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ÖZ 

Endüstriyel gazlar içerisinde salınan ve kömür gibi yakıtların yanmasıyla açığa çıkan 

karbonmonoksitin (CO), ilerleyen sanayi ile birlikte çevre kirleticisi olarak doğada konsantrasyonu 

artmakta ve insanoğlunun sağlığını tehdit etmektedir. Bununla birlikte, yaşamın doğal dengesi 

içerisinde karboksidotrofik mikroorganizmalar, sahip oldukları karbonmonoksit dehidrogenaz 

(CODH) enzimleri ile, CO’i karbon ve enerji kaynağı olarak kullanmaktadırlar. Gerek aerobik 

gerekse anaerobik koşullarda yaşam formları gösteren bu mikroorganizmalar, çok farklı 

kofaktörlere sahip çeşitli CODH enzimleri ile yüksek ölçüde toksik CO’in karbondioksite (CO2) 

dönüşümünü katalizlerler. Böylece, enerji zengini bileşiklerin oluşturulmasında ve küresel karbon 

döngüsünde karbonun çevreye katılmasıyla önemli potansiyel etkiye sahiptirler. Enzim katalizlediği 

reaksiyon nedeniyle biyoteknoloji için büyük bir potansiyel sunmaktadır. CO dehidrojenazın 

kullanılacağı tasarımlar ile, biyosensörlerde CO tabanlı problar veya yakıt hücreleri üretilebilir. Bu 

derlemede endüstriyel olarak oldukça öneme sahip olan CO dehidrojenazlar hakkında bilgi 

sunulması amaçlanmıştır.   
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Carbon Monoxide Dehydrogenases from Carboxidotrophic 

Microorganisms 

A B S T R A CT  

Carbon monoxide (CO), released in industrial gases and released by the burning of fuels such as 

coal, increases its concentration in nature as an environmental pollutant with the advancing industry 

and threatens human health. However, in the natural balance of life, carboxidotrophic 

microorganisms use CO as a carbon and energy source with their carbon monoxide dehydrogenase 

(CODH) enzymes. These microorganisms, which show life forms in both aerobic and anaerobic 

conditions, catalyze the conversion of highly toxic CO to CO2 (carbon dioxide) with various CODH 

enzymes with very different cofactors. Thus, they have significant potential impact in the creation 

of energy-rich compounds and the incorporation of carbon into the environment in the global carbon 

cycle. It offers great potential for biotechnology due to the enzyme catalyzed reaction. With designs 

using CO dehydrogenase, CO-based probes or fuel cells can be produced in biosensors. In this 

review, it is aimed to present information about the industrially important CO dehydrogenases. 
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1 . Giriş 

Karbon monoksit (CO), benzin, odun, propan, odun kömürü veya diğer yakıtların yakılmasıyla üretilen 

renksiz, kokusuz, tatsız bir gazdır. CO endojen veya ekzojen kaynaklı olabilir. Sağlıklı bir bireyde 

endojen CO2'nin ana kaynağı, hem oksijenaz tarafından heme'nin bozunmasından kaynaklanır. CO 

ekzojen olarak, araçların çalıştırılması, ısınma, kömür enerjisi üretimi ve biyokütle yakma işlemlerinde 

karşılaşılan eksik yanmanın bir ürünüdür. Volkanik patlamalar, doğal gazların emisyonu, bitki örtüsü 

ve hayvanların bozulması ve orman yangınları gibi doğal coğrafi olayların tümü, atmosferik CO2'ye 

katkıda bulunur. Küresel CO2'nin yaklaşık% 40'ı bu doğal kaynaklardan gelir. Fosil yakıt tüketimi, çöp 

atma, tütün dumanı ve odun kömürü yangınları gibi insan müdahalesi, küresel CO2'nin kalan% 60'ına 

katkıda bulunur [1].  

CO düzeyleri farklı yerlerde önemli ölçüde değişmektedir. Kömür madenleri, ulaştırma, kanalizasyon 

arıtma vb. kapalı ortamlarda çalışanlar artan CO’e maruz kalabilirler ve 100 ppm’den fazla CO’e maruz 

kalma insan sağlığı için tehlike arz etmektedir [2]. 

Doğada, karbon fiksasyonunun bilinen altı yolu vardır [3]. Anaerobik koşullar altında, Wood−Ljungdahl 

yolu baskındır. Bu yolun anahtar enzimleri CO dehidrojenaz (CODH) ve asetil-CoA sentaz (ACS)’dır 

[4] ve atmosferik CO konsantrasyonun güvenli bir seviyede tutulmasında önemli bir rol oynamaktadırlar 

[2]. 

2. Karbondioksit Oksidasyonunu Katalizleyen Enzimler (CODH, ACS, CODH / ACS) 

CO oksidasyonu katalizleyen ve asetil-CoA sentezini katalizleyen enzimler toplu halde "karbon 

monoksit dehidrojenaz" (CODHs) olarak adlandırılır. Bu çeşitli nedenlerden dolayı problemlidir. Bu 

enzimler temelde tersinir olarak iki elektron redoks reaksiyonu(CO + H2O ↔ CO2 + 2H+ + 2e− ) 

katalizlese de [5], CO oksidasyonu ve asetil-CoA sentezi karakter olarak tamamen farklıdır ve 

Uluslararası Enzim Komisyon Sınıflandırma Düzenlemesine göre sırasıyla oksidoredüktaz (EC 1.2.xx) 

ve liyaz (EC 4.2.xx) olarak ayrı kategorilerde yer almaktadırlar. Buna ek olarak, bazı CODH’lar ACS 

etkinliği içermezken bazıları CODH’ın yokluğunda ACS’ı ifadeleyebilir. Her aktivite için CODH, 

Akseptor oksidoredüktaz, CO oksidaz ve CO2 redüktaz gibi çeşitli adı vardır. Karışıklığı önlemek için 

Uluslararası Enzim Komisyonu Sınıflandırma Düzeni ile uygun olan enzim adını kullanmak önemlidir 

[4]. 

2.1. CO Oksidasyon katalizörleri-CODH’lar 

CODH’ın Mo-CODH, Ni CODH ve Ni-CODH/ACS olmak üzere üç sınıfı vardır. 

Mo-CODH 

CO2/CO çifti için orta indirgeme potansiyeline (-558 mV, pH 7.0) sahip olmasına rağmen çok negatiftir. 

Mo-CODH için en iyi elektron alımı +0.011 V ile 0.043 V arasındaki orta potansiyeldir. Ayrıca 

karboksidotroflardan gelen CODH’lar bilinen tüm Mo hidroksilazlarla ilişkili bir aktiviteye sahip 

NADH’ı oksitleyebilir. Ni içeren CODH’ların aksine, Mo enzimler oksijene duyarlı değildir (Ragsdale, 

2004). Oligotropha carboxydovorans’dan gelen mezofilik enzim ve O. thermocarboxydovorans’dan 

gelen termofilik enzim benzer molekül ağırlığına (230,000–310,000) ve yapıya (αβγ) 2 sahiptir [6]. 

Karboksidotrafik CODH, klonlanmış ve dizilenmiş plazmid kaynaklı genler tarafından kodlanır. Aktif 

sitesi molybdopterin sitozin dinükleotide(MCD) bağlı bir Cu içerir [7,8]. Bu CODH’lar, elektron 

transferindeki katalitik Mo-pterin merkezine katılan ve [2Fe-2S] [9] merkezleri olarak bulunan 2 mol 

FAD, 8 Fe ve 8 sülfid içermektedir [10]. Molibdenin aktif sitede CO bağladığının kanıtı, metanol ile 

enzim aktivasyonunun inhibisyonuna dayanmaktadır. CO üzerinde büyüme için Mo gereklidir fakat 
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heterotrofik büyüme ve Mo antagonisti, tunsgtat ile CO-bağımlı büyümenin engellenmesi için gerekli 

değildir [7].  

Ni-CODH 

Anaerobik nikel taşıyan CODHlar (Ni-CODH), anaerobik mikroorganizmalarda CO ve CO2’in tersinir 

dönüşümünü katalizleyen, CO2 fiksasyonu ve enerji korunumundan sorumlu multi-enzim 

kompleksleridir [11].  

Rhodospirillum rubrum, Carboxydothermus hydrogenoformans, ve Morella thermoacetica türlerine ait 

CODH’lar en yaygın olarak çalışılanlardır ve yapıları, bu proteinlerin her biri için bilinmektedir. Bu üç 

enzimin yapıları çok benzerdir ve tüm liganlar aktif sitededir. Bunun yanı sıra bazı kalıntıların asit-baz 

kimyası kolaylaştırmak için aktif sitede muhafaza edildiği ileri sürülmüştür. R. rubrum ve C. 

hydrogenoformans CODH’larının ACS alt birimine sahip olmayışı sadece CODH’a odaklanmayı sağlar. 

Buna ek olarak R. rubrum için Ni-eksik bir protein holoenzim halinde izole edilen Fe siteleri 

içermektedir [12]. M-CO üzerine M-OH’ın saldırısı ile bir metale-bağlanmış karbonil, bir metal bağlı 

hidroksit iyonu ve bir metal karboksilat oluşturulan önemli ortak ara ürünleri vardır.  

CODH mekanizmasında, metal merkezinin iki elektron ile indirgendiği ileri sürülmüştür. Ancak 

CODH’lar, bir metal hidrür ile zayıf bir CO-bağımlı hidrojen gelişim aktivitesine sahiptir. Ne olursa 

olsun, CODH mekanizması arasındaki temel fark, enzim içinde dış elektron taşıyıcıları bağlayan site ve 

C kümesi arasında elektron alıcısı olarak B ve D kümelerinin yerleşimi nedeniyle elektron transferinin 

çok hızlı olmasıdır [13-15]. 

Ni-CODH/ACS  

CODH’ın X-ışını kristal yapısı beş metal küme (B, C, ve D kümeleri) içeren mantar şeklindeki 

homodimerik bir enzimi ortaya koymaktadır. Bu iki fonksiyonlu enzimde CODH alt birimleri CO 

oksidasyonunun (C-kümesi) ve redoks merkezlerinin (B ve D kümeleri) katalitik sitesini içermektedir. 

ACS alt birimini içeren bölgeler vardır [16]  ve yüzeyin 18 °A altında gömülü her bir CODH altbirimi 

içeriği Ni-4Fe-5S (veya Ni-4Fe-4S) olan C-kümesidir. Bu C-kümesi aynı zamanda bir heterobinukleer 

NiFe kümeyle bağlantılı [3FE-4S] kümesi olarak da görülebilir. Dört şeritli bir paralel β-tabaka ile α-

heliksler C-kümesinin bağlanması için yapısal motiflerdir [17]. Bu kümelerde protein ligandlar iki β 

şeritin arasında konumlanmış halkalar halinde bulunur. Sadece C-kümesindeki Ni merkezi üzerinde Ni 

merkezine CO sağladığı düşünülen hidrofobik kanal vardır ve çözücü bir kanal diğer substratlara 40’ın 

üzerinde su molekülü sağlamak için su içermektedir [18]. 

CO oksidasyonu sırasında üretilen elektronlar B- ve D-kümelerinden oluşan bir tele aktarılır. Her CODH 

altbirimi bir B-kümesi ve D-kümesi içerirken nitrojenazın demir proteinindeki FeS kümesine benzer iki 

CODH alt birimi tarafından ortak kullanılır. Bu, C ve D kümeleri arasındaki elektron transferine aracılık 

etmek için yerleştirilen bitişik alt birimin B-kümesidir. Moleküler yüzeye yakın olan D kümesi 

muhtemelen CODH ve terminal elektron alıcısı (ferrodoksin, flavodoksin, vs.) arasında elektron 

transferine aracılık etmektedir. Elektron alıcıları hücresel prosesleri gerektiren diğer enerji çiftlerine 

indirgenmektedir [19].  

Reaksiyonların aynı sırası, asetil-CoA’yı CO2’e dönüştürme fonksiyonları olan CODH/ACS’da ters 

çalıştığı anlaşılmıştır. Burada CODH fonksiyonları su protonundan ve CO2‘den CO üretmek içindir. 

Ancak, M. thermoacetica, R. rubrum ve C. hydrogenoformans gelen CODH alt birimlerinin alfa karbon 

omurgası 0.8-1.0 °A ortalama bir kare kök sapmayla CODH’daki iki anahtar değişikliğini proteinlerin 

CODH/ACS sınıfında meydana getirmektedir [4]. 

Melis ÇOKDİNLEYEN, Bilge Hilal ÇADIRCI EFELİ

Karboksidotrofik Mikroorganizmaların Karbonmonoksit Dehidrojenazları

Journal of Agricultural Biotechnology 1(1), 18-30, 2020 20



 

 

CO’in metal atomlarına karşı özel afinitesi, metalloproteinleri bir numaralı inhibitör yapar ve tüm CO 

sensörleri de bu metalleri içerir. Şimdiye kadar açıklanan tüm CO sensörleri Hem’de bulunan spesifik 

metal merkezine dayanır ve fakat metal sülfür merkezli sensörler henüz bulunamamıştır. Oksijen için 

FNR [20]  ve SoxR [21]  gibi, Hidrojen için HoxAJ [22] gibi, NO için NnrR [23] gibi Hem içermeyen 

sensörler tespit edilmiştir [24]. 

Hem içeren CO sensörlerinin olması şaşırtıcı değildir çünkü CO neredeyse tüm hem içeren proteinlere 

bağlanabilmektedir. Bu özelliğin anlamı, diğer belirgin fizyolojik gaz ligandlara sahip oldukları bilinse 

bile tüm hem içeren proteinlerin biyolojik olarak CO sensör adayı olduğudur [25]. 

CODH’ların bu çeşitliliği, mikroorganizma kaynaklarından da bahsetmeyi gerektirmektedir. Asetil-

CoA sentetaz/CODH’lar, kemoototrofik olarak büyüyebilen ve karbon metabolizmasında kritik rol 

oynayan anaerobik arkelerde ve bakterilerde bulunmaktadır. Bu grubun en iyi çalışan enzimi 

homoasetojen Moorella thermoacetica (önceden Clostridium thermoaceticum)’dan gelmektedir [26].  

3. Karbonmonoksiti Metabolize Edebilen Mikroorganizmalar 

Çevrede mikroorganizmaların özel bir sınıfının varlığı (karboksidotroflar), atmosferde eser miktarda 

mevcut olan CO için sorumludur. Ortamdaki çeşitli bakteriler, büyüme için enerji ve karbon kaynağı 

olarak CO’i ve CO2’i kullanmayı sağlayan CODH enzimine sahiptir. Bu enzim yüksek ölçüde toksik 

CO’i CO2’e dönüştürmede kullanılabilir [2]. 

Karboksidotrofik Bakteriler 

Karboksidotrofik bakteriler CO’i CO2’e oksitlenme yeteneğine sahiptir. CO ve CO2 arasındaki ara 

dönüşüm CODH enzimi ile katalize edilmektedir.  

CO + H2O → CO2 + 2H+ + 2e- 

Karboksidotroflar CO’in yüksek düzeylerinde (>100ppm) büyüyebilirler. Mikroorganizmaların (aerob 

ve anaeroblar) iki ana grubu vardır ve bu nedenle bu mikroorganizmaların CODH enzimleri farklıdır. 

CODH enzimini taşımayan mikroorganizmalar CO veya CO2 ve H2’li ortamda büyüyemezler [27]. 

Aerobik Karboksidotroflar 

Karboksidotrofik bakteriler, temel olarak Proteobacteria ve Firmicutes cinsinden oluşan küçük ama 

çeşitli bir aerob grubu oluşturur. Bunlar nispeten düşük afiniteli CO alım sistemleri eksprese ederken, 

%1’den daha yüksek olduğu durumlarda CO’i tek karbon ve enerji kaynağı olarak kullanırlar [28].  

CO2 Calvin-Benson-Basham yoluyla hücre karbonu olarak özümsenmektedir. Aerobik CO kullanıcıları 

CODH enzimini kullanarak CO’i CO2’ye oksitleyebilir. Bu mikroorganizmalar elektron transferini bir 

elektron taşıma zinciri yoluyla CO oksidasyonunu katalizleyen CODH’dan elde etmektedirler [29]. 

Çevredeki CO’in detoksifikasyonda CODH’lar rol alır çünkü 0.6 uM’a kadar düşük Km değerleri ile 

izleme gazının alınması için yüksek eğilime sahiptirler [10]. Ancak turnover sayıları anaerobik Ni-

CODH’larınkine göre neredeyse 1000 kat daha düşüktür [7]. Bunlar molybdopterin içerdiğinden Mo-

CODH’lar olarak adlandırılır ve sülfit oksidaz ve ksantin oksidaz gibi birçok özelliklerini de Mo-

hidroksilazlarla paylaşırlar. CO oksitleyenlerin çoğunluğu, yüksek sıcaklıklarda (50-120oC), hayatta 

kalma ve büyüme kapasitesine sahip termofillerdir. Sıcak iklimlerde özellikle volkanik patlamalarda 

CO seviyeleri yüksektir (0.6-5540 ppm) [30]. Termofilik ve aerobik karboksidotroflar arasından 

Bacillus schlegelli, 50oC’de CO üzerinde büyüyemezken optimum 65 oC’de çok hızlı büyümektedir. 

Büyüme Molibden bağımlıdır ve CODH’ı da molibden hidroksilaz ailesine aittir [31].  
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Molibden hidroksilaz ailesine ait olan Streptomyces thermoautotrophicus, metanol ile CODH enziminin 

inaktivasyonunu sağlamaktadır ve CO üzerinde çoğalabilen bu mikroorganizma organik gübreden izole 

edilmektedir [32]. 

RubisCO dögüsü ve C1 asimilasyon yolu enzimleri bulunan Mycobacterium’un birkaç türü CODH 

aktivitesine sahiptir. Mycobacterium insanlarda ciddi hastalıklara neden olmaktadır. Mycobacterium 

spp.’nin çoğu karbon ve enerji kaynağı olarak CO ve metanol kullanarak büyüyebilir ve buna karşılık 

M. tuberculosis metanol kullanmaz. M. tuberculosis’in büyümesi için yararlı olduğu kanıtlanan solunum 

gazlarından CO (1-5 ppm) içermektedir. Mycobacterium spp. ayrıca CODH aktivitesi yanında NODH 

(nitrikoksit dehidrojenaz) aktivitesine de sahiptir [33]. 

CO yükseltgeyiciler aynı zamanda deniz habitatlarında da mevcuttur. CO’in en yüksek konsantrasyonu 

yüzey sularındadır fakat suda ışığın azalmasıyla konsantrasyon da azalır. Deniz karboksidotrofik 

mikroorganizmalarından aerobik ve gram negatif olan Silicibacter pameroyi enerji kaynağı olarak CO 

kullanır ve deniz sularında CO’in oksidasyonunu sağlar [27]. 

Bitki simbiyotik bakterileri (Bradyrhizobium, Mesorhizobium, Sinorhizobium) ve Rhizobiaese’a ait 

diğer birçok bakteri türleri de CO oksitleme yeteneğine sahiptir. Gram negatif bir toprak bakterisi olan 

Bradyrhizobium, soya fasulyesi ile simbiyotik olarak yaşar ve baklagillerden simbiyoz sırasında azot 

bağlar. Bitki kökleri ve nodüllerinden üretilen CO CODH’ın yardımıyla baklagiller tarafından kullanılır. 

CO bulunması, bununla birlikte CO leghaemoglobin (legHb) olarak bağlanan nitrojenaz aktivitesini 

inhibe etmektedir. Bunun sonucunda legHb oksijen bağlanmasını önlemekte ve nitrojenaz aktivitesine 

müdahale etmektedir. Aerobik karboksidotrofların büyük bir grubu olan toprak CO oksidanları da bu 

kategoriye girmektedir [34]. 

Anaerobik Karboksidotroflar 

Obligat anaeroblar CO2 fiksasyonunda CO2’in CO’e indirgenmesi için CODH kullanırlar. Termofiller 

(Carboxydothermus hydrogenaformans), ACS ile birlikte CODH içerirler. Metajonler(Arke) belli 

koşullar altında CO üretirken, katı bir anaerobik termofil olan C. hydrogenaformans CODH kullanarak 

CO’i CO2 ve H2’ye dönüştürür. Bu türler arasındaki CO transferi mutualist bir ilişki örneğidir.  

CO üzerinde çoğalabilen ve CO’i metana dönüştüren Methanothermobacter thermoautotrophicus, 

kanalizasyon atıklarından izole edilir. Methanosarcina, Methanobacterium ve Methanobreuibacter de 

CO’de büyüyebilir. Asetojenik bakteriler anaerob (Morella thermoacetica) CODH’a sahiptirler, asetat 

sentezi için Wood-Ljungdahl yolundaki enzimi kullanırlar. Oluşturulan asetat böcekler ve alt termitler 

tarafından kullanılır [35]. 

Moorella thermoacetica 

Clostridium aceticum, 1981 yılında izole edilen ilk asetojenik bakteridir. Morella thermoacetica, 

Thermoanaerobacteriaceae ailesinden bir Clostridium’dur. M. thermoacetica çok yönlü bir hetotroftur 

[36]. 

M. thermoacetica, karbondioksit eldesiyle ototrofik olarak asetat üretebilen bir asetojenik bakteridir. 

Asetojenesis asetil CoA yolu veya Wood-Ljungdahl yolu ile oluşturulabilir. M. thermoacetica çeşitli 

substratlar kullanan metabolik olarak en farklı asetojenlerden biridir. M. thermoacetia’nın asetil-CoA 

yolu çeşitli ortamlardaki karbon döngüsünde merkezi önem taşır. Doğada, M. thermoacetica durgun 

göletler altındaki topraklarda bulunur. M. thermoacetica periyodik termofilik sıcaklıklardaki 

topraklarda yaşar ve anaerobtur. Bu termofil bakteri 58 °C’de (140 °F); şekerler, iki karbonlu bileşikler 

(glioksilat, glikolat ve oksalat), laktat, pirüvat, kısa-zincirli yağ asitleri, metoksilli aromatik bileşiklerle 

ototrofik ve heterotrofik olarak büyüyebilir [37]. 
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M. thermoacetica’nın tam genomu 2008’de dizilenmiştir. Tamamlandığında haritalanan ilk asetojen 

olmuştur. Genomu, %56’lık GC konsantrasyonuna sahip 2.628.784 baz çiftlik tek bir dairesel 

kromozomdan oluşmaktadır. Tahminen 2523 proteini kodlayan genin yüzde yetmişinin fonksiyonu 

bilinmektedir. 16S rRNA dizilerinin analizi asetojenesisin metabolik bir özellik olmasından ziyade 

filogenetik bir özellik olduğunu kanıtlamada önemlidir. M. thermoacetica hücreleri, gram-pozitif ve 

çubuk şeklindedir. Bunlar 0.4 ila 2.8 mikrometre arasında değişen hareketlilikten yoksun olan ve 

peritrichous kamçıya sahiptir. M. thermoacetica sporları küreseldir ve çoğunlukla alt terminalde 

sporangium içinde oluşturulmaktadır [38]. 

M. thermoacetica ve Karbonmonoksit Dehidrojenaz(CODH) 

Wood–Ljungdahl ototrofik yolundaki enzimin (ACS/CODH≡CODH/ACS) fonksiyonları reaksiyon-1’i 

katalizlemek (CO’dan Asetil-CoA sentezi) ve bir metil grubunu, corrinoid-demir-sülfür 

proteinden(CoFeS) aktarmaktır [26].  

Metil grubunun kaynağı CH3-THF’dir (THF=tetrahidrofolat) ve reaksiyon 2’de CoFeSP’nin 

indirgenmiş Co1+ durumu üzerine aktarılır. CH3-Co3+FeSP üzerindeki metil grubu ACS/CODH’ın 

indirgenmiş formuna aktarılabilir (reaksiyon-3). Asetil-CoA’da tutulan THF’ye bağlı metil grubunun 

sterokimyasal konfigürasyonu gibi olan N2 mekanizmalarıyla metil transfer adımları gerçekleşir. Son 

bağlanan CoA olmasına rağmen, ilk bağlanan metil grubu ya da CO belli değildir[26]. 

CH3-Co3+FeSP + CO + CoASH → CH3(CO)SCoA + Co1+FeSP + H+                               (1) 

Co1+FeSP + CH3-THF + H+ → CH3-Co3+FeSP + H-THF                                                   (2) 

CH3-Co3+FeSP + ACS/CODHred → CH3-ACS/CODHox + Co1+FeSP                                  (3) 

CH3-ACS/CODHox + CO →CH3(CO)-ACS/CODHox                                                          (4) 

CH3(CO)-ACS/CODHox + CoASH →CH3(C)SCoA + ACS/CODHred + H+                       (5) 

CO2 + 2e- + 2H+ 
→ CO + H2O                                                                                              (6) 

 

 

Şekil 1. M. thermoacetica’nın ACS operonu 

ACS/CODH iki fonksiyonludur ve aynı zamanda CO2’in CO’e indirgenmesini geri dönüşümlü olarak 

katalizler(reaksiyon-6). M. thermoacetica’nın ACS operonu Şekil 1’de gösterildiği gibidir. Enzim her 

bir β alt birimi CO/ CO2 redoks katalizi için aktif site içeren bir α2β2 tetrameridir. Her alt birim aynı 

zamanda Fe4-S4 kümesi içerir. Böylece başka bir küme α2β2 tetromerin 2 β alt birimi arasında köprü 

kurarken; bu kümeler, C kümesi ve dış redoks maddeleri arasındaki elektronların transferi için kullanılır. 

α alt birimi asetil-CoA sentezi için aktif A kümesi içerir. A kümesi de bir Fe4-S4’e bağlanan [NipNid] 

dimeri oluşturmada fonksiyon gösterir [26]. 

CODH’ın (β-alt birimi)  

B-kümesi ve D kümesi, elektron transferini,  

C-kümesi CO2 + 2e- + 2H+ 
→ CO + H2O reaksiyonunu katalizler.  

ACS’ın (α-altbirimi)  
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A kümesi CO + CFeSP-CH3 + CoA → asetil- CoA + CFeSP reaksiyonunu katalizler. 

M. thermoacetica’nın iki fonksiyonlu enzimi ACS/CODH’ın protein kristalografisi α2β2 

heterotetramerinin 310 kDa olduğunu göstermiştir. β-domainleri tek fonksiyonlu CODH’a benzer ve B, 

C ve D kümeleri içerir. Kompleksin her ucunda, ACS aktivitesinden sorumlu A kümesini içeren α 

domainleri vardır. Gazların hidrofobik kanalları diğer A ve C kümelerini bağlayan aktif bölgeden 

geçmektedir. C. thermoaceticum CODH enziminin α alt birimi 729 aminoasitten oluşur ve molekül 

ağırlığı 81730 Da iken, β alt birimi 674 aminoasitten oluşur ve molekül ağırlığı 72.928 Da’dur [39]. 

Aktif bölgeyi içeren β alt birimi ise ACS etkileşim bölgesi, CODH etkileşim bölgesi ve Ni-Fe-S aktif 

bölgesini içerir.  

Rhodospirillum rubrum 

Fotosentetik bir anaerobik bakteri olan R. rubrum, CO’i tek karbon ve enerji kaynağı olarak kullanabilir. 

CO’i CO2’e okside ederken CODH enzimini kullanır.  

CooA, Rhodospirillum rubrum’dan elde edilmiş, hem grubu içeren bir karbonmonoksit duyarlı 

transkripsiyon faktörüdür. Coo, siklik adenozin mono fasfat (cAMP) reseptör proteini CRP/fumarat 

nitrat redüksiyon (FNR) ailesi bir transkripsiyon regülatörüdür. CooA, sadece CO sensörü için fizyolojik 

olarak uygundur ve diğer aday CO sensörleri başka hem-tabanlı sensörlerle benzer genel özelliklere 

sahiptir [40]. Bir grup hem-bazlı sensör proksimal bir ligand olarak histidin kullanır. Genellikle, bu Fe-

His bağı rezonans Raman spektrumunda düşük Fe-His germe frekansı ile kanıtlandığı gibi zayıftır ancak 

bu zayıf bağın fonksiyonel rolü belirsizdir [41]. Öte yandan, her bir hem tabanlı sensör farklı küçük 

moleküllü ligandlar için özgüllüğü etkileyen özel bir hem ortamına sahiptir. 

Hem-tabanlı sensörlerde ligand özgüllüğünün üç düzeyi vardır. Oksijenin karbonmonoksitten 20000 kat 

daha düşük doğal bir afiniteye sahip olması nedeniyle hem bazlı O2 sensörleri için ilk önemli olan 

bağlanma seviyesidir. Hemoglobin ve miyoglobinde distal histidin yan zinciri ve O2 ligand arasındaki 

H-bağı kullanılarak oran 200’den 25’e düşürülür [42]. Ligand spesifikliğinin ikinci seviyesi ligand 

koordinasyon özelliğini içerir. NO sensörleri için bu seviye yararlıdır çünkü, NO’nun benzersiz, güçlü 

bir trans etkisi vardır. NO için çözünebilir guanilat siklazın seçiciliği (sGC) çok önemlidir. Üçüncü 

seçicilik seviyesi, sensör ligand bağlanmasına yanıt olan konformasyonel değişikliği temsil etmektedir 

(Şekil 2). Belirli bir sensör için, ligand özgünlüğü bu üç düzeyin bir kombinasyonu ile sağlanmaktadır 

[25]. 

Karbon ve enerji kaynağı olarak CO kullanan R.rubrum’un cooFSCTJ operonu (Şekil 3), ferrodoksin 

benzeri bir protein için gen (cooF), CODH (cooS) için yapısal gen, ve bir aksesuar proteini (cooCTJ) 

için gen içermektedir [43]. Mikroorganizmalar CO varlığını algıladığı zaman Coo genlerin ekspresyonu 

en az 1000 kat indüklenir [44]. Bir hidrojenaz ve proteinleri kodlayan coo gen kümesindeki ilk operon, 

CODH (cooS) ve bir membran-bağlantılı elektron transfer FeS proteini için genlerin ikinci operonunu 

oluşturan enzimin aktif formunu üretmeyi kapsar. Aynı zamanda en az üç diğer gendeki CooS’nin NiFeS 

aktif bölgesini üretmeyi kapsar. Pek çok çalışma, CooCTJ ürünlerinin olgunlaşma sırasında C-kümesi 

içine Ni yerleştirilmesine katıldığını göstermiştir [43]. CooC ureE’ye benzeyen bir Ni insertazdır ve 

ATP hidroliz ile enerji kullanarak Ni yerleştirilmesinde önemli bir yardımcı proteinidir. CooJ da 

UreE’ye benzer ve en fazla dört Ni iyonu bağlayabilen His açısından zengin bir C-terminali içerir [45]. 

CooT’nin kesin rolü bilinmemektedir. Fakat Ni sağlamada C-kümesi olarak adlandırılan CO 

oksidasyonun aktif bölgesine dahil edilen diğer metallere yardımcı olduğu bulunmuştur [46]. 

CooA tespit edilen çeşitli gaz (O2, CO, NO) sensörü proteinlerinden biridir [48]. CO, cAMP regülatör 

proteini (CRP) ve fumarat nitrat redüktaz regülatörü (FNR) içeren transkripsiyonel aktivatör ailesinin 

bir üyesi olan CooA’ya bağlı bir hem tarafından algılanır [49]. Bu proteinler bir N-terminal efektör 

bağlama alanı içermektedir. CooA’nın inaktif demir formundaki bir histidin kalıntısı (His77) ve amino 
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terminal prolini (Pro2) hem ligand olarak fonksiyon göstermektedir [50]. Sadece indirgenmiş CooA 

yapısı bilinmesine rağmen, spektroskopik çalışmalar ligand anahtarlarının karmaşık bir dizisini ortaya 

çıkarmıştır. CooA hemindeki eksenel ligandlar Pro2 ve His77 iken ferrik ligandlar Cys75 ve Pro2’dir 

[51, 52]. 

 

Şekil 2. CooA, sGC, NPAS, ve FixL nin efektörlerine karşı yanıtlarındaki genel davranışları. 

(A) CO yokluğunda, CooA homodimeri DNA bağlayıcı yüzeylere (siyah gölgeli) sahiptir. Spesifik DNA dizilerini 

bağlamaya olanak sağlayan DNA-bağlanma yüzeylerinin her bir monomer kısmının CO bağlayıcı üzerindeki 

yeniden düzenlemesi önemlidir. DNA'ya bağlı CooA daha sonra gen transkripsiyonuna izin vermek için bir RNA 

polimerazı ile etkileşime girer. 

(B) sGC NO olmadan inaktif bir heterodimer olarak bulunur. Hem bağlı NO, yapısal bir değişikliği tetikleyen 

endojen bir histidin ligandı(H) değiştirir. SGC'nin aktif konformasyonu   önemli bir sinyal molekülü olan cGMP 

sentezler. 

(C) NPAS2 yakın zamanda tanımlanmış fakat tam olarak anlaşılamamıştır. Hem bağlanan küçük moleküllerin 

varlığında, protein inaktif bir monomer olarak bulunmaktadır. Ama böyle küçük moleküllerin bulunmaması, DNA 

bağlama ve transkripsiyonu aktive eden BMAL1 gibi bir protein ile aktif bir heterodimer oluşumuna yol 

açmaktadır. 

(D) FixL, hem O2 bağlandığında inaktif bir homodimer olarak işlev görür. O2 yokluğunda FixL, otofosforilasyona 

ve FixJ’ye bu fosfatın daha sonra transferine neden olan konformasyonel değişime uğrar. Fosforile FixJ DNA’ya 

bağlanır ve anaerobik olarak ifade edilen genlerin transkripsiyonunu aktive eder [25]. 
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Şekil 3. Coo regulon. CO varlığında, CooA iki operonun transkripsiyonunu aktive etmek için promotora 

bağlanır. Operonlardan biri zara-bağlı bir hidrojenaz ile bunun yardımcı proteinlerini kodlarken diğer 

operon CODH ve bunun yardımcı proteinlerini kodlamaktadır [47]. 

CO, RNA polimeraz ve coo promotör bölge ile üretken bir kompleksin oluşumunu desteklemeye ve 

büyük bir yapısal yeniden düzenlenmeye neden olan prolin liganda bağlanır [49]. Mutagenez ile, CooA 

ve RNA polimeraz arasındaki etkileşimin siteleri haritalanmıştır [53]. CooA’daki anahtar bir bölge ve 

ilgili proteinler C-heliks olarak adlandırılan bağlı-DNA’yı ve efektör alanları birbirine bağlayan uzun 

bir helikstir (sarmaldır) ve dimer arayüzü olarak fonksiyon görmektedir [48]. 

Carboxydothermus hydrogenoformans 

C. hydrogenoformans CO-kullanan termofilik anaerob bir bakteridir. C. hydrogenoformans genomu 

üzerindeki belirlenen (CODH-l-CODH-V) CODH’ları kodlayan beş gen içermektedir [54]. Enzimlerin 

çeşitli fonksiyonları, genlerine ve yapılan fizyolojik deneylere bağlı olarak ileri sürülmüştür [55]. Buna 

göre; CODH-l’in enerji tasarrufu, CODH-II’nin, NADH üretimi, CODH-III’ün, asetil KoA yolunda 

karbon fiksasyonu, CODH-IV’ün ise oksidatif stres yanıtı fonksiyonuna sahip olduğu bulunmuştur. 

CODH-V ‘in fizyolojik işlevi bilinmeden kalmıştır. Fakat bazı hizalama analizlerinde korunan ligand 

Cys295’in CODH-V’de Glu ile yer değiştirdiği keşfedilmiştir [56]. CODH-I-V arasında, CODH-I ve 

CODH-II iyi karakterize edilmiş olanlardır. CODH-I ve CODH-II hemen hemen benzer özellikler 

gösterse de aralarındaki temel fark, CODH-II’nin CODH-I’den CO oksidasyonu için daha uygun olduğu 

gösteren CO ve CN- ile güçlü inhibisyonudur [57].  CODH-I, CO2 foto-indirgeme sistemlerinde model 

katalizördür. Bir elektrot üzerine absorblanan CODH-I, CO2’in ve CO’in hızlı ve tersinir dönüşümünü 

katalizlemektedir [58]. İkinci fark, CODH-I’in TiO2 ile etkileşebilen tek enzim olmasıdır. Bununla 

birlikte, CODH-I pratik ve tekrarlanabilir CO2 azaltma sisteminin geliştirilmesinde kritik olan yüksek 

ekspresyon sistemlerinin oluşturulması için gereklidir. Ayrıca CODH-I, CooC homolog kodlayan bir 

geni (cooC3) içeren CODH / hidrojenaz gen kümesini oluşturmaktadır [59].  

4. Sonuç ve Öneriler 

Karbonmonoksit, kan hücrelerinde bulunan hemoglobin moleküllerinin içerisindeki hem grubu 

tarafından tutularak insanların oksijen yetersizliğinden zehirlenmelerinin en önemli sebeplerindendir. 

Bu derleme kapsamında endüstriyel olarak çok çeşitli alanlarda kullanılma potansiyeline sahip olan 

mikrobiyal karbonmonoksit dehidrojenazlar hakkında bilgiler verilmiştir. CODH enzimi, biyoteknoloji 

için büyük bir potansiyel sunmaktadır ve birçok endüstriyel uygulamada kullanılabilir. Örneğin 

biyosensörlerde CO tabanlı problar, CO algılamaya yardımcı olabilecek şekilde tasarlanabilir [60]. 

Atmosferdeki CO’i azaltmak için CO2’in sentez gazlara ve alkanlara dönüşümünde kullanılabilir [2]. 
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Özellikle tüberkülozlu hastalarda akciğer difüzyon kapasitesini ölçmek için kullanılabilir [61]. CO 

filtreler, sigara filtrelerinde CO2’e dönüştürülerek CO’i ayırmak için kullanılabilir [62]. Ancak 

günümüzde ticari olarak kullanıma henüz ulaşamamıştır. 
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