
172 172 70% 1e-39 75% 

 

CT573326.1 

Pseudomonas entomophila str. L48 

chromosome,complete sequence 
172 172 96% 1e-39 71% 

 

AF363241.1 Pseudomonas putida CatA gene, complete cds 172 172 96% 1e-39 71% 
 

AY029000.1 

Pseudomonas putida catechol 1,2-dioxygenase (catA) 

gene, complete cds 
172 172 96% 1e-39 71% 

 

EU503129.1 Pseudomonas sp. XP-M2 catechol 1,2-dioxygenase gene, 170 170 97% 5e-39 71% 
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

complete cds 

EU169358.1 

Uncultured bacterium clone 12-20-3 putative catechol 

1,2-dioxygenase (catA) gene, partial cds 
170 170 93% 5e-39 70% 

 

EU169342.1 

Uncultured bacterium clone 1-4-7 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
170 170 96% 5e-39 71% 

 

EU169335.1 

Uncultured bacterium clone 7-2-4 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
170 170 96% 5e-39 71% 

 

EU000396.1 

Pseudomonas putida strain N6 catechol 1,2-dioxygenase 

gene, partial cds 
170 170 96% 5e-39 71% 

 

AY658905.1 

Synthetic construct Peudomonas aeruginosa clone 

FLH047540.01F PA2507 gene, partial cds 
170 170 97% 5e-39 71% 

 

CP002620.1 Pseudomonas mendocina NK-01, complete genome 168 168 97% 2e-38 71% 
 

GQ247562.1 

Pseudomonas sp. YF1 putative catechol 1,2-dioxygenase 

(catA) gene, partial cds 
168 168 98% 2e-38 71% 

 

CP000926.1 Pseudomonas putida GB-1, complete genome 168 447 96% 2e-38 71% 
 

CP000438.1 

Pseudomonas aeruginosa UCBPP-PA14, complete 

genome 
168 168 97% 2e-38 71% 

 

U12557.1 

Pseudomonas putida catBCA regulatory protein CatR 

(catR), muconate lactonizing enzyme (catB), 

muconolactone isomerase (catC) and catechol oxygenase 

(catA) genes, complete cds 

168 168 93% 2e-38 71% 
 

EU169371.1 

Uncultured bacterium clone 4-16-1 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
167 167 96% 6e-38 71% 

 

EU169367.1 

Uncultured bacterium clone 12-20-4 putative catechol 

1,2-dioxygenase (catA) gene, partial cds 
167 167 96% 6e-38 71% 

 

EU169340.1 

Uncultured bacterium clone 4-1-3 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
167 167 96% 6e-38 71% 

 

EU169336.1 

Uncultured bacterium clone 10-3-4 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
167 167 96% 6e-38 71% 

 

EU169334.1 

Uncultured bacterium clone 10-4-8 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
167 167 96% 6e-38 71% 

 

AJ617524.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase, isolate LSMN2 
167 167 64% 6e-38 75% 

 

D37783.1 

Pseudomonas arvilla gene for catechol 1,2-dioxygenase, 

complete cds 
167 167 96% 6e-38 71% 

 

EU169370.1 

Uncultured bacterium clone 38-9-3 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
165 165 96% 2e-37 71% 

 

EU169369.1 

Uncultured bacterium clone 35-9-4 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
165 165 96% 2e-37 71% 

 

AY882596.1 

Uncultured organism clone m-xyl catechol-1,2-

dioxygenase (C12O) gene, partial cds 
165 165 81% 2e-37 72% 

 

HM192761.1 

Pseudomonas sp. 1.4.4 catechol 1,2-dioxygenase gene, 

partial cds 
161 161 66% 2e-36 74% 

 

EU169375.1 

Uncultured bacterium clone 13-4-1 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
161 161 96% 2e-36 70% 

 

EU169366.1 Uncultured bacterium clone 26-5-4 putative catechol 1,2- 161 161 96% 2e-36 70% 
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dioxygenase (catA) gene, partial cds 

EU169347.1 

Uncultured bacterium clone 2-16-6 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
161 161 96% 2e-36 70% 

 

AB177762.1 

Wautersia numazuensis phtR, phtA, phtB, phtC, phtD, 

phtE, phtF and C23Dt genes for phenol hydroxylase 

regulator protein, phenol hydroxylase components and 

catecol 2,3-dioxgenase, complete cds, strain: TE26 

161 161 96% 2e-36 70% 
 

AJ617555.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase, strain DSM 50238 
161 161 64% 2e-36 74% 

 

AJ617523.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase, isolate AN11 
161 161 64% 2e-36 74% 

 

CP002881.1 

Pseudomonas stutzeri ATCC 17588 = LMG 11199, 

complete genome 
159 159 69% 9e-36 74% 

 

CP002622.1 Pseudomonas stutzeri DSM 4166, complete genome 159 159 69% 9e-36 74% 
 

CP000744.1 Pseudomonas aeruginosa PA7, complete genome 159 159 97% 9e-36 70% 
 

CP000712.1 Pseudomonas putida F1, complete genome 159 312 97% 9e-36 72% 
 

DQ026294.1 

Pseudomonas sp. M1 phenol hydroxylase subunit (phcP), 

phenol hydroxylase subunit (phcO), phenol hydroxylase 

subunit (phcN), phenol hydroxylase subunit (phcM), 

phenol hydroxylase subunit (phcL), phenol hydroxylase 

subunit (phcK), transcriptional regulator (phcR), and 

catechol 1,2-dioxygenase (phcA) genes, complete cds 

158 158 98% 3e-35 70% 
 

EU169341.1 

Uncultured bacterium clone 1-11-3 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
156 156 96% 1e-34 70% 

 

AJ617516.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase, isolate A95/69 
156 156 79% 1e-34 72% 

 

EU169381.1 

Pseudomonas sp. 6978 clone 4 catechol 1,2-dioxygenase 

(catA) gene, partial cds 
154 154 76% 4e-34 72% 

 

AB286714.1 

Uncultured bacterium C12O gene for catechol 1,2-

dioxygenase, partial cds, clone: 136-N 
154 154 70% 4e-34 73% 

 

AB286682.1 

Uncultured bacterium C12O gene for catechol 1,2-

dioxygenase, partial cds, clone: 104-TLN 
154 154 70% 4e-34 73% 

 

EU169368.1 

Uncultured bacterium clone 32-2-8 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
152 152 96% 1e-33 70% 

 

AB286710.1 

Uncultured bacterium C12O gene for catechol 1,2-

dioxygenase, partial cds, clone: 132-N 
152 152 70% 1e-33 73% 

 

CP000090.1 

Ralstonia eutropha JMP134 chromosome 1, complete 

sequence 
152 152 92% 1e-33 70% 

 

CP000076.1 Pseudomonas fluorescens Pf-5, complete genome 152 152 81% 1e-33 71% 
 

AJ633076.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase 
152 152 62% 1e-33 74% 

 

AJ617519.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase, strain ATCC 17591 
152 152 64% 1e-33 73% 

 

EU169383.1 

Ralstonia eutropha JMP134 catechol 1,2-dioxygenase 

(catA) gene, partial cds 
150 150 76% 5e-33 72% 

 

EU169373.1 

Uncultured bacterium clone 36-16-8 putative catechol 

1,2-dioxygenase (catA) gene, partial cds 
150 150 94% 5e-33 70% 
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EU169363.1 

Uncultured bacterium clone 33-3-6 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
150 150 69% 5e-33 73% 

 

CP000304.1 Pseudomonas stutzeri A1501, complete genome 150 150 69% 5e-33 73% 
 

CP000489.1 

Paracoccus denitrificans PD1222 chromosome 1, 

complete sequence 
150 150 76% 5e-33 71% 

 

HM192764.1 

Pseudomonas putida strain TX2 catechol 1,2-

dioxygenase gene, partial cds 
149 149 66% 2e-32 74% 

 

GQ848198.1 

Pseudomonas putida strain DOT-T1E salycilate 

degradation gene cluster, partial sequence 
149 287 94% 2e-32 69% 

 

EU169357.1 

Uncultured bacterium clone 25-17-5 putative catechol 

1,2-dioxygenase (catA) gene, partial cds 
149 149 94% 2e-32 69% 

 

EU169337.1 

Uncultured bacterium clone 11-4-5 putative catechol 1,2-

dioxygenase (catA) gene, partial cds 
149 149 94% 2e-32 69% 

 

AB286706.1 

Uncultured bacterium C12O gene for catechol 1,2-

dioxygenase, partial cds, clone: 128-L 
149 149 70% 2e-32 73% 

 

AJ633075.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase 
149 149 64% 2e-32 73% 

 

AJ633074.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase 
149 149 64% 2e-32 73% 

 

AJ633073.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase 
149 149 64% 2e-32 73% 

 

AJ633071.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase 
149 149 64% 2e-32 73% 

 

AJ617525.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase, isolate ST27MN2 
149 149 64% 2e-32 73% 

 

AJ617522.1 

Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase, isolate AN10 
149 149 64% 2e-32 73% 

 

HM192767.1 

Pseudomonas putida strain 3.5.8 catechol 1,2-

dioxygenase gene, partial cds 
147 147 67% 5e-32 73% 

 

> emb|FN997643.1|  Halomonas organivorans partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase 

Length=974 

 

 Score =  322 bits (356),  Expect = 1e-84 

 Identities = 291/362 (80%), Gaps = 13/362 (4%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  20   CGCATGGATGATGGCACGGATACCGACGCCGAGGTCATGTGGCTGACCGGGCAGGTCCGC  79 

            |||||||| || ||||| |||| ||||| |||||  |||||||||||||| ||||| ||| 

Sbjct  363  CGCATGGACGACGGCACCGATAGCGACGGCGAGGCGATGTGGCTGACCGGCCAGGTGCGC  422 

 

Query  80   GATACCGATGGCAACCCGATCCCTGACGCCCAGGTCGAGATATGGCACGCCGATTCCAAG  139 

            || ||||| ||| | ||| |  | |  ||| |||||||||| ||||||||||| |||||| 

Sbjct  423  GACACCGACGGCCAGCCGGTGGCCGGGGCCAAGGTCGAGATCTGGCACGCCGACTCCAAG  482 

 

Query  140  GGCAACTACTCCTTCTTCGATCCGTCCCAGTCGGACTACAACCTGCGCCG---GATCATC  196 

            |||  ||||||||||||||| ||||| ||| | || ||||||||||||||   ||||||| 

Sbjct  483  GGCGGCTACTCCTTCTTCGACCCGTCGCAGGCCGAGTACAACCTGCGCCGCTCGATCATC  542 

 

Query  197  ATGGTCGACGCGGAAGGGCGCTACCGGGTGCGCAGCATCATTCCTTCCGGTTATGGCGTA  256 
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/50871629?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=93&RID=3Z7XFW2A016
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/9.%20gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(378%20letters).htm%2350871629
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/39837127?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=94&RID=3Z7XFW2A016
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/9.%20gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(378%20letters).htm%2339837127
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/39837121?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=95&RID=3Z7XFW2A016
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/9.%20gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(378%20letters).htm%2339837121
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/306569767?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=96&RID=3Z7XFW2A016
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/9.%20gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(378%20letters).htm%23306569767
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/338221270?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=3Z7XFW2A016
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            |    |||||| || || ||||||  ||||||||||||| |||| ||||| ||||||||  

Sbjct  543  A---CCGACGCCGAGGGTCGCTACGCGGTGCGCAGCATCGTTCCCTCCGGCTATGGCGT-  598 

 

Query  257  CCCCCGGAAAG---TCCGACCGACCAGGTGCTGTCGGCCTTGGGCCGCCATGGCCAGCGC  313 

               |||||| |    || ||||||||||||||   |||| |||||||||| ||||||||| 

Sbjct  599  --GCCGGAAGGCGCGCCCACCGACCAGGTGCTCAAGGCCCTGGGCCGCCACGGCCAGCGC  656 

 

Query  314  CCGGCGCATATTCACTTCTTCATCTCTGCGCCGGGGTACCGTCATCTGAC-CCCCAGATA  372 

            |||||||| || |||| |||| |||| ||||||||| |||  || |||||  |||||||  

Sbjct  657  CCGGCGCACATCCACTACTTCGTCTCGGCGCCGGGGCACCAGCACCTGACGACCCAGATC  716 

 

Query  373  AA  374 

            || 

Sbjct  717  AA  718 

 

> gb|EU169380.1|  Pseudomonas sp. 6978 clone 3 catechol 1,2-dioxygenase (catA)  

gene, partial cds 

Length=431 

 

 Score =  196 bits (216),  Expect = 1e-46 

 Identities = 271/373 (73%), Gaps = 10/373 (3%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  9    AGGGCGAGGCACGCATGGATGATGGCA-CGGATAC--CGACGCCGAGGTCATGTGGCTGA  65 

            ||||||| |  |||||||| ||||||| || | ||  || ||||      ||||  ||   

Sbjct  33   AGGGCGAAGTGCGCATGGACGATGGCAGCGAAGACGGCGTCGCCACTCCGATGTTCCTCG  92 

 

Query  66   CCGGGCAGGTCCGCGATACCGATGGCAACCCGATCCCTGACGCCCAGGTCGAGATATGGC  125 

              || ||||| |  ||    || ||||| |||||| ||| ||||   |||||  | |||| 

Sbjct  93   AAGGCCAGGTGCTGGACCTGGACGGCAAGCCGATCGCTGGCGCCACCGTCGACCTCTGGC  152 

 

Query  126  ACGCCGATTCCAAGGGCAACTACTCCTTCTTCGATCCGTCCCAGTCGGACTACAACCTGC  185 

            ||||| |  |||||||||||||||||| |||||| | |  ||||||||| |||||||||| 

Sbjct  153  ACGCCAACACCAAGGGCAACTACTCCTACTTCGACCAGAGCCAGTCGGAGTACAACCTGC  212 

 

Query  186  GCCGGATCATCATGGTCGACGCGGAAGGGCGCTACCGGGTGCGCAGCATCATTCCTTCCG  245 

            ||||   |||| |   |||  | || || |||||||| |  ||||||||| | || |||| 

Sbjct  213  GCCGCCGCATCGTCACCGATTCCGACGGCCGCTACCGCGCCCGCAGCATCGTGCCGTCCG  272 

 

Query  246  GTTATGGCGTACCCCCGGAAAGTCCGACCGACCAGG--TG-CTGTCGGCCTTGGGCCGCC  302 

            | || ||      |||| |  | |||||   |||||  || |||   |   | ||||||| 

Sbjct  273  GCTACGGTTGCGACCCGCAGGGGCCGAC---CCAGGAATGCCTGAACGAGCTCGGCCGCC  329 

 

Query  303  ATGGCCAGCGCCCGGCGCATATTCACTTCTTCATCTCTGCGCCGGGGTACCGTCATCTGA  362 

            | |||||||| |||||||| || |||||||||||||| |||||||| ||||| || |||| 

Sbjct  330  ACGGCCAGCGTCCGGCGCACATCCACTTCTTCATCTCCGCGCCGGGCTACCGCCACCTGA  389 

 

Query  363  CC-CCCAGATAAA  374 

            || ||||||| || 

Sbjct  390  CCACCCAGATCAA  402 

 

> emb|AJ617556.1|  Pseudomonas stutzeri partial catA gene for catechol 1,2-

dioxygenase,  

isolate JM300 

Length=312 

 

 Score =  176 bits (194),  Expect = 1e-40 

 Identities = 221/299 (74%), Gaps = 6/299 (2%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  53   GTCATGTGGCTGACCGGGCA-GGTCCGCGATACCGATGGCAACCCGATCCCTGACGCCCA  111 

            |||||||  ||| | ||||| ||||  ||   |||| ||||| ||  |  | |  |||   

Sbjct  10   GTCATGTTCCTG-CAGGGCAAGGTCACCGGGCCCGACGGCAAGCCACTGGCCGGTGCCAC  68 

 

Query  112  GGTCGAGATATGGCACGCCGATTCCAAGGGCAACTACTCCTTCTTCGATCCGTCCCAGTC  171 

             |||||  | ||||||||| |  || |||||||||||||||  |||||   |  |||||| 

Sbjct  69   CGTCGATCTGTGGCACGCCAACACCCAGGGCAACTACTCCTATTTCGACAAGAGCCAGTC  128 

 

Query  172  GGACTACAACCTGCGCCGGATCATCATGGTCGACGCGGAAGGGCGCTACCGGGTGCGCAG  231 

             || |||||||||||||||  |||| |   ||| || ||||| ||||| || | |||||| 

Sbjct  129  CGAATACAACCTGCGCCGGCGCATCGTCACCGATGCCGAAGGCCGCTATCGCGCGCGCAG  188 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/162707993?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=5&RID=3Z7XFW2A016
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/39837157?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=21&RID=3Z7XFW2A016
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Query  232  CATCATTCCTTCCGGTTATGGCGTACCCCCGGAAAGTCCGACCGACCAGGTGCT--GTCG  289 

            |||| | || ||||| || |||    | |||||  |||||||| |  | |||||   ||  

Sbjct  189  CATCGTGCCGTCCGGCTACGGCTGCTCGCCGGATGGTCCGACCCAGGAAGTGCTCGATCT  248 

 

Query  290  GCCTTGGGCCGCCATGGCCAGCGCCCGGCGCATATTCACTTCTTCATCTCTGCGCCGGG  348 

            ||  | ||||| || || ||||| |||||||||||||||||||||||||| |||||||| 

Sbjct  249  GC--TCGGCCGTCACGGGCAGCGTCCGGCGCATATTCACTTCTTCATCTCCGCGCCGGG  305 

> emb|AJ880094.1|  Pseudomonas chloritidismutans partial catA gene for catechol  

1,2-dioxygenase 

Length=312 

 

 Score =  176 bits (194),  Expect = 1e-40 

 Identities = 184/242 (76%), Gaps = 0/242 (0%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  113  GTCGAGATATGGCACGCCGATTCCAAGGGCAACTACTCCTTCTTCGATCCGTCCCAGTCG  172 

            |||||  | ||||||||  |  ||||||||||||| |||| ||||||   |  ||||||  

Sbjct  70   GTCGACCTGTGGCACGCAAACACCAAGGGCAACTATTCCTACTTCGACAAGAGCCAGTCC  129 

 

Query  173  GACTACAACCTGCGCCGGATCATCATGGTCGACGCGGAAGGGCGCTACCGGGTGCGCAGC  232 

            |||||||||||||| |||  |||| |   ||||| | | ||  | ||||| | ||||||| 

Sbjct  130  GACTACAACCTGCGTCGGCGCATCGTCACCGACGAGAACGGCTGTTACCGCGCGCGCAGC  189 

 

Query  233  ATCATTCCTTCCGGTTATGGCGTACCCCCGGAAAGTCCGACCGACCAGGTGCTGTCGGCC  292 

            ||| | |||||||| ||||||    | || ||  |||||||| |  |||||||     || 

Sbjct  190  ATCGTGCCTTCCGGCTATGGCTGCTCGCCCGACGGTCCGACCCAGGAGGTGCTCGACACC  249 

 

Query  293  TTGGGCCGCCATGGCCAGCGCCCGGCGCATATTCACTTCTTCATCTCTGCGCCGGGGTAC  352 

             | |||||||| |||||||| ||||||||||| || ||||||||||| |||||||| ||  

Sbjct  250  CTCGGCCGCCACGGCCAGCGTCCGGCGCATATCCATTTCTTCATCTCCGCGCCGGGCTAT  309 

 

Query  353  CG  354 

            || 

Sbjct  310  CG  311 

 

> gb|CP002824.1|  Enterobacter aerogenes KCTC 2190, complete genome 

Length=5280350 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   hemagluttinin domain-containing protein 

   catechol 1,2-dioxygenase 

 

 Score =  203 bits (224),  Expect = 8e-49 

 Identities = 259/352 (74%), Gaps = 11/352 (3%) 

 Strand=Plus/Minus 

 

Query  17       GCACGCATGGATGATGGCACGGATACCGACGCCGAGGTCATGTGGCTGACCGGGCAGGTC  76 

                || ||||||||||||||||| ||   || || ||| || |||||||||  ||| |||||  

Sbjct  4265061  GCCCGCATGGATGATGGCACCGA---CGCCGGCGAAGTGATGTGGCTGCACGGCCAGGTT  4265005 

 

Query  77       CGCGATACCGATGGCAACCCGATCCCTGACGCCCAGGTCGAGATATGGCACGCCGATTCC  136 

                   |||| | | ||| | |||||| || |||||   || || || ||||||||| || || 

Sbjct  4265004  AAAGATAGCCAGGGCCAGCCGATCGCTAACGCCATCGTTGATATCTGGCACGCCAATACC  4264945 

 

Query  137      AAGGGCAACTACTCCTTCTTCGATCCGTCCCAGTCGGACTACAACCTGCGCCGGATCATC  196 

                  ||| || ||||| |||||||||| |  ||||   |||||||||||||| ||  || |  

Sbjct  4264944  CTGGGTAATTACTCGTTCTTCGATCAGAGCCAGAGCGACTACAACCTGCGTCG--TCGTA  4264887 

 

Query  197      ATGGT--CGACGCGGAAGGGCGCTACCGGGTGCGCAGCATCATTCCTTCCGGTTATGGCG  254 

                 | |   || ||| || || |||||  | |||||||||||||| || ||||| || |||  

Sbjct  4264886  TTCGCACCGGCGCCGATGGCCGCTATAGCGTGCGCAGCATCATGCCATCCGGCTACGGCT  4264827 

 

Query  255      TACCCCCGGAAAGTCCGACCGACCAGGTGCTG--TCGGCCTTGGGCCGCCATGGCCAGCG  312 

                  || |||||  |||| ||| |  || |||||  || |  || |||||||| ||| | || 

Sbjct  4264826  GCCCGCCGGATGGTCCAACCCAGAAGTTGCTGGATCAG--TTAGGCCGCCACGGCAACCG  4264769 

 

Query  313      CCCGGCGCATATTCACTTCTTCATCTCTGCGCCGGGGTACCGTCATCTGACC  364 

                 ||||| || |||||||||||| |||| ||||||||| |    ||||||||| 

Sbjct  4264768  TCCGGCACACATTCACTTCTTCGTCTCCGCGCCGGGGCATAAACATCTGACC  4264717 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/85815560?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=22&RID=3Z7XFW2A016
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/334732565?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=3&RID=3Z7XFW2A016
file://blast/dumpgnl.cgi
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/334732565?report=gbwithparts&from=1&to=5280350&RID=3Z7XFW2A016
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/334732565?report=gbwithparts&from=4264495&to=4265421&RID=3Z7XFW2A016
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EK 2 Ketekol 2,3 dioksijenaz enzimini kodlayan muhtemel gen bölgelerinin 

nükleotid sekans analizi sonuçları  

 

C-41 

 

AAGCGCATGTTGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACG

AATTAACTCGCTTGCCAACACAGAGCAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGG

AGCGGGAGGATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAAT

GGCTGCAAAGCGTATCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGT

TGTCACAGTTGACGTTGAAAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCC

AAAGGCGGCTCATACTATGAGTACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGA

AGTATTTCTTCGACCCCAGCCGGGTACT 

 

Descriptions 

Legend for links to other resources: UniGene GEO Gene Structure Map Viewer PubChem 

BioAssay  

Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

CP002922.1 

Haloarcula hispanica ATCC 33960 

chromosome II, complete sequence 
621 621 94% 9e-175 99% 

 

AY596298.1 

Haloarcula marismortui ATCC 43049 

chromosome II, complete sequence 
569 569 94% 3e-159 96% 

 

 

> gb|CP002922.1|  Haloarcula hispanica ATCC 33960 chromosome II, complete 

sequence 

Length=488918 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   cell division control protein 6 

 

 Score =  621 bits (336),  Expect = 9e-175 

 Identities = 341/343 (99%), Gaps = 1/343 (0%) 

 Strand=Plus/Plus 

 
Query  1     AAGCGCATGTTGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATTA  60 

             ||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  800   AAGCGCATG-TGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATTA  858 

 

Query  61    ACTCGCTTGCCAACACAGAGCAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAG  120 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  859   ACTCGCTTGCCAACACAGAGCAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAG  918 

 

Query  121   GATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGT  180 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(363%20letters).htm
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/Blast.cgi%23sort_mark
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/343784702?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=6YNPTKN5011
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(363%20letters).htm%23343784702
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/55232799?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=6YNPTKN5011
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/10.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(363%20letters).htm%2355232799
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/343784702?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=6YNPTKN5011
file://blast/dumpgnl.cgi
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/343784702?report=gbwithparts&from=1&to=1209&RID=6YNPTKN5011
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Sbjct  919   GATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGT  978 

 

Query  181   ATCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTG  240 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  979   ATCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTG  1038 

 

Query  241   AAAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAG  300 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  1039  AAAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAG  1098 

 

Query  301   TACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTATTTC  343 

             ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  1099  TACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTACTTC  1141 

 

 

> gb|AY596298.1|  Haloarcula marismortui ATCC 43049 chromosome II, 

complete sequence 

Length=288050 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   cell division control protein 6 homolog 1 

 

 Score =  569 bits (308),  Expect = 3e-159 

 Identities = 331/342 (97%), Gaps = 1/342 (0%) 

 Strand=Plus/Minus 

 

Query  2      AGCGCATGTTGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATTAA  61 

              |||||||| || |||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||| 

Sbjct  50613  AGCGCATG-TGAGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTGCGCGACGAATTAA  50555 

 

Query  62     CTCGCTTGCCAACACAGAGCAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  121 

              ||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  50554  CTCGCTTGCCAACACAGAGTAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  50495 

 

Query  122    ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  181 

              ||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  50494  ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTATGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  50435 

 

Query  182    TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  241 

              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  50434  TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGCTGA  50375 

 

Query  242    AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  301 

              |||| ||||| |||||||| ||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||| 

Sbjct  50374  AAGGATTCCTGGACGTAGATGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGGGGCTCATACTATGAGT  50315 

 

Query  302    ACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTATTTC  343 

              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  50314  ACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTACTTC  50273 

 

C-43 

AGCGCATGCTGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGA

ATTAACTCGCTTGCCAACACAGAGCAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGA

GCGGGAGGATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATG

GCTGCAAAGCGTATCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTT

GTCACAGTTGACGTTGAAAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCC

AAAGGCGGCTCATACTATGAGTACGAATTTTCGATTCGCGCAGATTTGGCACAGGA

AGTATTTCTTCGACCCCAGCGGTAAA 

Descriptions 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/55232799?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=2&RID=6YNPTKN5011
file://blast/dumpgnl.cgi
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/55232799?report=gbwithparts&from=50205&to=51485&RID=6YNPTKN5011
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(360%20letters).htm
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Legend for links to other resources: UniGene GEO Gene Structure Map Viewer PubChem 

BioAssay  

Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

CP002922.1 

Haloarcula hispanica ATCC 33960 

chromosome II, complete sequence 
614 614 95% 2e-172 99% 

 

AY596298.1 

Haloarcula marismortui ATCC 43049 

chromosome II, complete sequence 
564 564 95% 2e-157 96% 

 

 

> gb|CP002922.1|  Haloarcula hispanica ATCC 33960 chromosome II, complete 

sequence 

Length=488918 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   cell division control protein 6 

 

 Score =  614 bits (332),  Expect = 2e-172 

 Identities = 339/342 (99%), Gaps = 1/342 (0%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  1     AGCGCATGCTGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATTAA  60 

             |||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  801   AGCGCATG-TGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATTAA  859 

 

Query  61    CTCGCTTGCCAACACAGAGCAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  120 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  860   CTCGCTTGCCAACACAGAGCAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  919 

 

Query  121   ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  180 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  920   ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  979 

 

Query  181   TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  240 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  980   TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  1039 

 

Query  241   AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  300 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  1040  AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  1099 

 

Query  301   ACGAATTTTCGATTCGCGCAGATTTGGCACAGGAAGTATTTC  342 

             ||||||||||||||||||| |||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  1100  ACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTACTTC  1141 

 

 

> gb|AY596298.1|  Haloarcula marismortui ATCC 43049 chromosome II, 

complete sequence 

Length=288050 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   cell division control protein 6 homolog 1 

 

 Score =  564 bits (305),  Expect = 2e-157 

 Identities = 330/342 (96%), Gaps = 1/342 (0%) 

 Strand=Plus/Minus 

 
Query  1      AGCGCATGCTGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATTAA  60 

              |||||||| || |||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||| 

Sbjct  50613  AGCGCATG-TGAGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTGCGCGACGAATTAA  50555 

file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/Blast.cgi%23sort_mark
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/343784702?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=6YP6MJNW014
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(360%20letters).htm%23343784702
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/55232799?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=6YP6MJNW014
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/11.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(360%20letters).htm%2355232799
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/343784702?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=6YP6MJNW014
file:///C:/blast/dumpgnl.cgi
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/343784702?report=gbwithparts&from=1&to=1209&RID=6YP6MJNW014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/55232799?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=2&RID=6YP6MJNW014
file:///C:/blast/dumpgnl.cgi
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/55232799?report=gbwithparts&from=50205&to=51485&RID=6YP6MJNW014


149 
 

 

Query  61     CTCGCTTGCCAACACAGAGCAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  120 

              ||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  50554  CTCGCTTGCCAACACAGAGTAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  50495 

 

Query  121    ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  180 

              ||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  50494  ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTATGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  50435 

 

Query  181    TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  240 

              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  50434  TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGCTGA  50375 

 

Query  241    AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  300 

              |||| ||||| |||||||| ||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||| 

Sbjct  50374  AAGGATTCCTGGACGTAGATGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGGGGCTCATACTATGAGT  50315 

 

Query  301    ACGAATTTTCGATTCGCGCAGATTTGGCACAGGAAGTATTTC  342 

              ||||||||||||||||||| |||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  50314  ACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTACTTC  50273 

 

C-46  

AGCGCATGTGCGACAGGCGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATT

AACTCGCTTGCCAACACAGAGCAGAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGC

GGGAGGATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCT

GCAAAGCGTATCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTC

ACAGTTGACGTTGAAAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAA

GGCGGCTCATACTATGAGTACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGT

ATTTCTTCGATCCCAGCCAGTAACNT 

Descriptions 

Legend for links to other resources: UniGene GEO Gene Structure Map Viewer PubChem 

BioAssay  

Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

CP002922.1 

Haloarcula hispanica ATCC 33960 

chromosome II, complete sequence 
614 614 94% 2e-172 99% 

 

AY596298.1 

Haloarcula marismortui ATCC 43049 

chromosome II, complete sequence 
564 564 94% 2e-157 96% 

 

> gb|CP002922.1|  Haloarcula hispanica ATCC 33960 chromosome II, complete 

sequence 

Length=488918 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   cell division control protein 6 

 

 Score =  614 bits (332),  Expect = 2e-172 

 Identities = 339/342 (99%), Gaps = 2/342 (1%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  1     AGCGCATGTGCGACAGGC-GACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATTAAC  59 

             |||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  801   AGCGCATGTGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATTAAC  860 
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Query  60    TCGCTTGCCAACACAGAGCAGAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  119 

             |||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  861   TCGCTTGCCAACACAGAGCA-AACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  919 

 

Query  120   ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  179 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  920   ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  979 

 

Query  180   TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  239 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  980   TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  

1039 

 

Query  240   AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  299 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  1040  AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  

1099 

 

Query  300   ACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTATTTC  341 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  1100  ACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTACTTC  1141 

 

 

> gb|AY596298.1|  Haloarcula marismortui ATCC 43049 chromosome II, 

complete sequence 

Length=288050 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   cell division control protein 6 homolog 1 

 

 Score =  564 bits (305),  Expect = 2e-157 

 Identities = 330/342 (96%), Gaps = 2/342 (1%) 

 Strand=Plus/Minus 

 
Query  1      AGCGCATGTGCGACAGGC-GACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATTAAC  59 

              |||||||||| ||||||| |||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||| 

Sbjct  50613  AGCGCATGTGAGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTGCGCGACGAATTAAC  50554 

 

Query  60     TCGCTTGCCAACACAGAGCAGAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  119 

              |||||||||||||||||| | ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  50553  TCGCTTGCCAACACAGAGTA-AACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  50495 

 

Query  120    ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  179 

              ||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  50494  ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTATGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  50435 

 

Query  180    TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  239 

              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  50434  TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGCTGA  50375 

 

Query  240    AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  299 

              |||| ||||| |||||||| ||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||| 

Sbjct  50374  AAGGATTCCTGGACGTAGATGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGGGGCTCATACTATGAGT  50315 

 

Query  300    ACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTATTTC  341 

              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  50314  ACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTACTTC  50273 

 

 

C-50  

AGCGCATGTGCGACAGGCAGACGAGATGGTTGAGCGACGATAAAGTTCGCGACGA

ATTAACTCGCTTGCCAACACAGAGCAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGA
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GCGGGAGGATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATG

GCTGCAAAGCGTATCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTT

GTCACAGTTGACGTTGAAAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCC

AAAGGCGGCTCATACTATGAGTACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGA

AGTATTTCTTCGACCCCAGCGGTAAC 

T 

Descriptions 

Legend for links to other resources: UniGene GEO Gene Structure Map Viewer PubChem 

BioAssay  

Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

CP002922.1 

Haloarcula hispanica ATCC 33960 

chromosome II, complete sequence 
614 614 94% 2e-172 99% 

 

AY596298.1 

Haloarcula marismortui ATCC 43049 

chromosome II, complete sequence 
564 564 94% 2e-157 96% 

 

 

> gb|CP002922.1|  Haloarcula hispanica ATCC 33960 chromosome II, complete 

sequence 

Length=488918 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   cell division control protein 6 

 

 Score =  614 bits (332),  Expect = 2e-172 

 Identities = 339/342 (99%), Gaps = 1/342 (0%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  1     AGCGCATGTGCGACAGGCAGACGAGATGGTTGAGCGACGATAAAGTTCGCGACGAATTAA  60 

             ||||||||||||||||||||||||||| |||||||| ||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  801   AGCGCATGTGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCG-CGATAAAGTTCGCGACGAATTAA  859 

 

Query  61    CTCGCTTGCCAACACAGAGCAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  120 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  860   CTCGCTTGCCAACACAGAGCAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  919 

  

Query  121   ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  180 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  920   ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  979 

 

Query  181   TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  240 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  980   TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  1039 

 

Query  241   AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  300 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  1040  AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  1099 

 

Query  301   ACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTATTTC  342 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  1100  ACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTACTTC  1141 
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> gb|AY596298.1|  Haloarcula marismortui ATCC 43049 chromosome II, complete 

sequence 

Length=288050 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   cell division control protein 6 homolog 1 

 

 Score =  564 bits (305),  Expect = 2e-157 

 Identities = 330/342 (96%), Gaps = 1/342 (0%) 

 Strand=Plus/Minus 

 

Query  1      AGCGCATGTGCGACAGGCAGACGAGATGGTTGAGCGACGATAAAGTTCGCGACGAATTAA  60 

              |||||||||| |||||||||||||||| |||||||| ||||||||| ||||||||||||| 

Sbjct  50613  AGCGCATGTGAGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCG-CGATAAAGTGCGCGACGAATTAA  

50555 

 

Query  61     CTCGCTTGCCAACACAGAGCAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  

120 

              ||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  50554  CTCGCTTGCCAACACAGAGTAAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  

50495 

 

Query  121    ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  

180 

              ||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  50494  ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTATGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  

50435 

 

Query  181    TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  

240 

              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  50434  TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGCTGA  

50375 

 

Query  241    AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  

300 

              |||| ||||| |||||||| ||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||| 

Sbjct  50374  AAGGATTCCTGGACGTAGATGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGGGGCTCATACTATGAGT  

50315 

 

Query  301    ACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTATTTC  342 

              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  50314  ACGAATTTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTACTTC  50273 

 

 

C-51 

AGCGCATGTGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAA

TTAACTCGCTTGCCAACACAGAGCAGAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGA

GCGGGAGGATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATG

GCTGCAAAGCGTATCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTT

GTCACAGTTGACGTTGAAAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCC

AAAGGCGGCTCATACTATGAGTACGAATGGTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGG

AAGTATTTCGTTCGATCCCAGCGGTAACGT 

Descriptions 

Legend for links to other resources: UniGene GEO Gene Structure Map Viewer PubChem BioAssay  
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

CP002922.1 

Haloarcula hispanica ATCC 33960 chromosome II, 

complete sequence 
610 610 94% 2e-171 98% 

 

AY596298.1 

Haloarcula marismortui ATCC 43049 chromosome II, 

complete sequence 
560 560 94% 2e-156 96% 

 

> gb|CP002922.1|  Haloarcula hispanica ATCC 33960 chromosome II, complete sequence 

Length=488918 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   cell division control protein 6 

 

 Score =  610 bits (330),  Expect = 2e-171 

 Identities = 339/343 (99%), Gaps = 2/343 (1%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  1     AGCGCATGTGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATTAAC  60 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  801   AGCGCATGTGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATTAAC  860 

 

Query  61    TCGCTTGCCAACACAGAGCAGAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  120 

             |||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  861   TCGCTTGCCAACACAGAGCA-AACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  919 

 

Query  121   ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  180 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  920   ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  979 

 

Query  181   TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  240 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  980   TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  1039 

 

Query  241   AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  300 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  1040  AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  1099 

 

Query  301   ACGAATGGTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTATTTC  343 

             ||||||  ||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  1100  ACGAATT-TTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTACTTC  1141 

 

 

> gb|AY596298.1|  Haloarcula marismortui ATCC 43049 chromosome II, 

complete sequence 

Length=288050 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   cell division control protein 6 homolog 1 

 

 Score =  560 bits (303),  Expect = 2e-156 

 Identities = 330/343 (96%), Gaps = 2/343 (1%) 

 Strand=Plus/Minus 

 

Query  1      AGCGCATGTGCGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTTCGCGACGAATTAAC  60 

              |||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||| 

Sbjct  50613  AGCGCATGTGAGACAGGCAGACGAGATTGTTGAGCGCGATAAAGTGCGCGACGAATTAAC  50554 

 

Query  61     TCGCTTGCCAACACAGAGCAGAACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  120 

              |||||||||||||||||| | ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  50553  TCGCTTGCCAACACAGAGTA-AACTGACTCTCTACTCCCTATTACTGTTGGAGCGGGAGG  50495 

 

Query  121    ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTACGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  180 

              ||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  50494  ATGAAACGCCGTCCAAGCGTAACCGAATTTATGAGCGGTATGTAATGGCTGCAAAGCGTA  50435 

 

Query  181    TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGTTGA  240 

              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 
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Sbjct  50434  TCGATGCGGATGTGCGGACTGACAGAACGATTCATGACCGGTTGTCACAGTTGACGCTGA  50375 

 

Query  241    AAGGGTTCCTAGACGTAGACGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGCGGCTCATACTATGAGT  300 

              |||| ||||| |||||||| ||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||| 

Sbjct  50374  AAGGATTCCTGGACGTAGATGAACAGAATAAGGGCCCCAAAGGGGGCTCATACTATGAGT  50315 

 

Query  301    ACGAATGGTTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTATTTC  343 

              ||||||  ||||||||||||||||||||||||||||||| ||| 

Sbjct  50314  ACGAATT-TTCGATTCGCGCGGATTTGGCACAGGAAGTACTTC  50273 

 

 

EK 3 Protokatekhuat 3,4 dioksijenaz enzimini kodlayan muhtemel gen 

bölgelerinin sekans analizi sonuçları 

 

C-24 

TGCTGACGACGTGATGGCTACTACAGCTCCGCACCATCAGCACGGGACCGTACCAT

GGCGCAACGGCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAGCGGCC

CGTCGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGCTGATC

CCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGAT

CGCCAAGCTCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCG

ATATCGTCCTGCGCGAG 

 

Descriptions 

Legend for links to other resources: UniGene GEO Gene Structure Map Viewer PubChem 

BioAssay  

Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

CP002870.1 Pseudomonas putida S16, complete genome 470 470 96% 
3e-

129 
96% 

 

CP002290.1 Pseudomonas putida BIRD-1, complete genome 439 439 95% 
5e-

120 
94% 

 

CP000712.1 Pseudomonas putida F1, complete genome 439 439 96% 
5e-

120 
94% 

 

AE015451.1 Pseudomonas putida KT2440 complete genome 434 434 96% 
2e-

118 
94% 

 

CP000926.1 Pseudomonas putida GB-1, complete genome 417 417 95% 
2e-

113 
93% 

 

EF434422.1 

Uncultured bacterium clone qLB(3) protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
417 417 90% 

2e-

113 
94% 

 

DQ841291.1 

Pseudomonas putida strain DSMZ 2112 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
416 416 94% 

5e-

113 
93% 

 

EF434450.1 Uncultured bacterium clone qFR1 protocatechuate 3,4- 410 410 90% 2e- 94% 
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 111 

L14836.1 

Pseudomonas putida (ATCC 23975) protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta and alpha subunits (pcaH and pcaG) 

genes, complete cds 

403 403 98% 
3e-

109 
91% 

 

DQ841290.1 

Pseudomonas putida strain ATCC 23975 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
389 389 96% 

8e-

105 
90% 

 

AJ295623.1 Pseudomonas putida pcaH gene and pcaG gene 389 389 96% 
8e-

105 
90% 

 

CT573326.1 

Pseudomonas entomophila str. L48 chromosome,complete 

sequence 
376 376 96% 

5e-

101 
89% 

 

CP000949.1 Pseudomonas putida W619, complete genome 374 374 95% 
2e-

100 
89% 

 

CP002727.1 Pseudomonas fulva 12-X, complete genome 340 340 98% 3e-90 86% 
 

Y18527.1 

Pseudomonas sp. pobA, pobR, pcaQ, pcaH and pcaG 

genes 
333 333 92% 5e-88 87% 

 

DQ841293.1 

Pseudomonas sp. DSM 6978 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
327 327 88% 2e-86 87% 

 

CP000076.1 Pseudomonas fluorescens Pf-5, complete genome 298 298 96% 1e-77 83% 
 

AF302797.2 

Pseudomonas sp. IMT40 ferulyl-CoA synthetase gene, 

partial cds; and para-hydroxy Benzoat hydroxylase 

(pobA), PobR (pobR), PcaQ (pcaQ), protocatechuate 3,4 

dioxygenase beta subunit (pcaH), and protocatechuate 3,4 

dioxygenase alpha subunit (pcaG) genes, complete cds 

286 286 90% 7e-74 84% 
 

CP002620.1 Pseudomonas mendocina NK-01, complete genome 284 284 98% 2e-73 82% 
 

CP002881.1 

Pseudomonas stutzeri ATCC 17588 = LMG 11199, 

complete genome 
280 280 95% 3e-72 82% 

 

CP000304.1 Pseudomonas stutzeri A1501, complete genome 280 280 95% 3e-72 82% 
 

CP002622.1 Pseudomonas stutzeri DSM 4166, complete genome 275 275 95% 1e-70 82% 
 

FM209186.1 

Pseudomonas aeruginosa LESB58 complete genome 

sequence 
259 259 90% 9e-66 81% 

 

CP000438.1 

Pseudomonas aeruginosa UCBPP-PA14, complete 

genome 
259 259 90% 9e-66 81% 

 

AE004091.2 Pseudomonas aeruginosa PAO1, complete genome 259 259 90% 9e-66 81% 
 

CP000744.1 Pseudomonas aeruginosa PA7, complete genome 257 257 95% 3e-65 80% 
 

CP001157.1 Azotobacter vinelandii DJ, complete genome 250 250 98% 5e-63 79% 
 

CP000075.1 

Pseudomonas syringae pv. syringae B728a, complete 

genome 
244 244 95% 2e-61 79% 

 

CP002585.1 

Pseudomonas brassicacearum subsp. brassicacearum 

NFM421, complete genome 
233 233 98% 4e-58 78% 

 

AE016853.1 

Pseudomonas syringae pv. tomato str. DC3000, complete 

genome 
233 233 95% 4e-58 79% 

 

U96339.1 

Pseudomonas putida NCIMB 9869 plasmid pRA500 p-

cresol degradative pathway genes, p-

hydroxybenzaldehyde dehydrogenase (pchA) gene, partial 

cds, and p-cresol methylhydroxylase, cytochrome subunit 

(pchC), unknown (pchX), p-cresol methylhydroxylase, 

228 228 90% 2e-56 79% 
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

flavoprotein subunit (pchF), protocatechuate-3,4-

dioxygenase, beta subunit (pcaH) and protocatechuate-3,4-

dioxygenase, alpha subunit (pcaG) genes, complete cds 

CP000058.1 

Pseudomonas syringae pv. phaseolicola 1448A, complete 

genome 
206 206 98% 5e-50 76% 

 

CP000490.1 

Paracoccus denitrificans PD1222 chromosome 2, 

complete sequence 
159 159 95% 7e-36 73% 

 

CP000285.1 

Chromohalobacter salexigens DSM 3043, complete 

genome 
154 154 97% 3e-34 73% 

 

AY457919.1 

Marine alpha proteobacterium Y4I putative Zn-dependent 

hydrolase gene, partial cds; putative LysR type 

transcriptional regulator (pcaQ), putative gamma-

carboxymuconolactone decarboxylase (pcaC), putative 

protocatechuate 3,4 dioxygenase beta subunit (pcaH), and 

putative protocatechuate 3,4 dioxygenase alpha subunit 

(pcaG) genes, complete cds; and conserved hypothetical 

protein gene, partial cds 

141 141 94% 2e-30 72% 
 

AF253466.1 

Alpha proteobacterium Y3F putative Zn-dependent 

hydrolase gene, partial cds; LysR-type transcriptional 

regulator (pcaQ), gamma-carboxymuconolactone 

decarboxylase (pcaC), protocatechuate 3,4-dioxygenase 

beta subunit (pcaH), and protocatechuate 3,4-dioxygenase 

alpha subunit (pcaG) genes, complete cds; and 

hypothetical protein gene, partial cds 

140 140 94% 6e-30 72% 
 

CP000781.1 Xanthobacter autotrophicus Py2, complete genome 138 138 89% 2e-29 72% 
 

DQ318103.1 

Uncultured bacterium clone EP38 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
134 134 93% 3e-28 71% 

 

EU155151.1 

Chromohalobacter sp. HS2 LysR-type transcriptional 

regulator (pcaQ), protocatechuate 3,4-dioxygenase beta 

subunit (pcaH), protocatechuate 3,4-dioxygenase alpha 

subunit (pcaG), AraC family of transcriptional regulator 

(pobR), p-hydroxyBenzoat hydroxylase (pobA), LysR-

type transcriptional regulator (catR), muconate 

cycloisomerase (catB), muconolactone delta-isomerase 

(catC), catechol 1,2-dioxygenase (catA), Benzoat 1,2-

dioxygenase large subunit (benA), Benzoat 1,2-

dioxygenase small subunit (benB), electron transfer 

component of Benzoat 1,2-dioxygenase (benC), Benzoat 

diol dehydrogenase (benD), and Benzoat membrane 

transport protein (benE) genes, complete cds; and 

unknown genes 

127 127 97% 4e-26 71% 
 

AY457916.1 

Marine alpha proteobacterium SE45 putative shikimate 

dehydrogenase (aeroE2) gene, partial cds; and putative 

TetR family transcriptional regulator (tetR), putative LysR 

type transcriptional regulator (pcaQ), putative enol-lactone 

hydrolase (pcaD), putative gamma carboxymuconolactone 

decarboxylase (pcaC), putative protocatechuate 3,4 

dioxygenase beta subunit (pcaH), putative protocatechuate 

3,4 dioxygenase alpha subunit (pcaG), conserved 

hypothetical protein, and putative AraC type 

122 122 97% 2e-24 71% 
 

file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/Blast.cgi%23sort_mark
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/Blast.cgi%23sort_mark
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/71553748?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=37&RID=3ZA3DUM601N
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(297%20letters).htm%2371553748
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/119376152?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=38&RID=3ZA3DUM601N
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(297%20letters).htm%23119376152
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/91795226?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=39&RID=3ZA3DUM601N
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(297%20letters).htm%2391795226
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/38490088?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=40&RID=3ZA3DUM601N
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(297%20letters).htm%2338490088
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/7649290?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=41&RID=3ZA3DUM601N
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(297%20letters).htm%237649290
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/154158043?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=42&RID=3ZA3DUM601N
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(297%20letters).htm%23154158043
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/84043090?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=43&RID=3ZA3DUM601N
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(297%20letters).htm%2384043090
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/157837412?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=44&RID=3ZA3DUM601N
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(297%20letters).htm%23157837412
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/38490063?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=45&RID=3ZA3DUM601N
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/15.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(297%20letters).htm%2338490063


157 
 

Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

transcriptional regulator (pobR) genes, complete cds 

CP002910.1 Klebsiella pneumoniae KCTC 2242, complete genome 118 118 94% 2e-23 71% 
 

AP006725.1 

Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae NTUH-K2044 

DNA, complete genome 
114 114 94% 2e-22 70% 

 

CP000647.1 

Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae MGH 78578, 

complete sequence 
114 114 94% 2e-22 70% 

 

CP000032.1 

Ruegeria pomeroyi DSS-3 megaplasmid, complete 

sequence 
113 113 98% 9e-22 70% 

 

AY457918.1 

Silicibacter pomeroyi putative LysR type transcriptional 

regulator (pcaQ), putative para-hydroxyBenzoat 

hydroxylase (pobA), putative gamma-

carboxymuconolactone decarboxylase (pcaC), putative 

protocatechuate 3,4 dioxygenase beta subunit (pcaH), and 

putative protocatechuate 3,4 dioxygenase alpha subunit 

(pcaG) genes, complete cds; and conserved hypothetical 

protein gene, partial cds 

113 113 98% 9e-22 70% 
 

CP001875.2 Pantoea ananatis LMG 20103, complete genome 111 111 99% 3e-21 70% 
 

AP012032.1 Pantoea ananatis AJ13355 DNA, complete genome 105 105 99% 1e-19 69% 
 

DQ318058.1 

Uncultured bacterium clone CL50 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
105 105 97% 1e-19 69% 

 

FN543502.1 Citrobacter rodentium ICC168, complete genome 104 104 90% 4e-19 70% 
 

BA000040.2 

Bradyrhizobium japonicum USDA 110 DNA, complete 

genome 
93.3 93.3 90% 8e-16 68% 

 

GU180198.1 

Streptomyces viridosporus T7A putative protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit mRNA, partial cds 
89.7 89.7 52% 1e-14 74% 

 

CU914168.1 Ralstonia solanacearum strain IPO1609 Genome Draft 89.7 89.7 99% 1e-14 69% 
 

DQ318057.1 

Uncultured bacterium clone CL51 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
89.7 89.7 98% 1e-14 68% 

 

CP001068.1 Ralstonia pickettii 12J chromosome 1, complete sequence 87.8 87.8 99% 3e-14 69% 
 

FP885895.1 

Ralstonia solanacearum str. CMR15 chromosome, 

complete genome 
86.0 86.0 56% 1e-13 73% 

 

DQ841288.1 

Cupriavidus necator strain JD6 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
86.0 86.0 97% 1e-13 68% 

 

AL646052.1 

Ralstonia solanacearum GMI1000 chromosome complete 

sequence 
80.6 80.6 67% 5e-12 71% 

 

 

> gb|CP002290.1|  Pseudomonas putida BIRD-1, complete genome 

Length=5731541 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   PcaH 

 

 Score =  439 bits (486),  Expect = 5e-120 

 Identities = 272/287 (95%), Gaps = 3/287 (1%) 

 Strand=Plus/Minus 

 
Query  10       CGTGATGGCTACTACAGCT-CCGCACCATCAGCACGGGACCGTACC-ATGGCGCAACGGC  67 

                ||||| ||||||||||||| |||||||||||   |||| ||||||| ||||||||||||| 
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Sbjct  4852673  CGTGACGGCTACTACAGCTTCCGCACCATCAAGCCGGGCCCGTACCCATGGCGCAACGGC  4852614 

 

Query  68       C-GAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCGTCGATCGCCACC  126 

                | ||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||| |||||||||||| 

Sbjct  4852613  CCGAACGACTGGCGCCCGGCGCATATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCATCGATCGCCACC  4852554 

 

Query  127      AAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGCCCGATCGTC  186 

                |||||||| ||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  4852553  AAGCTGATCACCCAGCTGTACTTCGAAGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGCCCGATCGTC  4852494 

 

Query  187      AAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGACATGAGCAAC  246 

                ||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  4852493  AAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCTGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGACATGAGCAAC  4852434 

 

Query  247      GCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATATCGTCCTGCG  293 

                ||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||| ||||| 

Sbjct  4852433  GCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGACATCGTGCTGCG  4852387 

 

 

> gb|CP000712.1|  Pseudomonas putida F1, complete genome 

Length=5959964 

   

 Features in this part of subject sequence: 

   protocatechuate 3,4-dioxygenase, beta subunit 

 

 Score =  439 bits (486),  Expect = 5e-120 

 Identities = 273/289 (94%), Gaps = 3/289 (1%) 

 Strand=Plus/Minus 

 

Query  10       CGTGATGGCTACTACAGCT-CCGCACCATCAGCACGGGACCGTACC-ATGGCGCAACGGC  67 

                || || ||||||||||||| |||||||||||   |||| ||||||| ||||||||||||| 

Sbjct  5044219  CGCGACGGCTACTACAGCTTCCGCACCATCAAGCCGGGCCCGTACCCATGGCGCAACGGC  5044160 

 

Query  68       C-GAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCGTCGATCGCCACC  126 

                | ||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||| |||||||||||| 

Sbjct  5044159  CCGAACGACTGGCGCCCGGCGCATATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCATCGATCGCCACC  5044100 

 

Query  127      AAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGCCCGATCGTC  186 

                ||| |||| ||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  5044099  AAGTTGATCACCCAGCTGTACTTCGAAGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGCCCGATCGTC  5044040 

 

Query  187      AAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGACATGAGCAAC  246 

                |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  5044039  AAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGACATGAGCAAC  5043980 

 

Query  247      GCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATATCGTCCTGCGCG  295 

                ||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||| ||||||| 

Sbjct  5043979  GCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGACATCGTGCTGCGCG  5043931 

 

 

> gb|DQ841291.1|  Pseudomonas putida strain DSMZ 2112 protocatechuate 3,4-dioxygenase  

b-subunit (pcaH) gene, partial cds 

Length=395 

 

 Score =  416 bits (460),  Expect = 5e-113 

 Identities = 265/284 (93%), Gaps = 3/284 (1%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  10   CGTGATGGCTACTACAGCT-CCGCACCATCAGCACGGGACCGTACC-ATGGCGCAACGGC  67 

            ||||| ||||| ||||||| |||||||||||   |||| ||||||| ||||||||||||| 

Sbjct  106  CGTGACGGCTATTACAGCTTCCGCACCATCAAGCCGGGCCCGTACCCATGGCGCAACGGC  165 

 

Query  68   C-GAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCGTCGATCGCCACC  126 

            | ||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||| |||||||||||| 

Sbjct  166  CCGAACGACTGGCGCCCGGCGCATATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCATCGATCGCCACC  225 

 

Query  127  AAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGCCCGATCGTC  186 

            |||||||| |||||| |||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  226  AAGCTGATCACCCAGTTGTACTTCGAAGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGCCCGATCGTC  285 

 

Query  187  AAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGACATGAGCAAC  246 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/148509317?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=3&RID=3ZA3DUM601N
file://blast/dumpgnl.cgi
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/148509317?report=gbwithparts&from=5043899&to=5044618&RID=3ZA3DUM601N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/112379430?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=7&RID=3ZA3DUM601N
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            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| || 

Sbjct  286  AAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGACATGAGCGAC  345 

 

Query  247  GCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATATCGTCCT  290 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||  | ||||| || 

Sbjct  346  GCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTTTACATCGTGCT  389 

 

 

> gb|L14836.1|PSECAHG  Pseudomonas putida (ATCC 23975) protocatechuate 3,4-

dioxygenase  

beta and alpha subunits (pcaH and pcaG) genes, complete cds 

Length=1599 

 

 Score =  403 bits (446),  Expect = 3e-109 

 Identities = 272/298 (91%), Gaps = 5/298 (2%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  3    CTGAC-GAC-GTGATGGCTACTACAGCT-CCGCACCATCAGCACGGGACCGTACCA-TGG  58 

            ||||| ||| | || ||||||||||||| |||||||||||   |||| |||||||  ||| 

Sbjct  640  CTGACCGACAGCGACGGCTACTACAGCTTCCGCACCATCAAGCCGGGCCCGTACCCCTGG  699 

 

Query  59   CGCAACGGCC-GAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCGTCG  117 

            |||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||| 

Sbjct  700  CGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGGCATCAGCGGCCCGTCG  759 

 

Query  118  ATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGC  177 

            || || ||||||||||| |||||| |||| |||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  760  ATTGCGACCAAGCTGATCACCCAGTTGTATTTCGAGGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGC  819 

 

Query  178  CCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGAC  237 

            ||||||||||||||||||||||||||  |||| || |||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  820  CCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCTGAAGCTGTACAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGAC  879 

 

Query  238  ATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATATCGTCCTGCGCG  295 

            |||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||| || ||||| ||||||| 

Sbjct  880  ATGAACAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTTGACATCGTGCTGCGCG  937 

 

 

> gb|DQ841290.1|  Pseudomonas putida strain ATCC 23975 protocatechuate 3,4-

dioxygenase  

b-subunit (pcaH) gene, partial cds 

Length=395 

 

 Score =  389 bits (430),  Expect = 8e-105 

 Identities = 266/293 (91%), Gaps = 5/293 (2%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  3    CTGAC-GAC-GTGATGGCTACTACAGCT-CCGCACCATCAGCACGGGACCGTACCA-TGG  58 

            ||||| ||| | || ||||||||||||| |||||||||||   |||| |||||||  ||| 

Sbjct  97   CTGACCGACAGCGACGGCTACTACAGCTTCCGCACCATCAAGCCGGGCCCGTACCCCTGG  156 

 

Query  59   CGCAACGGCC-GAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCGTCG  117 

            |||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||| 

Sbjct  157  CGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGGCATCAGCGGCCCGTCG  216 

 

Query  118  ATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGC  177 

            || || ||||||||||| |||||| | || |||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  217  ATTGCGACCAAGCTGATCACCCAGTTATATTTCGAGGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGC  276 

 

Query  178  CCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGAC  237 

            ||||||||||||||||||||||||||  |||| || |||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  277  CCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCTGAAGCTGTACAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGAC  336 

 

Query  238  ATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATATCGTCCT  290 

            |||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||| || ||||| || 

Sbjct  337  ATGAACAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTTGACATCGTGCT  389 

 

 

C-27 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/294343?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=10&RID=3ZA3DUM601N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/112379428?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=14&RID=3ZA3DUM601N
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TGACTGACCGACCGATGATGGCTACTACAAGCTCCCGCACCCCATCAAGAACCGGA

CCCGTACCCCTGGCGCAACGGCCCGAAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTC

GCCATCAGCGGCCCGTCGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGG

TGACCCGCTGATCCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCG

TGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTG

GCCTACCGCTTCGACATCGTCCTGCGCAGCAA 

Descriptions 

Legend for links to other resources: UniGene GEO Gene Structure Map Viewer PubChem 

BioAssay  

Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

CP002870.1 Pseudomonas putida S16, complete genome 484 484 99% 
1e-

133 
95% 

 

CP002290.1 Pseudomonas putida BIRD-1, complete genome 455 455 98% 
7e-

125 
94% 

 

CP000712.1 Pseudomonas putida F1, complete genome 453 453 99% 
2e-

124 
93% 

 

AE015451.1 Pseudomonas putida KT2440 complete genome 448 448 99% 
1e-

122 
93% 

 

CP000926.1 Pseudomonas putida GB-1, complete genome 432 432 98% 
7e-

118 
92% 

 

DQ841291.1 

Pseudomonas putida strain DSMZ 2112 

protocatechuate 3,4-dioxygenase b-subunit 

(pcaH) gene, partial cds 

432 432 97% 
7e-

118 
92% 

 

EF434422.1 

Uncultured bacterium clone qLB(3) 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit 

(pcaH) gene, partial cds 

428 428 93% 
9e-

117 
93% 

 

EF434440.1 

Uncultured bacterium clone qEP5 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit 

(pcaH) gene, partial cds 

423 423 93% 
4e-

115 
93% 

 

EF434450.1 

Uncultured bacterium clone qFR1 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit 

(pcaH) gene, partial cds 

421 421 93% 
1e-

114 
93% 

 

L14836.1 

Pseudomonas putida (ATCC 23975) 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta and alpha 

subunits (pcaH and pcaG) genes, complete cds 

421 421 99% 
1e-

114 
91% 

 

EF434456.1 

Uncultured bacterium clone qFR14 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit 

(pcaH) gene, partial cds 

412 412 93% 
7e-

112 
92% 

 

EF434454.1 

Uncultured bacterium clone qFR5 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit 

(pcaH) gene, partial cds 

412 412 93% 
7e-

112 
92% 

 

EF434453.1 

Uncultured bacterium clone qFR4 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit 

(pcaH) gene, partial cds 

412 412 93% 
7e-

112 
92% 
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

DQ841290.1 

Pseudomonas putida strain ATCC 23975 

protocatechuate 3,4-dioxygenase b-subunit 

(pcaH) gene, partial cds 

408 408 97% 
9e-

111 
91% 

 

AJ295623.1 Pseudomonas putida pcaH gene and pcaG gene 403 403 99% 
4e-

109 
90% 

 

CP000949.1 Pseudomonas putida W619, complete genome 381 381 99% 
1e-

102 
88% 

 

CT573326.1 

Pseudomonas entomophila str. L48 

chromosome,complete sequence 
381 381 99% 

1e-

102 
88% 

 

CP002727.1 Pseudomonas fulva 12-X, complete genome 352 352 98% 6e-94 86% 
 

DQ841293.1 

Pseudomonas sp. DSM 6978 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial 

cds 

340 340 96% 4e-90 86% 
 

Y18527.1 

Pseudomonas sp. pobA, pobR, pcaQ, pcaH and 

pcaG genes 
340 340 98% 4e-90 85% 

 

CP000076.1 

Pseudomonas fluorescens Pf-5, complete 

genome 
313 313 98% 5e-82 84% 

 

EF434448.1 

Uncultured bacterium clone qFEU7 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit 

(pcaH) gene, partial cds 

304 304 83% 3e-79 87% 
 

AF302797.2 

Pseudomonas sp. IMT40 ferulyl-CoA 

synthetase gene, partial cds; and para-hydroxy 

Benzoat hydroxylase (pobA), PobR (pobR), 

PcaQ (pcaQ), protocatechuate 3,4 dioxygenase 

beta subunit (pcaH), and protocatechuate 3,4 

dioxygenase alpha subunit (pcaG) genes, 

complete cds 

300 300 96% 3e-78 82% 
 

CP002620.1 

Pseudomonas mendocina NK-01, complete 

genome 
288 288 97% 2e-74 82% 

 

CP002881.1 

Pseudomonas stutzeri ATCC 17588 = LMG 

11199, complete genome 
280 280 95% 3e-72 81% 

 

CP002622.1 

Pseudomonas stutzeri DSM 4166, complete 

genome 
277 277 95% 4e-71 81% 

 

CP000744.1 

Pseudomonas aeruginosa PA7, complete 

genome 
271 271 97% 2e-69 81% 

 

CP000304.1 Pseudomonas stutzeri A1501, complete genome 271 271 84% 2e-69 83% 
 

FM209186.1 

Pseudomonas aeruginosa LESB58 complete 

genome sequence 
266 266 97% 7e-68 80% 

 

CP000438.1 

Pseudomonas aeruginosa UCBPP-PA14, 

complete genome 
266 266 97% 7e-68 80% 

 

AE004091.2 

Pseudomonas aeruginosa PAO1, complete 

genome 
266 266 97% 7e-68 80% 

 

CP001157.1 Azotobacter vinelandii DJ, complete genome 259 259 98% 1e-65 79% 
 

AE016853.1 

Pseudomonas syringae pv. tomato str. DC3000, 

complete genome 
241 241 97% 3e-60 79% 

 

CP000075.1 

Pseudomonas syringae pv. syringae B728a, 

complete genome 
233 233 98% 4e-58 78% 
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

U96339.1 

Pseudomonas putida NCIMB 9869 plasmid 

pRA500 p-cresol degradative pathway genes, p-

hydroxybenzaldehyde dehydrogenase (pchA) 

gene, partial cds, and p-cresol 

methylhydroxylase, cytochrome subunit (pchC), 

unknown (pchX), p-cresol methylhydroxylase, 

flavoprotein subunit (pchF), protocatechuate-

3,4-dioxygenase, beta subunit (pcaH) and 

protocatechuate-3,4-dioxygenase, alpha subunit 

(pcaG) genes, complete cds 

228 228 88% 2e-56 78% 
 

CP002585.1 

Pseudomonas brassicacearum subsp. 

brassicacearum NFM421, complete genome 
226 226 97% 6e-56 77% 

 

CP000058.1 

Pseudomonas syringae pv. phaseolicola 1448A, 

complete genome 
217 217 98% 3e-53 76% 

 

CP000285.1 

Chromohalobacter salexigens DSM 3043, 

complete genome 
167 167 98% 5e-38 74% 

 

CP000490.1 

Paracoccus denitrificans PD1222 chromosome 

2, complete sequence 
154 154 85% 3e-34 74% 

 

AY457919.1 

Marine alpha proteobacterium Y4I putative Zn-

dependent hydrolase gene, partial cds; putative 

LysR type transcriptional regulator (pcaQ), 

putative gamma-carboxymuconolactone 

decarboxylase (pcaC), putative protocatechuate 

3,4 dioxygenase beta subunit (pcaH), and 

putative protocatechuate 3,4 dioxygenase alpha 

subunit (pcaG) genes, complete cds; and 

conserved hypothetical protein gene, partial cds 

141 141 79% 2e-30 74% 
 

AF253466.1 

Alpha proteobacterium Y3F putative Zn-

dependent hydrolase gene, partial cds; LysR-

type transcriptional regulator (pcaQ), gamma-

carboxymuconolactone decarboxylase (pcaC), 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit 

(pcaH), and protocatechuate 3,4-dioxygenase 

alpha subunit (pcaG) genes, complete cds; and 

hypothetical protein gene, partial cds 

138 138 92% 2e-29 72% 
 

EU155151.1 

Chromohalobacter sp. HS2 LysR-type 

transcriptional regulator (pcaQ), 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit 

(pcaH), protocatechuate 3,4-dioxygenase alpha 

subunit (pcaG), AraC family of transcriptional 

regulator (pobR), p-hydroxyBenzoat 

hydroxylase (pobA), LysR-type transcriptional 

regulator (catR), muconate cycloisomerase 

(catB), muconolactone delta-isomerase (catC), 

catechol 1,2-dioxygenase (catA), Benzoat 1,2-

dioxygenase large subunit (benA), Benzoat 1,2-

dioxygenase small subunit (benB), electron 

transfer component of Benzoat 1,2-dioxygenase 

(benC), Benzoat diol dehydrogenase (benD), 

and Benzoat membrane transport protein (benE) 

132 132 94% 1e-27 72% 
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
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score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

genes, complete cds; and unknown genes 

CP002910.1 

Klebsiella pneumoniae KCTC 2242, complete 

genome 
129 129 86% 1e-26 72% 

 

CP000781.1 

Xanthobacter autotrophicus Py2, complete 

genome 
129 129 81% 1e-26 72% 

 

DQ318103.1 

Uncultured bacterium clone EP38 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit 

(pcaH) gene, partial cds 

129 129 78% 1e-26 72% 
 

CP000032.1 

Ruegeria pomeroyi DSS-3 megaplasmid, 

complete sequence 
125 125 97% 1e-25 70% 

 

AY457918.1 

Silicibacter pomeroyi putative LysR type 

transcriptional regulator (pcaQ), putative para-

hydroxyBenzoat hydroxylase (pobA), putative 

gamma-carboxymuconolactone decarboxylase 

(pcaC), putative protocatechuate 3,4 

dioxygenase beta subunit (pcaH), and putative 

protocatechuate 3,4 dioxygenase alpha subunit 

(pcaG) genes, complete cds; and conserved 

hypothetical protein gene, partial cds 

125 125 97% 1e-25 70% 
 

AP006725.1 

Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae 

NTUH-K2044 DNA, complete genome 
123 123 86% 5e-25 71% 

 

CP000647.1 

Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae 

MGH 78578, complete sequence 
123 123 86% 5e-25 71% 

 

AY457916.1 

Marine alpha proteobacterium SE45 putative 

shikimate dehydrogenase (aeroE2) gene, partial 

cds; and putative TetR family transcriptional 

regulator (tetR), putative LysR type 

transcriptional regulator (pcaQ), putative enol-

lactone hydrolase (pcaD), putative gamma 

carboxymuconolactone decarboxylase (pcaC), 

putative protocatechuate 3,4 dioxygenase beta 

subunit (pcaH), putative protocatechuate 3,4 

dioxygenase alpha subunit (pcaG), conserved 

hypothetical protein, and putative AraC type 

transcriptional regulator (pobR) genes, 

complete cds 

116 116 96% 7e-23 71% 
 

CP001875.2 

Pantoea ananatis LMG 20103, complete 

genome 
111 111 97% 3e-21 70% 

 

AP012032.1 

Pantoea ananatis AJ13355 DNA, complete 

genome 
102 102 97% 2e-18 69% 

 

FN543502.1 

Citrobacter rodentium ICC168, complete 

genome 
96.9 96.9 87% 7e-17 70% 

 

DQ318057.1 

Uncultured bacterium clone CL51 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit 

(pcaH) gene, partial cds 

96.9 96.9 81% 7e-17 69% 
 

BA000040.2 

Bradyrhizobium japonicum USDA 110 DNA, 

complete genome 
95.1 95.1 83% 2e-16 69% 

 

DQ841288.1 

Cupriavidus necator strain JD6 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial 
93.3 93.3 96% 9e-16 69% 
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cds 

DQ841280.1 

Ralstonia eutropha JMP134 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial 

cds 

93.3 93.3 96% 9e-16 69% 
 

CP000264.1 Jannaschia sp. CCS1, complete genome 93.3 93.3 96% 9e-16 68% 
 

GU180198.1 

Streptomyces viridosporus T7A putative 

protocatechuate 3,4-dioxygenase b-subunit 

mRNA, partial cds 

91.5 91.5 42% 3e-15 75% 
 

CU914168.1 

Ralstonia solanacearum strain IPO1609 

Genome Draft 
91.5 91.5 86% 3e-15 69% 

 

GU560880.1 

Uncultured bacterium clone FMa24N1 

protocatechuate 3,4-dioxygenase b-subunit-like 

(pcaH) gene, partial sequence 

87.8 87.8 92% 4e-14 69% 
 

CP001068.1 

Ralstonia pickettii 12J chromosome 1, complete 

sequence 
86.0 86.0 93% 1e-13 69% 

 

FP885895.1 

Ralstonia solanacearum str. CMR15 

chromosome, complete genome 
84.2 84.2 93% 4e-13 69% 

 

AL646052.1 

Ralstonia solanacearum GMI1000 chromosome 

complete sequence 
75.2 75.2 62% 2e-10 70% 

 

 

> > gb|DQ841291.1|  Pseudomonas putida strain DSMZ 2112 protocatechuate 3,4-

dioxygenase  

b-subunit (pcaH) gene, partial cds 

Length=395 

 

 Score =  432 bits (478),  Expect = 7e-118 

 Identities = 281/303 (93%), Gaps = 7/303 (2%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  1    TGACTGACCGACCGATGATGGCTACTACAAGCTCCCGCACCCCATCAAGAACCGGACCCG  60 

            || ||||||||||| ||| ||||| |||| ||| |||||||  ||||||  |||| |||| 

Sbjct  94   TGTCTGACCGACCG-TGACGGCTATTACA-GCTTCCGCACC--ATCAAG--CCGGGCCCG  147 

 

Query  61   TACCCCTGGCGCAACGGCCCGAAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAG  120 

            ||||| ||||||||||||||||| |||||||||||||||||| ||||||||||||||||| 

Sbjct  148  TACCCATGGCGCAACGGCCCGAA-CGACTGGCGCCCGGCGCATATCCACTTCGCCATCAG  206 

 

Query  121  CGGCCCGTCGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGCTGAT  180 

            |||||| |||||||||||||||||||| |||||| |||||||||| |||||||||||||| 

Sbjct  207  CGGCCCATCGATCGCCACCAAGCTGATCACCCAGTTGTACTTCGAAGGTGACCCGCTGAT  266 

 

Query  181  CCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGC  240 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  267  CCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGC  326 

 

Query  241  CAAGCTCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGACATCGT  300 

            |||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||  ||||||| 

Sbjct  327  CAAGCTCGACATGAGCGACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTTTACATCGT  386 

 

Query  301  CCT  303 

             || 

Sbjct  387  GCT  389 
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> gb|L14836.1|PSECAHG  Pseudomonas putida (ATCC 23975) protocatechuate 3,4-

dioxygenase  

beta and alpha subunits (pcaH and pcaG) genes, complete cds 

Length=1599 

 

 Score =  421 bits (466),  Expect = 1e-114 

 Identities = 283/310 (91%), Gaps = 7/310 (2%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  1    TGACTGACCGACCGATGATGGCTACTACAAGCTCCCGCACCCCATCAAGAACCGGACCCG  60 

            || ||||||||| |  || |||||||||| ||| |||||||  ||||||  |||| |||| 

Sbjct  637  TGCCTGACCGACAGC-GACGGCTACTACA-GCTTCCGCACC--ATCAAG--CCGGGCCCG  690 

 

Query  61   TACCCCTGGCGCAACGGCCCGAAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAG  120 

            ||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||| |||||| 

Sbjct  691  TACCCCTGGCGCAACGGCCCGAA-CGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGGCATCAG  749 

 

Query  121  CGGCCCGTCGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGCTGAT  180 

            |||||||||||| || ||||||||||| |||||| |||| |||||||||||||||||||| 

Sbjct  750  CGGCCCGTCGATTGCGACCAAGCTGATCACCCAGTTGTATTTCGAGGGTGACCCGCTGAT  809 

 

Query  181  CCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGC  240 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||  |||| || |||||||||||||| 

Sbjct  810  CCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCTGAAGCTGTACAGCAGTTGATCGC  869 

 

Query  241  CAAGCTCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGACATCGT  300 

            |||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||| 

Sbjct  870  CAAGCTCGACATGAACAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTTGACATCGT  929 

 

Query  301  CCTGCGCAGC  310 

             |||||| || 

Sbjct  930  GCTGCGCGGC  939 

 

> gb|DQ841290.1|  Pseudomonas putida strain ATCC 23975 protocatechuate 3,4-

dioxygenase  

b-subunit (pcaH) gene, partial cds 

Length=395 

 

 Score =  408 bits (452),  Expect = 9e-111 

 Identities = 276/303 (91%), Gaps = 7/303 (2%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  1    TGACTGACCGACCGATGATGGCTACTACAAGCTCCCGCACCCCATCAAGAACCGGACCCG  60 

            || ||||||||| |  || |||||||||| ||| |||||||  ||||||  |||| |||| 

Sbjct  94   TGCCTGACCGACAGC-GACGGCTACTACA-GCTTCCGCACC--ATCAAG--CCGGGCCCG  147 

 

Query  61   TACCCCTGGCGCAACGGCCCGAAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAG  120 

            ||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||| |||||| 

Sbjct  148  TACCCCTGGCGCAACGGCCCGAA-CGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGGCATCAG  206 

 

Query  121  CGGCCCGTCGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGCTGAT  180 

            |||||||||||| || ||||||||||| |||||| | || |||||||||||||||||||| 

Sbjct  207  CGGCCCGTCGATTGCGACCAAGCTGATCACCCAGTTATATTTCGAGGGTGACCCGCTGAT  266 

 

Query  181  CCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGC  240 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||  |||| || |||||||||||||| 

Sbjct  267  CCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCTGAAGCTGTACAGCAGTTGATCGC  326 

 

Query  241  CAAGCTCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGACATCGT  300 

            |||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||| 

Sbjct  327  CAAGCTCGACATGAACAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTTGACATCGT  386 

 

Query  301  CCT  303 

             || 

Sbjct  387  GCT  389 

 

> gb|CP001157.1|  Azotobacter vinelandii DJ, complete genome 

Length=5365318 

 

 Features in this part of subject sequence: 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/294343?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=10&RID=3Z9Y73K701N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/112379428?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=14&RID=3Z9Y73K701N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/226717097?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=32&RID=3Z9Y73K701N
file://blast/dumpgnl.cgi
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   protocatechuate 3,4-dioxygenase, beta subunit 

 

 Score =  259 bits (286),  Expect = 1e-65 

 Identities = 245/307 (80%), Gaps = 7/307 (2%) 

 Strand=Plus/Minus 

 

Query  4        CTGACCGACCGATGATGGCTACTACAAGCTCCCGCACCCCATCAAGAACCGGACCCGTAC  63 

                ||||||||| |  || ||||||||| | || |||||||  ||||||  |||| ||| ||| 

Sbjct  3871638  CTGACCGAC-GCCGACGGCTACTACTA-CTTCCGCACC--ATCAAG--CCGGGCCCCTAC  3871585 

 

Query  64       CCCTGGCGCAACGGCCCGAAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAGCGG  123 

                || |||||||||||||| || ||| ||||||||| ||||||||||| |  |||||||||| 

Sbjct  3871584  CCGTGGCGCAACGGCCCCAA-CGAGTGGCGCCCGTCGCACATCCACGTGTCCATCAGCGG  3871526 

 

Query  124      CCCGTCGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGCTGATCCC  183 

                |||||||||||||||||||||||| |||||| ||||||||||||| ||||||||| | || 

Sbjct  3871525  CCCGTCGATCGCCACCAAGCTGATCACCCAGATGTACTTCGAGGGCGACCCGCTGTTTCC  3871466 

 

Query  184      GATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAA  243 

                 | |||||||||| ||    | ||||||||||||   ||||   ||    |||||| |   

Sbjct  3871465  AAAGTGCCCGATCATCCGCGCCATCGCCAACCCGGCCGCCGCCGAGACCCTGATCGGCCG  3871406 

 

Query  244      GCTCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGACATCGTCCT  303 

                 || ||| |||||| |  |   |||||||| |||||||| ||||||||| | ||||| || 

Sbjct  3871405  TCTGGACCTGAGCAGCAACGTGCCGATGGATTGCCTGGCGTACCGCTTCAATATCGTGCT  3871346 

 

Query  304      GCGCAGC  310 

                |||| || 

Sbjct  3871345  GCGCGGC  3871339 

 

 

C-37  

CGGTGCCTGACCCGAACCGTGATGGCTAACTACATGCTTACGCACCATCAAAGACT

CGGGACTCGTACCCATGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCA

CTTCGCCATCAGCGGCCCGTCGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGA

GGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAG

CCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGC

CTGGCCTACCGCTTCGATATCGTCCTGCGCGGCAA 

Descriptions 

Legend for links to other resources: UniGene GEO Gene Structure Map Viewer PubChem 

BioAssay  

Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

CP002870.1 Pseudomonas putida S16, complete genome 479 479 99% 
6e-

132 
94% 

 

CP002290.1 Pseudomonas putida BIRD-1, complete genome 452 452 99% 
8e-

124 
92% 

 

CP000712.1 Pseudomonas putida F1, complete genome 452 452 99% 
8e-

124 
92% 

 

AE015451.1 Pseudomonas putida KT2440 complete genome 443 443 99% 
4e-

121 
92% 

 

CP000926.1 Pseudomonas putida GB-1, complete genome 425 425 99% 
1e-

115 
91% 
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

EF434422.1 

Uncultured bacterium clone qLB(3) protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
423 423 93% 

4e-

115 
92% 

 

DQ841291.1 

Pseudomonas putida strain DSMZ 2112 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
423 423 99% 

4e-

115 
91% 

 

EF434440.1 

Uncultured bacterium clone qEP5 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
417 417 93% 

2e-

113 
92% 

 

EF434450.1 

Uncultured bacterium clone qFR1 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
416 416 93% 

6e-

113 
92% 

 

EF434456.1 

Uncultured bacterium clone qFR14 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
407 407 93% 

3e-

110 
91% 

 

EF434454.1 

Uncultured bacterium clone qFR5 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
407 407 93% 

3e-

110 
91% 

 

EF434453.1 

Uncultured bacterium clone qFR4 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
407 407 93% 

3e-

110 
91% 

 

L14836.1 

Pseudomonas putida (ATCC 23975) protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta and alpha subunits (pcaH and pcaG) 

genes, complete cds 

407 407 99% 
3e-

110 
89% 

 

AJ295623.1 Pseudomonas putida pcaH gene and pcaG gene 403 403 99% 
4e-

109 
89% 

 

DQ841290.1 

Pseudomonas putida strain ATCC 23975 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
392 392 99% 

7e-

106 
88% 

 

CP000949.1 Pseudomonas putida W619, complete genome 389 389 99% 
8e-

105 
88% 

 

CT573326.1 

Pseudomonas entomophila str. L48 chromosome,complete 

sequence 
385 385 99% 

1e-

103 
88% 

 

CP002727.1 Pseudomonas fulva 12-X, complete genome 343 343 97% 3e-91 85% 
 

Y18527.1 

Pseudomonas sp. pobA, pobR, pcaQ, pcaH and pcaG 

genes 
338 338 90% 1e-89 87% 

 

DQ841293.1 

Pseudomonas sp. DSM 6978 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
336 336 87% 4e-89 87% 

 

CP000076.1 Pseudomonas fluorescens Pf-5, complete genome 306 306 94% 8e-80 83% 
 

EF434448.1 

Uncultured bacterium clone qFEU7 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
300 300 81% 3e-78 86% 

 

AF302797.2 

Pseudomonas sp. IMT40 ferulyl-CoA synthetase gene, 

partial cds; and para-hydroxy Benzoat hydroxylase 

(pobA), PobR (pobR), PcaQ (pcaQ), protocatechuate 3,4 

dioxygenase beta subunit (pcaH), and protocatechuate 3,4 

dioxygenase alpha subunit (pcaG) genes, complete cds 

289 289 87% 6e-75 83% 
 

CP002620.1 Pseudomonas mendocina NK-01, complete genome 284 284 90% 2e-73 82% 
 

CP002881.1 

Pseudomonas stutzeri ATCC 17588 = LMG 11199, 

complete genome 
282 282 90% 9e-73 82% 

 

CP000304.1 Pseudomonas stutzeri A1501, complete genome 282 282 89% 9e-73 82% 
 

CP002622.1 Pseudomonas stutzeri DSM 4166, complete genome 277 277 90% 4e-71 82% 
 

FM209186.1 

Pseudomonas aeruginosa LESB58 complete genome 

sequence 
260 260 87% 3e-66 81% 

 

CP000438.1 Pseudomonas aeruginosa UCBPP-PA14, complete 260 260 87% 3e-66 81% 
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genome 

AE004091.2 Pseudomonas aeruginosa PAO1, complete genome 260 260 87% 3e-66 81% 
 

CP000744.1 Pseudomonas aeruginosa PA7, complete genome 259 259 90% 1e-65 80% 
 

CP001157.1 Azotobacter vinelandii DJ, complete genome 251 251 93% 1e-63 79% 
 

CP000075.1 

Pseudomonas syringae pv. syringae B728a, complete 

genome 
248 248 90% 2e-62 79% 

 

CP002585.1 

Pseudomonas brassicacearum subsp. brassicacearum 

NFM421, complete genome 
241 241 94% 3e-60 78% 

 

AE016853.1 

Pseudomonas syringae pv. tomato str. DC3000, complete 

genome 
241 241 90% 3e-60 79% 

 

U96339.1 

Pseudomonas putida NCIMB 9869 plasmid pRA500 p-

cresol degradative pathway genes, p-

hydroxybenzaldehyde dehydrogenase (pchA) gene, partial 

cds, and p-cresol methylhydroxylase, cytochrome subunit 

(pchC), unknown (pchX), p-cresol methylhydroxylase, 

flavoprotein subunit (pchF), protocatechuate-3,4-

dioxygenase, beta subunit (pcaH) and protocatechuate-3,4-

dioxygenase, alpha subunit (pcaG) genes, complete cds 

228 228 87% 2e-56 78% 
 

CP000058.1 

Pseudomonas syringae pv. phaseolicola 1448A, complete 

genome 
206 206 90% 5e-50 76% 

 

CP000490.1 

Paracoccus denitrificans PD1222 chromosome 2, 

complete sequence 
158 158 87% 2e-35 73% 

 

CP000285.1 

Chromohalobacter salexigens DSM 3043, complete 

genome 
158 158 87% 2e-35 74% 

 

AY457919.1 

Marine alpha proteobacterium Y4I putative Zn-dependent 

hydrolase gene, partial cds; putative LysR type 

transcriptional regulator (pcaQ), putative gamma-

carboxymuconolactone decarboxylase (pcaC), putative 

protocatechuate 3,4 dioxygenase beta subunit (pcaH), and 

putative protocatechuate 3,4 dioxygenase alpha subunit 

(pcaG) genes, complete cds; and conserved hypothetical 

protein gene, partial cds 

143 143 78% 5e-31 73% 
 

AF253466.1 

Alpha proteobacterium Y3F putative Zn-dependent 

hydrolase gene, partial cds; LysR-type transcriptional 

regulator (pcaQ), gamma-carboxymuconolactone 

decarboxylase (pcaC), protocatechuate 3,4-dioxygenase 

beta subunit (pcaH), and protocatechuate 3,4-dioxygenase 

alpha subunit (pcaG) genes, complete cds; and 

hypothetical protein gene, partial cds 

138 138 78% 2e-29 73% 
 

DQ318103.1 

Uncultured bacterium clone EP38 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
131 131 78% 3e-27 72% 

 

CP002910.1 Klebsiella pneumoniae KCTC 2242, complete genome 127 127 88% 4e-26 71% 
 

EU155151.1 

Chromohalobacter sp. HS2 LysR-type transcriptional 

regulator (pcaQ), protocatechuate 3,4-dioxygenase beta 

subunit (pcaH), protocatechuate 3,4-dioxygenase alpha 

subunit (pcaG), AraC family of transcriptional regulator 

(pobR), p-hydroxyBenzoat hydroxylase (pobA), LysR-

type transcriptional regulator (catR), muconate 

125 125 87% 1e-25 71% 
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cycloisomerase (catB), muconolactone delta-isomerase 

(catC), catechol 1,2-dioxygenase (catA), Benzoat 1,2-

dioxygenase large subunit (benA), Benzoat 1,2-

dioxygenase small subunit (benB), electron transfer 

component of Benzoat 1,2-dioxygenase (benC), Benzoat 

diol dehydrogenase (benD), and Benzoat membrane 

transport protein (benE) genes, complete cds; and 

unknown genes 

CP000781.1 Xanthobacter autotrophicus Py2, complete genome 125 125 87% 1e-25 71% 
 

DQ841287.1 

Geodermatophilus sp. B1 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
123 123 78% 5e-25 73% 

 

AP006725.1 

Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae NTUH-K2044 

DNA, complete genome 
122 122 88% 2e-24 71% 

 

CP000647.1 

Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae MGH 78578, 

complete sequence 
122 122 88% 2e-24 71% 

 

DQ318099.1 

Uncultured bacterium clone EP36 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
118 118 88% 2e-23 71% 

 

DQ318098.1 

Uncultured bacterium clone AF5 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
118 118 88% 2e-23 71% 

 

DQ318096.1 

Uncultured bacterium clone EP15 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
118 118 88% 2e-23 71% 

 

CP000032.1 

Ruegeria pomeroyi DSS-3 megaplasmid, complete 

sequence 
114 114 87% 3e-22 70% 

 

AY457918.1 

Silicibacter pomeroyi putative LysR type transcriptional 

regulator (pcaQ), putative para-hydroxyBenzoat 

hydroxylase (pobA), putative gamma-

carboxymuconolactone decarboxylase (pcaC), putative 

protocatechuate 3,4 dioxygenase beta subunit (pcaH), and 

putative protocatechuate 3,4 dioxygenase alpha subunit 

(pcaG) genes, complete cds; and conserved hypothetical 

protein gene, partial cds 

114 114 87% 3e-22 70% 
 

AY457916.1 

Marine alpha proteobacterium SE45 putative shikimate 

dehydrogenase (aeroE2) gene, partial cds; and putative 

TetR family transcriptional regulator (tetR), putative LysR 

type transcriptional regulator (pcaQ), putative enol-lactone 

hydrolase (pcaD), putative gamma carboxymuconolactone 

decarboxylase (pcaC), putative protocatechuate 3,4 

dioxygenase beta subunit (pcaH), putative protocatechuate 

3,4 dioxygenase alpha subunit (pcaG), conserved 

hypothetical protein, and putative AraC type 

transcriptional regulator (pobR) genes, complete cds 

113 113 78% 9e-22 71% 
 

GU560771.1 

Uncultured bacterium clone FMa33N1 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

111 111 59% 3e-21 73% 
 

DQ318121.1 

Uncultured bacterium clone EP49B protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
111 111 88% 3e-21 70% 

 

DQ318058.1 

Uncultured bacterium clone CL50 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
111 111 78% 3e-21 70% 

 

GU560805.1 Uncultured bacterium clone FMb36 protocatechuate 3,4- 107 107 53% 4e-20 76% 
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
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score  
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score  
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coverage  

E 
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ident  
Links 

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 

EF434431.1 

Uncultured bacterium clone qY4 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
107 107 75% 4e-20 71% 

 

EF434417.1 

Uncultured bacterium clone qCSA6 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
107 107 75% 4e-20 72% 

 

DQ318070.1 

Uncultured bacterium clone CL70 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
107 107 88% 4e-20 70% 

 

DQ318061.1 

Uncultured bacterium clone CL54 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
107 107 78% 4e-20 70% 

 

DQ318097.1 

Uncultured bacterium clone CL35 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
98.7 98.7 70% 2e-17 72% 

 

FN543502.1 Citrobacter rodentium ICC168, complete genome 96.9 96.9 78% 7e-17 70% 
 

DQ318060.1 

Uncultured bacterium clone EP46 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
96.9 96.9 78% 7e-17 69% 

 

BA000040.2 

Bradyrhizobium japonicum USDA 110 DNA, complete 

genome 
95.1 95.1 78% 2e-16 69% 

 

AP012032.1 Pantoea ananatis AJ13355 DNA, complete genome 93.3 93.3 91% 9e-16 68% 
 

CP001875.2 Pantoea ananatis LMG 20103, complete genome 93.3 93.3 91% 9e-16 68% 
 

GU560768.1 

Uncultured bacterium clone Ua47N1 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
93.3 93.3 53% 9e-16 74% 

 

DQ318102.1 

Uncultured bacterium clone CL31 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
93.3 93.3 53% 9e-16 74% 

 

DQ318057.1 

Uncultured bacterium clone CL51 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
93.3 93.3 78% 9e-16 69% 

 

GU180198.1 

Streptomyces viridosporus T7A putative protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit mRNA, partial cds 
89.7 89.7 39% 1e-14 75% 

 

CU914168.1 Ralstonia solanacearum strain IPO1609 Genome Draft 89.7 89.7 88% 1e-14 69% 
 

BA000012.4 

Mesorhizobium loti MAFF303099 DNA, complete 

genome 
89.7 89.7 78% 1e-14 70% 

 

CP002623.1 Roseobacter litoralis Och 149, complete genome 86.0 86.0 78% 1e-13 68% 
 

CP001068.1 Ralstonia pickettii 12J chromosome 1, complete sequence 86.0 86.0 92% 1e-13 69% 
 

DQ841288.1 

Cupriavidus necator strain JD6 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
84.2 84.2 78% 4e-13 68% 

 

DQ841280.1 

Ralstonia eutropha JMP134 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
84.2 84.2 78% 4e-13 68% 

 

DQ318100.1 

Uncultured bacterium clone EP14 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
84.2 84.2 87% 4e-13 68% 

 

GU560880.1 

Uncultured bacterium clone FMa24N1 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

82.4 82.4 70% 2e-12 70% 
 

CP000264.1 Jannaschia sp. CCS1, complete genome 82.4 82.4 78% 2e-12 68% 
 

GU560742.1 

Uncultured bacterium clone SS100a15N1 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

80.6 80.6 73% 5e-12 68% 
 

EF434429.1 

Uncultured bacterium clone qY2 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
80.6 80.6 73% 5e-12 68% 
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FP885895.1 

Ralstonia solanacearum str. CMR15 chromosome, 

complete genome 
78.8 78.8 86% 2e-11 68% 

 

GU560881.1 

Uncultured bacterium clone Ua33N1 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
78.8 78.8 70% 2e-11 69% 

 

EF434451.1 

Uncultured bacterium clone qFR2 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
75.2 75.2 73% 2e-10 68% 

 

AL646052.1 

Ralstonia solanacearum GMI1000 chromosome complete 

sequence 
75.2 75.2 56% 2e-10 70% 

 

EF434416.1 

Uncultured bacterium clone qCSA4 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
73.4 73.4 45% 8e-10 72% 

 

DQ318075.1 

Uncultured bacterium clone EP66 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
73.4 73.4 71% 8e-10 67% 

 

CP002226.1 

Ketogulonicigenium vulgare Y25 plasmid pYP12, 

complete sequence 
68.0 68.0 78% 3e-08 66% 

 

GU560883.1 

Uncultured bacterium clone SS10b60 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
68.0 68.0 47% 3e-08 70% 

 

GU560882.1 

Uncultured bacterium clone FMa29N1 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

68.0 68.0 47% 3e-08 70% 
 

GU560828.1 

Uncultured bacterium clone FMc41 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
68.0 68.0 47% 3e-08 70% 

 

GU560802.1 

Uncultured bacterium clone SS100c27 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

68.0 68.0 47% 3e-08 70% 
 

GU560801.1 

Uncultured bacterium clone SS100b37 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

62.6 62.6 47% 1e-06 69% 
 

GU560800.1 

Uncultured bacterium clone FMb5 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
62.6 62.6 47% 1e-06 69% 

 

CP001115.1 

Deinococcus deserti VCD115 plasmid 1, complete 

sequence 
55.4 55.4 16% 2e-04 83% 

 

GU560898.1 

Uncultured bacterium clone SS10a32 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
51.8 51.8 45% 0.003 69% 

 

GU560877.1 

Uncultured bacterium clone FMb49 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
51.8 51.8 16% 0.003 81% 

 

GU560823.1 

Uncultured bacterium clone FMb65 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
51.8 51.8 35% 0.003 70% 

 

> gb|DQ841291.1|  Pseudomonas putida strain DSMZ 2112 protocatechuate 3,4-dioxygenase  

b-subunit (pcaH) gene, partial cds 

Length=395 

 

 Score =  423 bits (468),  Expect = 4e-115 

 Identities = 285/313 (91%), Gaps = 8/313 (3%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  1    CGGTGCCTGACCCGAACCGTGATGGCTAACTACATGCTTACGCACCATCAAAGACTCGGG  60 

            ||||| ||||||   ||||||| |||||  |||| |||| |||||||||||     |||| 

Sbjct  91   CGGTGTCTGACCG--ACCGTGACGGCTAT-TACA-GCTTCCGCACCATCAAGC---CGGG  143 

 

Query  61   ACTCGTACCCATGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCA  120 
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             | ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||| 

Sbjct  144  CC-CGTACCCATGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCATATCCACTTCGCCA  202 

 

Query  121  TCAGCGGCCCGTCGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGC  180 

            |||||||||| |||||||||||||||||||| |||||| |||||||||| |||||||||| 

Sbjct  203  TCAGCGGCCCATCGATCGCCACCAAGCTGATCACCCAGTTGTACTTCGAAGGTGACCCGC  262 

 

Query  181  TGATCCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGA  240 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  263  TGATCCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGA  322 

 

Query  241  TCGCCAAGCTCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATA  300 

            |||||||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||  | | 

Sbjct  323  TCGCCAAGCTCGACATGAGCGACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTTTACA  382 

 

Query  301  TCGTCCTGCGCGG  313 

            |||| || | ||| 

Sbjct  383  TCGTGCTCCACGG  395 

 

 

> gb|L14836.1|PSECAHG  Pseudomonas putida (ATCC 23975) protocatechuate 3,4-

dioxygenase  

beta and alpha subunits (pcaH and pcaG) genes, complete cds 

Length=1599 

 

 Score =  407 bits (450),  Expect = 3e-110 

 Identities = 282/314 (90%), Gaps = 8/314 (3%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  1    CGGTGCCTGACCCGAACCGTGATGGCTAACTACATGCTTACGCACCATCAAAGACTCGGG  60 

            || |||||||||   || | || ||||| ||||| |||| |||||||||||     |||| 

Sbjct  634  CGTTGCCTGACCG--ACAGCGACGGCTA-CTACA-GCTTCCGCACCATCAAGC---CGGG  686 

 

Query  61   ACTCGTACCCATGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCA  120 

             | ||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| || 

Sbjct  687  CC-CGTACCCCTGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGGCA  745 

 

Query  121  TCAGCGGCCCGTCGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGC  180 

            |||||||||||||||| || ||||||||||| |||||| |||| |||||||||||||||| 

Sbjct  746  TCAGCGGCCCGTCGATTGCGACCAAGCTGATCACCCAGTTGTATTTCGAGGGTGACCCGC  805 

 

Query  181  TGATCCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGA  240 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||  |||| || |||||||||| 

Sbjct  806  TGATCCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCTGAAGCTGTACAGCAGTTGA  865 

 

Query  241  TCGCCAAGCTCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATA  300 

            |||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||| || | 

Sbjct  866  TCGCCAAGCTCGACATGAACAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTTGACA  925 

 

Query  301  TCGTCCTGCGCGGC  314 

            |||| ||||||||| 

Sbjct  926  TCGTGCTGCGCGGC  939 

> gb|DQ841290.1|  Pseudomonas putida strain ATCC 23975 protocatechuate 3,4-

dioxygenase  

b-subunit (pcaH) gene, partial cds 

Length=395 

 

 Score =  392 bits (434),  Expect = 7e-106 

 Identities = 278/313 (89%), Gaps = 8/313 (3%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  1    CGGTGCCTGACCCGAACCGTGATGGCTAACTACATGCTTACGCACCATCAAAGACTCGGG  60 

            || |||||||||   || | || ||||| ||||| |||| |||||||||||     |||| 

Sbjct  91   CGTTGCCTGACCG--ACAGCGACGGCTA-CTACA-GCTTCCGCACCATCAAGC---CGGG  143 

 

Query  61   ACTCGTACCCATGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCA  120 

             | ||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| || 

Sbjct  144  CC-CGTACCCCTGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGGCA  202 

 

Query  121  TCAGCGGCCCGTCGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGC  180 

            |||||||||||||||| || ||||||||||| |||||| | || |||||||||||||||| 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/294343?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=13&RID=3Z9TFABP01N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/112379428?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=15&RID=3Z9TFABP01N
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Sbjct  203  TCAGCGGCCCGTCGATTGCGACCAAGCTGATCACCCAGTTATATTTCGAGGGTGACCCGC  262 

 

Query  181  TGATCCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGA  240 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||  |||| || |||||||||| 

Sbjct  263  TGATCCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCTGAAGCTGTACAGCAGTTGA  322 

 

Query  241  TCGCCAAGCTCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATA  300 

            |||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||| || | 

Sbjct  323  TCGCCAAGCTCGACATGAACAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTTGACA  382 

 

Query  301  TCGTCCTGCGCGG  313 

            |||| || | ||| 

Sbjct  383  TCGTGCTCCACGG  395 

> gb|EU155151.1|  Chromohalobacter sp. HS2 LysR-type transcriptional regulator  

(pcaQ), protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit (pcaH),  

protocatechuate 3,4-dioxygenase alpha subunit (pcaG), AraC  

family of transcriptional regulator (pobR), p-hydroxyBenzoat  

hydroxylase (pobA), LysR-type transcriptional regulator (catR),  

muconate cycloisomerase (catB), muconolactone delta-isomerase  

(catC), catechol 1,2-dioxygenase (catA), Benzoat 1,2-dioxygenase  

large subunit (benA), Benzoat 1,2-dioxygenase  

small subunit (benB), electron transfer component of Benzoat  

1,2-dioxygenase (benC), Benzoat diol dehydrogenase (benD),  

and Benzoat membrane transport protein (benE) genes, complete  

cds; and unknown genes 

Length=25200 

 

 Score =  125 bits (138),  Expect = 1e-25 

 Identities = 200/279 (72%), Gaps = 10/279 (4%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  38    TTACGCACCATCAAAGACTCGGGACTCGTACCCATGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCG  97 

             || ||||||||||| | || |   | |||| || |||| ||||| |   ||   |||||| 

Sbjct  5635  TTCCGCACCATCAA-GCCTGG---CCCGTATCCCTGGCCCAACGACATCAATAGCTGGCG  5690 

 

Query  98    CCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCGTCGATCGCCACCAAGCTGATTACCCA  157 

             |||||||||||||||| || |  | |  || ||||||||| ||||     |||| || || 

Sbjct  5691  CCCGGCGCACATCCACGTCTCGGTGATGGGGCCGTCGATCTCCACGCGCTTGATCACGCA  5750 

 

Query  158   GCTGTACTTCGAGGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGCCCGATCGT-CAAGTCGATCGCCA  216 

             | |||| |||||||| ||||||||||| ||| |||| || ||||| ||   |   ||  | 

Sbjct  5751  GATGTATTTCGAGGGCGACCCGCTGATTCCGCTGTGTCCCATCGTACACACCTTGCGTGA  5810 

 

Query  217   ACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGACATGAGCAACGC--CAACCCGAT  274 

              |||| |||| ||| |     ||| ||     ||||||||| || ||||     | |||| 

Sbjct  5811  CCCCG-AAGCGGTGGAAACCATGACCGGGCGTCTCGACATG-GC-ACGCAGTCGCTCGAT  5867 

 

Query  275   GGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATATCGTCCTGCGCGG  313 

             ||| ||||||||||||||||||||| | ||  | ||||| 

Sbjct  5868  GGATTGCCTGGCCTACCGCTTCGATCTGGTGATCCGCGG  5906 

 

C-52 

GGCCTCAAGCCGCTAGCCTGAACGACCGTGATGGCTACTACAAGCTTCCGCACCAT

GCAAGACCGGGACCGTACCCATGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGC

ACATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCGTCAGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCT

GTACTTCAGAGGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCC

AACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGACATGAGCAACGCCAACCC

GATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATATCGTACTGCGCGGCAA 

Descriptions 

Legend for links to other resources: UniGene GEO Gene Structure Map Viewer PubChem 

BioAssay  

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/157837412?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=44&RID=3Z9TFABP01N
file://blast/dumpgnl.cgi
file:///C:/Documents%20and%20Settings/cmr/Desktop/feyza%203/sekans%20deÄ�erlendirilmesi/18.gen/NCBI%20BlastNucleotide%20Sequence%20(324%20letters).htm
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

CP002870.1 Pseudomonas putida S16, complete genome 500 500 96% 
2e-

138 
96% 

 

CP002290.1 Pseudomonas putida BIRD-1, complete genome 464 464 94% 
1e-

127 
94% 

 

CP000712.1 Pseudomonas putida F1, complete genome 464 464 94% 
1e-

127 
94% 

 

AE015451.1 Pseudomonas putida KT2440 complete genome 455 455 94% 
7e-

125 
94% 

 

CP000926.1 Pseudomonas putida GB-1, complete genome 446 446 96% 
4e-

122 
92% 

 

EF434422.1 

Uncultured bacterium clone qLB(3) protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
435 435 88% 

6e-

119 
95% 

 

DQ841291.1 

Pseudomonas putida strain DSMZ 2112 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
435 435 93% 

6e-

119 
93% 

 

EF434450.1 

Uncultured bacterium clone qFR1 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
432 432 89% 

8e-

118 
94% 

 

EF434440.1 

Uncultured bacterium clone qEP5 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
430 430 88% 

3e-

117 
94% 

 

EF434456.1 

Uncultured bacterium clone qFR14 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
423 423 89% 

4e-

115 
93% 

 

EF434454.1 

Uncultured bacterium clone qFR5 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
423 423 89% 

4e-

115 
93% 

 

EF434453.1 

Uncultured bacterium clone qFR4 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
423 423 89% 

4e-

115 
93% 

 

L14836.1 

Pseudomonas putida (ATCC 23975) protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta and alpha subunits (pcaH and pcaG) 

genes, complete cds 

423 423 94% 
4e-

115 
91% 

 

AJ295623.1 Pseudomonas putida pcaH gene and pcaG gene 414 414 94% 
2e-

112 
91% 

 

DQ841290.1 

Pseudomonas putida strain ATCC 23975 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
408 408 94% 

9e-

111 
90% 

 

CP000949.1 Pseudomonas putida W619, complete genome 401 401 96% 
1e-

108 
89% 

 

CT573326.1 

Pseudomonas entomophila str. L48 chromosome,complete 

sequence 
387 387 94% 

3e-

104 
89% 

 

CP002727.1 Pseudomonas fulva 12-X, complete genome 358 358 94% 1e-95 87% 
 

Y18527.1 

Pseudomonas sp. pobA, pobR, pcaQ, pcaH and pcaG 

genes 
343 343 94% 3e-91 86% 

 

DQ841293.1 

Pseudomonas sp. DSM 6978 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
336 336 85% 5e-89 88% 

 

CP000076.1 Pseudomonas fluorescens Pf-5, complete genome 318 318 94% 1e-83 84% 
 

EF434448.1 

Uncultured bacterium clone qFEU7 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
300 300 79% 3e-78 87% 

 

AF302797.2 

Pseudomonas sp. IMT40 ferulyl-CoA synthetase gene, 

partial cds; and para-hydroxy Benzoat hydroxylase 

(pobA), PobR (pobR), PcaQ (pcaQ), protocatechuate 3,4 

dioxygenase beta subunit (pcaH), and protocatechuate 3,4 

300 300 94% 3e-78 83% 
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dioxygenase alpha subunit (pcaG) genes, complete cds 

CP002620.1 Pseudomonas mendocina NK-01, complete genome 289 289 94% 6e-75 82% 
 

CP002881.1 

Pseudomonas stutzeri ATCC 17588 = LMG 11199, 

complete genome 
282 282 93% 9e-73 81% 

 

CP000304.1 Pseudomonas stutzeri A1501, complete genome 282 282 93% 9e-73 81% 
 

CP002622.1 Pseudomonas stutzeri DSM 4166, complete genome 279 279 93% 1e-71 81% 
 

CP001157.1 Azotobacter vinelandii DJ, complete genome 269 269 96% 6e-69 80% 
 

FM209186.1 

Pseudomonas aeruginosa LESB58 complete genome 

sequence 
266 266 94% 7e-68 80% 

 

CP000744.1 Pseudomonas aeruginosa PA7, complete genome 266 266 94% 7e-68 80% 
 

CP000438.1 

Pseudomonas aeruginosa UCBPP-PA14, complete 

genome 
266 266 94% 7e-68 80% 

 

AE004091.2 Pseudomonas aeruginosa PAO1, complete genome 266 266 94% 7e-68 80% 
 

CP000075.1 

Pseudomonas syringae pv. syringae B728a, complete 

genome 
255 255 93% 1e-64 79% 

 

AE016853.1 

Pseudomonas syringae pv. tomato str. DC3000, complete 

genome 
250 250 96% 5e-63 79% 

 

CP002585.1 

Pseudomonas brassicacearum subsp. brassicacearum 

NFM421, complete genome 
246 246 93% 6e-62 79% 

 

U96339.1 

Pseudomonas putida NCIMB 9869 plasmid pRA500 p-

cresol degradative pathway genes, p-

hydroxybenzaldehyde dehydrogenase (pchA) gene, partial 

cds, and p-cresol methylhydroxylase, cytochrome subunit 

(pchC), unknown (pchX), p-cresol methylhydroxylase, 

flavoprotein subunit (pchF), protocatechuate-3,4-

dioxygenase, beta subunit (pcaH) and protocatechuate-3,4-

dioxygenase, alpha subunit (pcaG) genes, complete cds 

233 233 85% 4e-58 79% 
 

CP000058.1 

Pseudomonas syringae pv. phaseolicola 1448A, complete 

genome 
221 221 94% 3e-54 77% 

 

CP002568.1 Polymorphum gilvum SL003B-26A1, complete genome 170 170 96% 4e-39 74% 
 

CP000285.1 

Chromohalobacter salexigens DSM 3043, complete 

genome 
159 159 91% 7e-36 74% 

 

AP009384.1 

Azorhizobium caulinodans ORS 571 DNA, complete 

genome 
138 138 85% 2e-29 72% 

 

DQ318103.1 

Uncultured bacterium clone EP38 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
138 138 90% 2e-29 72% 

 

EU155151.1 

Chromohalobacter sp. HS2 LysR-type transcriptional 

regulator (pcaQ), protocatechuate 3,4-dioxygenase beta 

subunit (pcaH), protocatechuate 3,4-dioxygenase alpha 

subunit (pcaG), AraC family of transcriptional regulator 

(pobR), p-hydroxyBenzoat hydroxylase (pobA), LysR-

type transcriptional regulator (catR), muconate 

cycloisomerase (catB), muconolactone delta-isomerase 

(catC), catechol 1,2-dioxygenase (catA), Benzoat 1,2-

dioxygenase large subunit (benA), Benzoat 1,2-

dioxygenase small subunit (benB), electron transfer 

component of Benzoat 1,2-dioxygenase (benC), Benzoat 

131 131 95% 4e-27 71% 
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diol dehydrogenase (benD), and Benzoat membrane 

transport protein (benE) genes, complete cds; and 

unknown genes 

CP002910.1 Klebsiella pneumoniae KCTC 2242, complete genome 127 127 89% 4e-26 72% 
 

CP000781.1 Xanthobacter autotrophicus Py2, complete genome 125 125 85% 2e-25 71% 
 

AP006725.1 

Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae NTUH-K2044 

DNA, complete genome 
123 123 89% 5e-25 72% 

 

CP000647.1 

Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae MGH 78578, 

complete sequence 
123 123 89% 5e-25 72% 

 

DQ318099.1 

Uncultured bacterium clone EP36 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
122 122 85% 2e-24 71% 

 

DQ318098.1 

Uncultured bacterium clone AF5 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
122 122 85% 2e-24 71% 

 

DQ318058.1 

Uncultured bacterium clone CL50 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
118 118 89% 2e-23 70% 

 

CP000629.1 

Agrobacterium radiobacter K84 chromosome 2, complete 

sequence 
116 116 85% 8e-23 71% 

 

DQ318096.1 

Uncultured bacterium clone EP15 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
116 116 85% 8e-23 70% 

 

CP000943.1 Methylobacterium sp. 4-46, complete genome 114 114 89% 3e-22 70% 
 

EF434431.1 

Uncultured bacterium clone qY4 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
114 114 76% 3e-22 71% 

 

DQ841287.1 

Geodermatophilus sp. B1 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
114 114 85% 3e-22 72% 

 

EF434417.1 

Uncultured bacterium clone qCSA6 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
113 113 73% 1e-21 73% 

 

AY457918.1 

Silicibacter pomeroyi putative LysR type transcriptional 

regulator (pcaQ), putative para-hydroxyBenzoat 

hydroxylase (pobA), putative gamma-

carboxymuconolactone decarboxylase (pcaC), putative 

protocatechuate 3,4 dioxygenase beta subunit (pcaH), and 

putative protocatechuate 3,4 dioxygenase alpha subunit 

(pcaG) genes, complete cds; and conserved hypothetical 

protein gene, partial cds 

113 113 94% 1e-21 69% 
 

CP002447.1 

Mesorhizobium ciceri biovar biserrulae WSM1271, 

complete genome 
109 109 90% 1e-20 70% 

 

AF253465.2 

Sagittula stellata putative LysR-type transcriptional 

regulator (pcaQ), putative para-hydroxyBenzoat 

hydroxylase (pobA), putative gamma-

carboxymuconolactone decarboxylase (pcaC), 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit (pcaH), 

protocatechuate 3,4-dioxygenase alpha subunit (pcaG), 

and hypothetical protein genes, complete cds 

109 109 55% 1e-20 76% 
 

DQ318061.1 

Uncultured bacterium clone CL54 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
109 109 89% 1e-20 70% 

 

FP885906.2 

Ralstonia solanacearum str. PSI07 chromosome, complete 

genome 
107 107 89% 4e-20 70% 
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

GU560805.1 

Uncultured bacterium clone FMb36 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
107 107 50% 4e-20 76% 

 

DQ318121.1 

Uncultured bacterium clone EP49B protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
107 107 85% 4e-20 70% 

 

DQ318097.1 

Uncultured bacterium clone CL35 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
107 107 85% 4e-20 71% 

 

DQ318060.1 

Uncultured bacterium clone EP46 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
107 107 89% 4e-20 69% 

 

FN543502.1 Citrobacter rodentium ICC168, complete genome 105 105 85% 1e-19 71% 
 

CP001193.1 

Rhizobium leguminosarum bv. trifolii WSM2304 plasmid 

pRLG202, complete sequence 
105 105 85% 1e-19 69% 

 

CP001875.2 Pantoea ananatis LMG 20103, complete genome 104 104 93% 5e-19 69% 
 

GU560771.1 

Uncultured bacterium clone FMa33N1 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

102 102 66% 2e-18 72% 
 

DQ318070.1 

Uncultured bacterium clone CL70 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
102 102 85% 2e-18 70% 

 

CP002279.1 

Mesorhizobium opportunistum WSM2075, complete 

genome 
100 100 90% 6e-18 70% 

 

AP012032.1 Pantoea ananatis AJ13355 DNA, complete genome 100 100 93% 6e-18 69% 
 

GU560768.1 

Uncultured bacterium clone Ua47N1 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
100 100 51% 6e-18 75% 

 

CP001644.1 Ralstonia pickettii 12D chromosome 1, complete sequence 100 100 84% 6e-18 70% 
 

CP001624.1 

Rhizobium leguminosarum bv. trifolii WSM1325 plasmid 

pR132502, complete sequence 
100 100 85% 6e-18 68% 

 

DQ318102.1 

Uncultured bacterium clone CL31 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
100 100 51% 6e-18 75% 

 

CU695238.1 Ralstonia solanacearum strain MolK2 Genome Draft 98.7 98.7 89% 2e-17 70% 
 

BA000012.4 

Mesorhizobium loti MAFF303099 DNA, complete 

genome 
96.9 96.9 85% 7e-17 70% 

 

BA000040.2 

Bradyrhizobium japonicum USDA 110 DNA, complete 

genome 
95.1 95.1 85% 3e-16 68% 

 

DQ318057.1 

Uncultured bacterium clone CL51 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
95.1 95.1 85% 3e-16 68% 

 

DQ841288.1 

Cupriavidus necator strain JD6 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
93.3 93.3 85% 9e-16 69% 

 

DQ841280.1 

Ralstonia eutropha JMP134 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
93.3 93.3 85% 9e-16 69% 

 

CP001349.1 Methylobacterium nodulans ORS 2060, complete genome 91.5 91.5 89% 3e-15 69% 
 

AP008980.1 

Terrabacter sp. DBF63 plasmid pDBF1 genes, complete 

and partial cds 
91.5 91.5 67% 3e-15 72% 

 

CP000830.1 Dinoroseobacter shibae DFL 12, complete genome 89.7 89.7 45% 1e-14 74% 
 

DQ318100.1 

Uncultured bacterium clone EP14 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
89.7 89.7 85% 1e-14 69% 

 

CP002782.1 

Sinorhizobium meliloti AK83 chromosome 2, complete 

sequence 
87.8 87.8 81% 4e-14 68% 
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CP001874.1 Thermobispora bispora DSM 43833, complete genome 87.8 87.8 67% 4e-14 71% 
 

CP001891.1 Klebsiella variicola At-22, complete genome 87.8 87.8 89% 4e-14 69% 
 

GU180198.1 

Streptomyces viridosporus T7A putative protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit mRNA, partial cds 
87.8 87.8 50% 4e-14 73% 

 

CP000964.1 Klebsiella pneumoniae 342, complete genome 87.8 87.8 89% 4e-14 69% 
 

EF434429.1 

Uncultured bacterium clone qY2 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
87.8 87.8 83% 4e-14 68% 

 

FP885895.1 

Ralstonia solanacearum str. CMR15 chromosome, 

complete genome 
86.0 86.0 89% 1e-13 69% 

 

CP001068.1 Ralstonia pickettii 12J chromosome 1, complete sequence 84.2 84.2 89% 5e-13 68% 
 

GU560742.1 

Uncultured bacterium clone SS100a15N1 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

82.4 82.4 83% 2e-12 68% 
 

AF109386.2 

Streptomyces sp. 2065 protocatechuaic acid catabolic gene 

cluster, complete sequence 
82.4 82.4 47% 2e-12 73% 

 

CP000480.1 

Mycobacterium smegmatis str. MC2 155, complete 

genome 
80.6 80.6 67% 6e-12 71% 

 

CP001832.1 

Sinorhizobium meliloti SM11 plasmid pSmeSM11d, 

complete sequence 
78.8 78.8 77% 2e-11 68% 

 

CP002742.1 

Sinorhizobium meliloti BL225C plasmid pSINMEB02, 

complete sequence 
78.8 78.8 77% 2e-11 68% 

 

DQ841292.1 

Streptomyces sp. 2065 protocatechuate 3,4-dioxygenase b-

subunit (pcaH) gene, partial cds 
78.8 78.8 47% 2e-11 73% 

 

AF253539.1 

Alpha proteobacterium IC4 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
78.8 78.8 25% 2e-11 83% 

 

> gb|DQ841291.1|  Pseudomonas putida strain DSMZ 2112 protocatechuate 3,4-dioxygenase  

b-subunit (pcaH) gene, partial cds 

Length=395 

 

 Score =  435 bits (482),  Expect = 6e-119 

 Identities = 283/304 (93%), Gaps = 5/304 (2%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  18   CTGAACGACCGTGATGGCTACTACAAGCTTCCGCACCATGCAAGACCGGGACCGTACCCA  77 

            |||| ||||||||| ||||| |||| ||||||||||||| |||| ||||| ||||||||| 

Sbjct  97   CTGACCGACCGTGACGGCTATTACA-GCTTCCGCACCAT-CAAG-CCGGGCCCGTACCCA  153 

 

Query  78   TGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCG  137 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||  

Sbjct  154  TGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCATATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCA  213 

 

Query  138  TCAGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCAGAGGGTGACCCGCTGATCCCGA  197 

            || |||||||||||||||||| |||||| |||||||| || ||||||||||||||||||| 

Sbjct  214  TC-GATCGCCACCAAGCTGATCACCCAGTTGTACTTC-GAAGGTGACCCGCTGATCCCGA  271 

 

Query  198  TGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGC  257 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  272  TGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGC  331 

 

Query  258  TCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATATCGTACTGC  317 

            ||||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||  | ||||| || | 

Sbjct  332  TCGACATGAGCGACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTTTACATCGTGCTCC  391 

 

Query  318  GCGG  321 

             ||| 
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Sbjct  392  ACGG  395 

> gb|DQ841290.1|  Pseudomonas putida strain ATCC 23975 protocatechuate 3,4-

dioxygenase  

b-subunit (pcaH) gene, partial cds 

Length=395 

 

 Score =  408 bits (452),  Expect = 9e-111 

 Identities = 278/306 (91%), Gaps = 5/306 (2%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  16   GCCTGAACGACCGTGATGGCTACTACAAGCTTCCGCACCATGCAAGACCGGGACCGTACC  75 

            |||||| |||| | || |||||||||| ||||||||||||| |||| ||||| ||||||| 

Sbjct  95   GCCTGACCGACAGCGACGGCTACTACA-GCTTCCGCACCAT-CAAG-CCGGGCCCGTACC  151 

 

Query  76   CATGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAGCGGCC  135 

            | |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||| 

Sbjct  152  CCTGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGGCATCAGCGGCC  211 

 

Query  136  CGTCAGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCAGAGGGTGACCCGCTGATCCC  195 

            |||| ||| || ||||||||||| |||||| | || ||| |||||||||||||||||||| 

Sbjct  212  CGTC-GATTGCGACCAAGCTGATCACCCAGTTATATTTC-GAGGGTGACCCGCTGATCCC  269 

 

Query  196  GATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAA  255 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||  |||| || ||||||||||||||||| 

Sbjct  270  GATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCTGAAGCTGTACAGCAGTTGATCGCCAA  329 

 

Query  256  GCTCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATATCGTACT  315 

            ||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||| || ||||| || 

Sbjct  330  GCTCGACATGAACAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTTGACATCGTGCT  389 

 

Query  316  GCGCGG  321 

             | ||| 

Sbjct  390  CCACGG  395 

> gb|DQ841293.1|  Pseudomonas sp. DSM 6978 protocatechuate 3,4-dioxygenase b-subunit  

(pcaH) gene, partial cds 

Length=395 

 

 Score =  336 bits (372),  Expect = 5e-89 

 Identities = 244/277 (88%), Gaps = 4/277 (1%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  45   CTTCCGCACCATGCAAGACCGGGACCGTACCCATGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGC  104 

            |||||||||||| |||| ||||  || ||||| ||||||||||||||||||||||||||  

Sbjct  123  CTTCCGCACCAT-CAAGCCCGGCCCC-TACCCGTGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGT  180 

 

Query  105  CCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAGCGGCCCGTCAGATCGCCACCAAGCTGATTACCCA  164 

            |||||||||||||||||| |||||||||||||||| ||||||||||   ||||| ||||| 

Sbjct  181  CCGGCGCACATCCACTTCTCCATCAGCGGCCCGTC-GATCGCCACCCGCCTGATCACCCA  239 

 

Query  165  GCTGTACTTCAGAGGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCA  224 

            |||||||||| ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  240  GCTGTACTTC-GAGGGTGACCCGCTGATCCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCA  298 

 

Query  225  ACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGATCGCCAAGCTCGACATGAGCAACGCCAACCCGATGG  284 

            ||||  |||||||||||  | |||||||    || |||||| |||  |||||||| |||| 

Sbjct  299  ACCCCGAAGCCGTGCAGACGCTGATCGCGCGCCTGGACATGGGCATGGCCAACCCCATGG  358 

 

Query  285  ACTGCCTGGCCTACCGCTTCGATATCGTACTGCGCGG  321 

            ||||||| |||||||||||||| ||||| || | ||| 

Sbjct  359  ACTGCCTCGCCTACCGCTTCGACATCGTGCTCCACGG  395 

 

 

> gb|CP000285.1|  Chromohalobacter salexigens DSM 3043, complete genome 

Length=3696649 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   protocatechuate 3,4-dioxygenase, beta subunit 

 

 Score =  159 bits (176),  Expect = 7e-36 

 Identities = 222/298 (74%), Gaps = 10/298 (3%) 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/112379428?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=15&RID=3Z9M7R1E01N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/112379434?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=20&RID=3Z9M7R1E01N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/91795226?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=39&RID=3Z9M7R1E01N
file://blast/dumpgnl.cgi
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/91795226?report=gbwithparts&from=351206&to=351946&RID=3Z9M7R1E01N
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 Strand=Plus/Plus 

 

Query  11      CGCTAGCCTGAACGACCGTGATGGCTACTACAAGCTTCCGCACCATGCAAGACCGGGACC  70 

               |||| |||||| ||||   || ||||  |||  | ||||||||||| |||| ||||  || 

Sbjct  351608  CGCT-GCCTGAGCGACGACGAGGGCTGGTACC-GTTTCCGCACCAT-CAAGCCCGGC-CC  351663 

 

Query  71      GTACCCATGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGCCCGGCGCACATCCACTTCGCCATCAG  130 

               |||||| |||| ||||| |   |||  |||||| ||||||||||| ||| || |  | |  

Sbjct  351664  GTACCCCTGGCCCAACGACATCAACAGCTGGCGGCCGGCGCACATACACGTCTCGGTGAT  351723 

 

Query  131     CGGCCCGTCAGATCGCCACCAAGCTGATTACCCAGCTGTACTTCAGAGGGTGACCCGCTG  190 

                || ||||| |||| ||||    |||||||||||| |||||||| ||||| ||||||||| 

Sbjct  351724  GGGGCCGTC-GATCTCCACGCGCCTGATTACCCAGATGTACTTC-GAGGGCGACCCGCTG  351781 

 

Query  191     ATCCCGATGTGCCCGATCGTCAAGTCGAT-CGCCAACCCGCAAGCCGTGCAGCAGTTGAT  249 

               || ||| ||||||| |||||  || |  | ||| | |||| |||||||  ||    || | 

Sbjct  351782  ATTCCGCTGTGCCCCATCGTGCAGACCCTGCGCGATCCCG-AAGCCGTCGAGACAATGGT  351840 

 

Query  250     CGCCAAGCTCGACAT-GAGCAACGCCAACCCGATGGACTGCCTGGCCTACCGCTTCGA  306 

               ||     |||||||| | ||   |||  | ||||||| |||||||||||||| ||||| 

Sbjct  351841  CGGTCGTCTCGACATGGCGCGCAGCC-GCTCGATGGATTGCCTGGCCTACCGTTTCGA  351897 

 

CH 

GGCGAGCGCTGAGCGACGACGAGGGCTGTACCGTTCCGCACCATCAAGCCGGTCCG

TACCCCTGGCCAACGACATCAACAGCTGGCGGCCGGCGCACATCCACGTCTCGGTG

ATGGGGCCGTCGATCTCCACGCGCCTGATCACCCAGATGTACTTCGAGGGCGACCC

GCTGATTCCGCTGTGCCCCATCGTGCAGACCCTGCGCGATCCCGAAGCCGTCAAGA

CCATGGTCGGTCGTCTCGACATGGCGCGCAGCCGCTCGATGGATTGCCTGGCCTAC

GTTTCGACATCGTCCTCCGCAG 

Descriptions 

Legend for links to other resources: UniGene GEO Gene Structure Map Viewer PubChem 

BioAssay  

Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

CP000285.1 

Chromohalobacter salexigens DSM 3043, complete 

genome 
462 462 96% 

4e-

127 
95% 

 

EU155151.1 

Chromohalobacter sp. HS2 LysR-type transcriptional 

regulator (pcaQ), protocatechuate 3,4-dioxygenase beta 

subunit (pcaH), protocatechuate 3,4-dioxygenase alpha 

subunit (pcaG), AraC family of transcriptional regulator 

(pobR), p-hydroxyBenzoat hydroxylase (pobA), LysR-

type transcriptional regulator (catR), muconate 

cycloisomerase (catB), muconolactone delta-isomerase 

(catC), catechol 1,2-dioxygenase (catA), Benzoat 1,2-

dioxygenase large subunit (benA), Benzoat 1,2-

dioxygenase small subunit (benB), electron transfer 

component of Benzoat 1,2-dioxygenase (benC), Benzoat 

diol dehydrogenase (benD), and Benzoat membrane 

transport protein (benE) genes, complete cds; and 

unknown genes 

378 378 96% 
1e-

101 
89% 

 

FN869568.1 Halomonas elongata DSM 2581, complete genome 293 293 91% 5e-76 84% 
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

CP000744.1 Pseudomonas aeruginosa PA7, complete genome 235 235 88% 1e-58 80% 
 

DQ841293.1 

Pseudomonas sp. DSM 6978 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
226 226 98% 6e-56 77% 

 

CP000438.1 

Pseudomonas aeruginosa UCBPP-PA14, complete 

genome 
223 223 88% 7e-55 79% 

 

AE004091.2 Pseudomonas aeruginosa PAO1, complete genome 223 223 88% 7e-55 79% 
 

CP002881.1 

Pseudomonas stutzeri ATCC 17588 = LMG 11199, 

complete genome 
217 217 88% 3e-53 78% 

 

CP000076.1 Pseudomonas fluorescens Pf-5, complete genome 217 217 88% 3e-53 79% 
 

CP002622.1 Pseudomonas stutzeri DSM 4166, complete genome 214 214 88% 4e-52 78% 
 

FM209186.1 

Pseudomonas aeruginosa LESB58 complete genome 

sequence 
214 214 88% 4e-52 78% 

 

CP002620.1 Pseudomonas mendocina NK-01, complete genome 208 208 98% 1e-50 77% 
 

CP000304.1 Pseudomonas stutzeri A1501, complete genome 205 205 88% 2e-49 77% 
 

AF302797.2 

Pseudomonas sp. IMT40 ferulyl-CoA synthetase gene, 

partial cds; and para-hydroxy Benzoat hydroxylase 

(pobA), PobR (pobR), PcaQ (pcaQ), protocatechuate 3,4 

dioxygenase beta subunit (pcaH), and protocatechuate 3,4 

dioxygenase alpha subunit (pcaG) genes, complete cds 

199 199 88% 8e-48 77% 
 

CP001157.1 Azotobacter vinelandii DJ, complete genome 192 192 96% 1e-45 75% 
 

CT573326.1 

Pseudomonas entomophila str. L48 chromosome,complete 

sequence 
190 190 88% 4e-45 76% 

 

EF434448.1 

Uncultured bacterium clone qFEU7 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
188 188 69% 1e-44 80% 

 

CP002870.1 Pseudomonas putida S16, complete genome 187 187 96% 5e-44 75% 
 

U96339.1 

Pseudomonas putida NCIMB 9869 plasmid pRA500 p-

cresol degradative pathway genes, p-

hydroxybenzaldehyde dehydrogenase (pchA) gene, partial 

cds, and p-cresol methylhydroxylase, cytochrome subunit 

(pchC), unknown (pchX), p-cresol methylhydroxylase, 

flavoprotein subunit (pchF), protocatechuate-3,4-

dioxygenase, beta subunit (pcaH) and protocatechuate-3,4-

dioxygenase, alpha subunit (pcaG) genes, complete cds 

181 181 96% 2e-42 74% 
 

Y18527.1 

Pseudomonas sp. pobA, pobR, pcaQ, pcaH and pcaG 

genes 
179 179 98% 7e-42 74% 

 

CP000712.1 Pseudomonas putida F1, complete genome 178 178 96% 3e-41 75% 
 

CP000926.1 Pseudomonas putida GB-1, complete genome 176 176 96% 9e-41 75% 
 

CP002727.1 Pseudomonas fulva 12-X, complete genome 174 174 98% 3e-40 74% 
 

DQ841291.1 

Pseudomonas putida strain DSMZ 2112 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
174 174 96% 3e-40 75% 

 

AE015451.1 Pseudomonas putida KT2440 complete genome 172 172 96% 1e-39 74% 
 

CP002290.1 Pseudomonas putida BIRD-1, complete genome 170 170 96% 4e-39 74% 
 

L14836.1 

Pseudomonas putida (ATCC 23975) protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta and alpha subunits (pcaH and pcaG) 

genes, complete cds 

170 170 96% 4e-39 74% 
 

CP002568.1 Polymorphum gilvum SL003B-26A1, complete genome 167 167 60% 5e-38 81% 
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DQ841290.1 

Pseudomonas putida strain ATCC 23975 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
167 167 96% 5e-38 74% 

 

AE016853.1 

Pseudomonas syringae pv. tomato str. DC3000, complete 

genome 
165 165 86% 2e-37 74% 

 

CP000490.1 

Paracoccus denitrificans PD1222 chromosome 2, 

complete sequence 
163 163 88% 6e-37 74% 

 

EF434440.1 

Uncultured bacterium clone qEP5 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
158 158 91% 2e-35 74% 

 

EF434422.1 

Uncultured bacterium clone qLB(3) protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
158 158 91% 2e-35 74% 

 

CP000075.1 

Pseudomonas syringae pv. syringae B728a, complete 

genome 
158 158 96% 2e-35 73% 

 

CP000949.1 Pseudomonas putida W619, complete genome 156 156 88% 8e-35 74% 
 

AJ295623.1 Pseudomonas putida pcaH gene and pcaG gene 156 156 96% 8e-35 73% 
 

EF434456.1 

Uncultured bacterium clone qFR14 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
154 154 91% 3e-34 74% 

 

EF434454.1 

Uncultured bacterium clone qFR5 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
154 154 91% 3e-34 74% 

 

EF434453.1 

Uncultured bacterium clone qFR4 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
154 154 91% 3e-34 74% 

 

DQ841288.1 

Cupriavidus necator strain JD6 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
154 154 98% 3e-34 73% 

 

DQ841280.1 

Ralstonia eutropha JMP134 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit (pcaH) gene, partial cds 
154 154 98% 3e-34 73% 

 

EF434450.1 

Uncultured bacterium clone qFR1 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
150 150 91% 4e-33 73% 

 

DQ318060.1 

Uncultured bacterium clone EP46 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
150 150 97% 4e-33 74% 

 

DQ318058.1 

Uncultured bacterium clone CL50 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
150 150 87% 4e-33 75% 

 

CP000058.1 

Pseudomonas syringae pv. phaseolicola 1448A, complete 

genome 
149 149 97% 1e-32 72% 

 

CP000943.1 Methylobacterium sp. 4-46, complete genome 140 140 98% 6e-30 72% 
 

BA000040.2 

Bradyrhizobium japonicum USDA 110 DNA, complete 

genome 
140 140 88% 6e-30 73% 

 

DQ318103.1 

Uncultured bacterium clone EP38 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
140 140 94% 6e-30 73% 

 

DQ318097.1 

Uncultured bacterium clone CL35 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
140 140 70% 6e-30 75% 

 

CP002585.1 

Pseudomonas brassicacearum subsp. brassicacearum 

NFM421, complete genome 
136 136 88% 8e-29 72% 

 

AY457919.1 

Marine alpha proteobacterium Y4I putative Zn-dependent 

hydrolase gene, partial cds; putative LysR type 

transcriptional regulator (pcaQ), putative gamma-

carboxymuconolactone decarboxylase (pcaC), putative 

protocatechuate 3,4 dioxygenase beta subunit (pcaH), and 

putative protocatechuate 3,4 dioxygenase alpha subunit 

136 136 97% 8e-29 72% 
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(pcaG) genes, complete cds; and conserved hypothetical 

protein gene, partial cds 

DQ318069.1 

Uncultured bacterium clone CL59 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
136 136 97% 8e-29 71% 

 

GU560742.1 

Uncultured bacterium clone SS100a15N1 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

134 134 70% 3e-28 75% 
 

GU560801.1 

Uncultured bacterium clone SS100b37 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

132 132 93% 9e-28 72% 
 

GU560879.1 

Uncultured bacterium clone SS10a35 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
131 131 69% 3e-27 74% 

 

GU560878.1 

Uncultured bacterium clone SS10a40 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
131 131 69% 3e-27 74% 

 

GU560802.1 

Uncultured bacterium clone SS100c27 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

131 131 70% 3e-27 74% 
 

GU560800.1 

Uncultured bacterium clone FMb5 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
131 131 70% 3e-27 74% 

 

AF253466.1 

Alpha proteobacterium Y3F putative Zn-dependent 

hydrolase gene, partial cds; LysR-type transcriptional 

regulator (pcaQ), gamma-carboxymuconolactone 

decarboxylase (pcaC), protocatechuate 3,4-dioxygenase 

beta subunit (pcaH), and protocatechuate 3,4-dioxygenase 

alpha subunit (pcaG) genes, complete cds; and 

hypothetical protein gene, partial cds 

131 131 97% 3e-27 71% 
 

DQ318099.1 

Uncultured bacterium clone EP36 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
131 131 87% 3e-27 73% 

 

DQ318098.1 

Uncultured bacterium clone AF5 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
131 131 87% 3e-27 73% 

 

DQ318096.1 

Uncultured bacterium clone EP15 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
131 131 87% 3e-27 73% 

 

DQ318057.1 

Uncultured bacterium clone CL51 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
131 131 87% 3e-27 73% 

 

GU560881.1 

Uncultured bacterium clone Ua33N1 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
129 129 56% 1e-26 78% 

 

GU560883.1 

Uncultured bacterium clone SS10b60 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
127 127 60% 4e-26 76% 

 

EF434429.1 

Uncultured bacterium clone qY2 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
127 127 60% 4e-26 76% 

 

GU560882.1 

Uncultured bacterium clone FMa29N1 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

125 125 70% 1e-25 74% 
 

GU560880.1 

Uncultured bacterium clone FMa24N1 protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial 

sequence 

125 125 56% 1e-25 77% 
 

GU560828.1 

Uncultured bacterium clone FMc41 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
125 125 70% 1e-25 74% 
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Sequences producing significant alignments: 

Accession Description 
Max 

score  

Total 

score  

Query 

coverage  

E 

value  

Max 

ident  
Links 

EF434417.1 

Uncultured bacterium clone qCSA6 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
125 125 59% 1e-25 77% 

 

AL939128.1 

Streptomyces coelicolor A3(2) complete genome; segment 

25/29 
125 125 60% 1e-25 76% 

 

FP885895.1 

Ralstonia solanacearum str. CMR15 chromosome, 

complete genome 
122 122 56% 2e-24 77% 

 

CP000781.1 Xanthobacter autotrophicus Py2, complete genome 122 122 88% 2e-24 71% 
 

EF434451.1 

Uncultured bacterium clone qFR2 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
122 122 70% 2e-24 73% 

 

FN821996.1 

Streptomyces sp. L-49973 GE81112 biosynthetic gene 

cluster, strain L-49973 
120 120 53% 6e-24 77% 

 

CP002910.1 Klebsiella pneumoniae KCTC 2242, complete genome 118 118 88% 2e-23 71% 
 

AP010950.1 

Azospirillum sp. B510 plasmid pAB510d DNA, complete 

genome 
118 118 58% 2e-23 76% 

 

CP001644.1 Ralstonia pickettii 12D chromosome 1, complete sequence 118 118 53% 2e-23 77% 
 

AY457918.1 

Silicibacter pomeroyi putative LysR type transcriptional 

regulator (pcaQ), putative para-hydroxyBenzoat 

hydroxylase (pobA), putative gamma-

carboxymuconolactone decarboxylase (pcaC), putative 

protocatechuate 3,4 dioxygenase beta subunit (pcaH), and 

putative protocatechuate 3,4 dioxygenase alpha subunit 

(pcaG) genes, complete cds; and conserved hypothetical 

protein gene, partial cds 

118 118 99% 2e-23 70% 
 

FP885906.2 

Ralstonia solanacearum str. PSI07 chromosome, complete 

genome 
116 116 53% 7e-23 77% 

 

DQ318062.1 

Uncultured bacterium clone EP76 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
116 116 53% 7e-23 76% 

 

FP885897.1 

Ralstonia solanacearum str. CFBP2957 chromosome, 

complete genome 
113 113 53% 9e-22 76% 

 

AP006725.1 

Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae NTUH-K2044 

DNA, complete genome 
113 113 88% 9e-22 70% 

 

CP000647.1 

Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae MGH 78578, 

complete sequence 
113 113 88% 9e-22 70% 

 

CP002819.1 Ralstonia solanacearum Po82, complete genome 109 109 50% 1e-20 77% 
 

CP001349.1 Methylobacterium nodulans ORS 2060, complete genome 109 109 56% 1e-20 76% 
 

CP000377.1 Silicibacter sp. TM1040, complete genome 109 109 88% 1e-20 70% 
 

EF434431.1 

Uncultured bacterium clone qY4 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
107 107 52% 4e-20 76% 

 

CP000264.1 Jannaschia sp. CCS1, complete genome 107 107 64% 4e-20 74% 
 

DQ318059.1 

Uncultured bacterium clone EP70 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
107 107 53% 4e-20 76% 

 

GU560805.1 

Uncultured bacterium clone FMb36 protocatechuate 3,4-

dioxygenase b-subunit-like (pcaH) gene, partial sequence 
105 105 53% 1e-19 76% 

 

GU180198.1 

Streptomyces viridosporus T7A putative protocatechuate 

3,4-dioxygenase b-subunit mRNA, partial cds 
105 105 57% 1e-19 74% 

 

AL646052.1 Ralstonia solanacearum GMI1000 chromosome complete 105 105 53% 1e-19 75% 
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score  
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E 
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Max 

ident  
Links 

sequence 

AF253465.2 

Sagittula stellata putative LysR-type transcriptional 

regulator (pcaQ), putative para-hydroxyBenzoat 

hydroxylase (pobA), putative gamma-

carboxymuconolactone decarboxylase (pcaC), 

protocatechuate 3,4-dioxygenase beta subunit (pcaH), 

protocatechuate 3,4-dioxygenase alpha subunit (pcaG), 

and hypothetical protein genes, complete cds 

105 105 52% 1e-19 75% 
 

FN543502.1 Citrobacter rodentium ICC168, complete genome 104 104 54% 5e-19 74% 
 

CP000759.1 

Ochrobactrum anthropi ATCC 49188 chromosome 2, 

complete sequence 
104 104 84% 5e-19 70% 

 

BA000012.4 

Mesorhizobium loti MAFF303099 DNA, complete 

genome 
104 104 60% 5e-19 74% 

 

AE007870.2 

Agrobacterium tumefaciens str. C58 linear chromosome, 

complete sequence 
102 102 86% 2e-18 70% 

 

EF434416.1 

Uncultured bacterium clone qCSA4 protocatechuate 3,4-

dioxygenase beta subunit (pcaH) gene, partial cds 
102 102 94% 2e-18 69% 

 

DQ898639.1 

Sinorhizobium meliloti strain 41 pSymB megaplasmid 

B316 genomic sequence 
102 102 53% 2e-18 75% 

 

> gb|CP000285.1|  Chromohalobacter salexigens DSM 3043, complete genome 

Length=3696649 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   protocatechuate 3,4-dioxygenase, beta subunit 

 

 Score =  462 bits (512),  Expect = 4e-127 

 Identities = 284/297 (96%), Gaps = 4/297 (1%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  9       CTGAGCGACGACGAGGGCTG-TACCGTT-CCGCACCATCAAGCC-GGTCCGTACCCCTGG  65 

               |||||||||||||||||||| ||||||| ||||||||||||||| || |||||||||||| 

Sbjct  351614  CTGAGCGACGACGAGGGCTGGTACCGTTTCCGCACCATCAAGCCCGGCCCGTACCCCTGG  351673 

 

Query  66      CC-AACGACATCAACAGCTGGCGGCCGGCGCACATCCACGTCTCGGTGATGGGGCCGTCG  124 

               || |||||||||||||||||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  351674  CCCAACGACATCAACAGCTGGCGGCCGGCGCACATACACGTCTCGGTGATGGGGCCGTCG  351733 

 

Query  125     ATCTCCACGCGCCTGATCACCCAGATGTACTTCGAGGGCGACCCGCTGATTCCGCTGTGC  184 

               ||||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  351734  ATCTCCACGCGCCTGATTACCCAGATGTACTTCGAGGGCGACCCGCTGATTCCGCTGTGC  351793 

 

Query  185     CCCATCGTGCAGACCCTGCGCGATCCCGAAGCCGTCAAGACCATGGTCGGTCGTCTCGAC  244 

               |||||||||||||||||||||||||||||||||||| |||| |||||||||||||||||| 

Sbjct  351794  CCCATCGTGCAGACCCTGCGCGATCCCGAAGCCGTCGAGACAATGGTCGGTCGTCTCGAC  351853 

 

Query  245     ATGGCGCGCAGCCGCTCGATGGATTGCCTGGCCTACCGTTTCGACATCGTCCTCCGC  301 

               ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| | ||| | ||| 

Sbjct  351854  ATGGCGCGCAGCCGCTCGATGGATTGCCTGGCCTACCGTTTCGACCTGGTCGTTCGC  351910 

 

> emb|FN869568.1|  Halomonas elongata DSM 2581, complete genome 

Length=4061296 

 

 Features in this part of subject sequence: 

   protocatechuate 3,4-dioxygenase, beta subunit 

 

 Score =  293 bits (324),  Expect = 5e-76 

 Identities = 236/280 (84%), Gaps = 4/280 (1%) 

 Strand=Plus/Minus 
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Query  14       CGACGACGAGGGCTG-TACCGTTC-CGCACCATCAAGCC-GGTCCGTACCCCTGGC-CAA  69 

                ||||||  ||||||| || ||||  |||||||||||||| || || || || |||  ||| 

Sbjct  3470997  CGACGAGCAGGGCTGGTATCGTTTTCGCACCATCAAGCCCGGCCCCTATCCGTGGGGCAA  3470938 

 

Query  70       CGACATCAACAGCTGGCGGCCGGCGCACATCCACGTCTCGGTGATGGGGCCGTCGATCTC  129 

                || |||||| | |||||| ||||||||||||||||| ||||||||||| || ||||| || 

Sbjct  3470937  CGGCATCAATACCTGGCGCCCGGCGCACATCCACGTGTCGGTGATGGGCCCATCGATTTC  3470878 

 

Query  130      CACGCGCCTGATCACCCAGATGTACTTCGAGGGCGACCCGCTGATTCCGCTGTGCCCCAT  189 

                ||| || ||||||||||||||||| ||||| || ||||||||||||||||| ||||| || 

Sbjct  3470877  CACCCGTCTGATCACCCAGATGTATTTCGAAGGTGACCCGCTGATTCCGCTCTGCCCGAT  3470818 

 

Query  190      CGTGCAGACCCTGCGCGATCCCGAAGCCGTCAAGACCATGGTCGGTCGTCTCGACATGGC  249 

                ||||||||||||    || ||||| |||||| |||||||| |||| |||||||||||||| 

Sbjct  3470817  CGTGCAGACCCTCAAGGACCCCGAGGCCGTCGAGACCATGATCGGCCGTCTCGACATGGC  3470758 

 

Query  250      GCGCAGCCGCTCGATGGATTGCCTGGCCTACCGTTTCGAC  289 

                |||||||||  | ||||| |||||||| || || |||||| 

Sbjct  3470757  GCGCAGCCGTCCCATGGACTGCCTGGCGTATCGGTTCGAC  3470718 

 

> gb|DQ841293.1|  Pseudomonas sp. DSM 6978 protocatechuate 3,4-dioxygenase b-subunit  

(pcaH) gene, partial cds 

Length=395 

 

 Score =  226 bits (250),  Expect = 6e-56 

 Identities = 235/302 (78%), Gaps = 6/302 (2%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  3    CGAGCGCTGAGCGACGACGAGGGCTGTACCGT--TCCGCACCATCAAGCC-GGTCCGTAC  59 

            || ||||||| |||| |||| ||| |   |||  |||||||||||||||| || || ||| 

Sbjct  91   CGCGCGCTGACCGACAACGAAGGCCGCTACGTCTTCCGCACCATCAAGCCCGGCCCCTAC  150 

 

Query  60   CCCTGGC-CAACGACATCAACAGCTGGCGGCCGGCGCACATCCACGTCTCGGTGATGGGG  118 

            || |||| ||||| |   |||  |||||| ||||||||||||||| ||||  | |  ||  

Sbjct  151  CCGTGGCGCAACGGCCCGAACGACTGGCGTCCGGCGCACATCCACTTCTCCATCAGCGGC  210 

 

Query  119  CCGTCGATCTCCACGCGCCTGATCACCCAGATGTACTTCGAGGGCGACCCGCTGATTCCG  178 

            ||||||||| |||| ||||||||||||||| ||||||||||||| ||||||||||| ||| 

Sbjct  211  CCGTCGATCGCCACCCGCCTGATCACCCAGCTGTACTTCGAGGGTGACCCGCTGATCCCG  270 

 

Query  179  CTGTGCCCCATCGTGCAGACCCTGCGCGATCCCGAAGCCGTCAAGACCATGGTCGGTCGT  238 

             ||||||| |||||  || |  |   | | |||||||||||  ||||  || |||  ||  

Sbjct  271  ATGTGCCCGATCGTCAAGTCGATCGCCAACCCCGAAGCCGTGCAGACGCTGATCGCGCGC  330 

 

Query  239  CTCGACATGGCGCGCAGCC-GCTCGATGGATTGCCTGGCCTACCGTTTCGACATCGTCCT  297 

            || ||||||| ||   |||  | | ||||| ||||| |||||||| ||||||||||| || 

Sbjct  331  CTGGACATGG-GCATGGCCAACCCCATGGACTGCCTCGCCTACCGCTTCGACATCGTGCT  389 

 

Query  298  CC  299 

            || 

Sbjct  390  CC  391 

> gb|AF302797.2|AF302797  Pseudomonas sp. IMT40 ferulyl-CoA synthetase gene, partial 

cds;  

and para-hydroxy Benzoat hydroxylase (pobA), PobR (pobR),  

PcaQ (pcaQ), protocatechuate 3,4 dioxygenase beta subunit  

(pcaH), and protocatechuate 3,4 dioxygenase alpha subunit (pcaG)  

genes, complete cds 

Length=7171 

 

 Score =  199 bits (220),  Expect = 8e-48 

 Identities = 212/272 (78%), Gaps = 6/272 (2%) 

 Strand=Plus/Plus 

 

Query  34    TTCCGCACCATCAAGCCGGTCC-GTACCCCTGGC-CAACGACATCAACAGCTGGCGGCCG  91 

             ||||||||||||||||||| || ||||||||||| |||||     |||  |||||||||| 

Sbjct  4297  TTCCGCACCATCAAGCCGGGCCCGTACCCCTGGCGCAACGGTCCGAACGACTGGCGGCCG  4356 

 

Query  92    GCGCACATCCACGTCTCGGTGATGGGGCCGTCGATCTCCACGCGCCTGATCACCCAGATG  151 

             |||||||||||| | ||  | |  || ||||||||||| ||||| |||||||||||| |  

Sbjct  4357  GCGCACATCCACTTTTCCATTACCGGTCCGTCGATCTCGACGCGGCTGATCACCCAGCTC  4416 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/112379434?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=5&RID=3Z9709X401S
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/13878314?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=14&RID=3Z9709X401S
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Query  152   TACTTCGAGGGCGACCCGCTGATTCCGCTGTGCCCCATCGTGCAGACCCTGCGCGATCCC  211 

             |||||||| || || ||| ||||||||  ||| ||||||||  || || | ||| | ||| 

Sbjct  4417  TACTTCGAAGGGGATCCGTTGATTCCGAAGTGTCCCATCGTCAAGTCCAT-CGCCAACCC  4475 

 

Query  212   -GAAGCCGTCAAGACCATGGTCGGTCGTCTCGACATGGCGCGCAGCC-GCTCGATGGATT  269 

              || || ||  ||||  || |||  || || ||||| | ||   |||  | ||||||| | 

Sbjct  4476  GGATGCGGTGCAGACGCTGATCGCCCGCCTGGACAT-GAGCATGGCCAACCCGATGGACT  4534 

 

Query  270   GCCTGGCCTACCGTTTCGACATCGTCCTCCGC  301 

             ||||||||||||| ||||||||||| || ||| 

Sbjct  4535  GCCTGGCCTACCGCTTCGACATCGTGCTGCGC  4566 
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