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Ozet: Ana bileseni asetik asit olan sirke ve ilgili biyoliriinler, organoleptik 6zellikleri ve saglik {izerindeki olumlu etkileri nedeniyle basta Avrupa
ve Asya olmak Uzere diinya genelinde yaygin olarak tiiketilen gida maddeleri arasinda yer almaktadir. Artan fonksiyonel gida talebi ve
surdurdlebilir biyoproses arayislari, asetik asit bakterilerinin genomik diizeyde daha derinlemesine karakterizasyonunu gerekli kilmaktadir.
Endustriyel dlcekte asetik asit Gretimi, agirlikh olarak Acetobacter ve Komagataeibacter cinslerine dayanmaktadir. Bu ¢alismada, daha énce
elma sirkesinden izole edilen termotolerant bir asetik asit bakterisi olan Komagataeibacter sp. AAB2 susunun tim genom dizilimi
gerceklestiriimis, genotaksonomik konumu belirlenmistir. Susun potansiyel endustriyel uygulamalarini incelemek amaciyla karbonhidrat-aktif
enzim (CAZyme) profili analiz edilmistir. 16S rRNA gen dizisi analizleri, AAB2'nin K. nataicola ile %98,90, recA aminoasit dizisi analizleri ise K.
medellinensis ile %99,42 oraninda homoloji gésterdigini ortaya koymustur. lllumina NovaSeq 6000 platformu ile elde edilen genom verisine
gore, AAB2'nin genom uzunlugu 3.471.305 baz cifti olup, tim genom analizleri sonucunda elde edilen ortalama nikleotid benzerligi (ANI)
%99,01 ve dijital DNA-DNA hibridizasyon (dDDH) skoru %91,10 olarak bulunmustur. Bu veriler, AAB2 susunun K. melomenusus tlrlne ait
oldugunu guigli bicimde desteklemektedir. Fonksiyonel anotasyon sonucunda toplam 69 CAZyme kodlayan gen tanimlanmis olup, bunlarin
buyik ¢ogunlugu glikoziltransferazlar (GT) ve glikozit hidrolazlar (GH) sinifina aittir. Ayrica karbonhidrat esterazlari (CE), yardimci aktiviteler
(AA) ve karbonhidrat baglayici modiiller (CBM) ile iligkili genler de tespit edilmistir. Bu bulgular, AAB2 susunun karbonhidrat metabolizmasinin
genis bir genetik kapasiteye sahip oldugunu ve potansiyel biyoteknolojik uygulamalar igin degerli bir kaynak olabilecegini isaret etmektedir.
Sonug olarak, genomik ve diger omik tabanli yaklagimlar, asetik asit bakterilerinin hem tir diizeyinde taksonomik siniflandiriimasinda hem de
fermentatif kapasitelerinin degerlendiriimesinde altin standart olarak 6nemini stirdiirmektedir.

Anahtar Kelimeler: Komagataeibacter spp., termotolerant AAB, Filogenomik analiz, CAZymes.

Comparative phylogenetic and whole-genome-based identification of
thermotolerant Komagataeibacter melomenusus AAB2 and in silico analysis of
carbohydrate-active enzymes

Abstract: Vinegar and related bio-products, whose main component is acetic acid, are widely consumed worldwide, particularly in Europe and
Asia, due to their organoleptic properties and health-promoting effects. Increasing demand for functional foods and the pursuit of sustainable
bioprocesses necessitate a more in-depth genomic characterization of acetic acid bacteria. Industrial production of acetic acid primarily relies
on bacteria of the Acetobacter and Komagataeibacter genera. In this study, the complete genome of a thermotolerant acetic acid bacterium,
Komagataeibacter sp. AAB2, previously isolated from apple vinegar, was sequenced, its genotaxonomic position was determined, and its
carbohydrate-active enzyme (CAZyme) profile was analyzed to evaluate its potential industrial applications. Analysis of the 16S rRNA gene
indicated 98.90% homology with K. nataicola, whereas recA amino acid sequence analysis revealed 99.42% similarity with K. medellinensis.
Genome sequencing on the Illumina NovaSeq 6000 platform revealed that AAB2 has a genome of 3,471,305 base pairs. Comparative genomic
analyses yielded an average nucleotide identity (ANI) of 99.01% and a digital DNA-DNA hybridization (dDDH) score of 91.10%, strongly
supporting the classification of AAB2 as K. melomenusus. Functional annotation identified 69 CAZyme-encoding genes, predominantly
glycosyltransferases (GT) and glycoside hydrolases (GH), with additional genes associated with carbohydrate esterases (CE), auxiliary
activities (AA), and carbohydrate-binding modules (CBM). These findings indicate that AAB2 harbors a diverse genetic capacity for carbohydrate
metabolism and represents a valuable resource for potential biotechnological applications. In conclusion, genomic and other omics-based
approaches continue to serve as the gold standard for both species-level taxonomic classification and evaluation of fermentative capabilities in
acetic acid bacteria.
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1.Giris

Asetik asit bakterileri (AAB), sicak ve nemli ekosistemlerde
yaygin olarak bulunan; meyvelerden, ciceklerden, meyve
sineklerinin bagdirsak mikrobiyotasindan ve cesitli fermente
gidalardan siklikla izole edilen bir bakteri grubunu temsil
etmektedir (Sengun ve Karabiyikh, 2011). Taksonomik agidan
Alphaproteobacteria  sinifi, Rhodospirillales takimi  ve
Acetobacteraceae ailesi igerisinde yer alan bu bakteriler,
zorunlu aerobik ve Gram-negatif mikroorganizmalardir
(Kersters, 2006). AAB’'nin taksonomik siniflandirmasi tarihsel
suregte 6nemli degisiklikler gecirmistir. Baslangigta fenotipik
Ozelliklere dayali olarak tanimlanan bu grup, daha sonra
fenotipik, kimyasal ve genetik kriterleri bir araya getiren polifazik
yaklasimla yeniden degerlendiriimistir. Molekuler biyolojik
tekniklerin yayginlagsmasiyla birlikte ise AAB’nin siniflandirmasi
daha guvenilir ve kapsamh bir hale gelmistir (Lisdiyanti vd.,
2006). Endustriyel agidan blyuk 6neme sahip olan AAB,
ozellikle fermantasyon sireglerinde aktif rol oynamaktadir.
Sirke, 6zel bira gesitleri, fermente kakao ve kahve g¢ekirdekleri,
kefir, kombuga ve eksi maya Uretiminde yaygin olarak
kullaniimaktadir. Sirke Uretiminde ise bagslica Acetobacter ve
Komagataeibacter tirleri 6ne c¢ikmaktadir (Sengun, 2015;
Gomes vd., 2018).

Sirke, insanlik tarihindeki en eski fermente Uriinlerden biri olup,
beslenmenin yani sira koruyucu, ¢esni ve tatlandirici katki
maddesi olarak da yaygin bicimde kullanilimistir (Luzon-
Quintana vd., 2021). Geleneksel kullanim alanlarinin étesinde,
icerdigi asetik asit sayesinde karaciger ve gastrointestinal
sistem Uzerinde saglik agisindan olumlu etkiler gésterdigi cesitli
calismalarla ortaya konmustur (Ali vd., 2016). Geleneksel
yontemlerle Uretilen sirkeler yuksek kaliteli son irin elde
edilmesini saglasa da disitk verimlilik, uzun siren
fermantasyon sureci ve Uretim kogullarinin kontrol edilememesi
gibi 6nemli dezavantajlara sahiptir (Gullo vd., 2014). Ozellikle
kati hal fermantasyonunda sinirli sogutma kapasitesi nedeniyle
IsI birikimi meydana gelmekte ve sicaklik cogunlukla 40 °C’nin
Uzerine c¢lkmaktadir. Ancak ¢codu AAB 34 °C’nin Uzerinde
gelisim gosterememekte, bu da sirke Uretiminde kritik bir
sinirlayici faktor olusturmaktadir. Yiksek sicaklik, proteinlerin
yanhs katlanmasina, agregasyonlara ve hicre zari hasarina yol
acarak hiicresel yapilari olumsuz etkilemekte ve fermantasyon
surecini ciddi sekilde aksatmaktadir (Saichana vd., 2015).
Ayrica, yuksek sicakliklarin gozlendigi uretim kosullarinda
kullanilan sogutma sistemleri gogunlukla yetersiz kalmakta; bu
durum AAB 6limlerine ve ureticiler agisindan dnemli ekonomik
kayiplara neden olmaktadir. Dolayisiyla, sogutma maliyetlerini
azaltmak ve Uretim verimliligini artirmak i¢in termotolerant AAB
turlerinin izolasyonu kritik bir 8Sheme sahiptir (Barten vd., 2022).

Tum genom dizilemesi (Whole Genome Sequencing, WGS), bir
mikroorganizmanin genomunun eksiksiz olarak dizilenmesini
saglayan, hizli, maliyet agisindan gdrece uygun ve yuksek
verimlilige sahip tglincl nesil dizileme teknolojilerinden biridir.
Ayni cins igerisindeki tirler arasindaki genetik farkhliklarin
belirlenmesinde 6nemli bir ara¢ olarak kullanilan WGS,
cevrimici  veritabanlar  araciligiyla  gerceklestirilen gen
anotasyonlari sayesinde ayrintili karsilastirmalara olanak
tanimaktadir (McDermott vd., 2016). Gunimuzde WGS,
mikrobiyal filogenetik ve fonksiyonel genomik arastirmalarinda
yaygin bicimde kullaniimakta olup, bagirsak mikrobiyotasi, farkli
fermantasyon sistemleri, toprak mikroorganizmalari ve mantar
gibi biyolojik materyallerin incelenmesinde 6nemli katkilar
sunmaktadir (Tyler vd., 2018).

WGS, bir mikroorganizmanin tim genlerinin tanimlanmasina ve
islevsel genomik duzeyde incelenmesine olanak taniyarak,
bilinmeyen mikrobiyal gruplarin cesitliliginin ve biyolojik
Ozelliklerinin  anlagilmasina Onemli katkilar saglamaktadir
(Ronholm vd., 2016). Mikrobiyal genomik alanindaki hizli
gelismeler, mikroorganizmalarin genom bilgilerinin kapsamli

bicimde analiz edilmesini mimkin kilmakta; bdylece biyolojik
Ozelliklerinin, metabolik  kapasitelerinin  ve  potansiyel
biyoteknolojik uygulamalarinin ortaya gikariimasi igin glicli bir
arastirma araci sunmaktadir (Harirchi vd., 2022).

Karbonhidrat aktif enzimler (CAZymes), baslica glikozidik
baglari hedef alarak sekerlerin biyosentezinden
metabolizmasina kadar genis bir yelpazede
biyotransformasyon sureclerinde goérev alan enzimlerdir
(Plouhinec vd., 2023). Bu enzimler; glikozit hidrolazlar (GH),
polisakkarit liyazlar (PL), karbonhidrat esterazlar (CE), glikozil
transferazlar (GT), karbonhidrat baglayici moduller (CBM) ve
yardimci aktiviteler (AA) olmak Uzere alti ana grupta
siniflandinimaktadir. Gida endustrisinde CAZymes; meyve ve
sebzelerin korunmasi, fermantasyon surecleri, bira tretimi ve
nutrasotiklerin - gelistirilmesi gibi farkli uygulamalarda kritik
O6neme sahiptir (Shi vd., 2018). Fermente gidalardan izole
edilen AAB’lere ait metagenom analizleri, 6zellikle kefir ve
kombucgadan turetilen o©rneklerde GH ve GT ailelerinin
karbonhidrat metabolizmasinda baskin rol oynadigini
gostermistir. Ayrica, CAZymes dagilimlarindaki varyasyonlarin
fermente gidalara 6zglu mikrobiyal adaptasyonlari ve farkli
karbonhidrat kullanim stratejilerini yansittigi bildirilmistir (Zhang
vd., 2025).

Bu calismada, geleneksel yontemlerle dretilmis Uzim
sirkesinden izole edilen ve etanol ile asetik aside yiiksek
toleransh ozellikleriyle 6ne ¢ikan termotolerant
Komagataeibacter spp. susu AAB2’nin, K. melomenusus ile
yuksek duzeyde genetik homoloji g0Osterdigi, Average
Nucleotide Identity (ANI) ve dijital DNA-DNA hibridizasyon
(dDDH) analizleriyle dogrulanmigtir. Ayrica gerceklestirilen
CAZymes analizi, bu susun karbonhidrat metabolizmasindaki
enzimatik kapasitesine iliskin dnemli veriler sunarak potansiyel
postbiyotik 6zelliklerine isaret etmektedir. Elde edilen bulgular,
gida mikrobiyolojisi agisindan umut vadeden AAB suslarinin
belirlenmesinde CAZymes profillerinin incelenmesinin, dzellikle
gida substratlarinin  fermantasyon sireglerinin  daha iyi
anlagiimasi ve yonlendiriimesinde kritik bir rol oynayabilecegini
ortaya koymaktadir. Ozetle bu galisma, yalnizca filogenetik
yakinhklari degil, ayni zamanda fonksiyonel genom 6zelliklerini
de dahil ederek, geleneksel sirkelerden izole edilen AAB’lerin
biyoteknolojik potansiyelini ortaya koyan &éncu bir yaklasim
sunmaktadir.

2. Materyal ve Metot
2.1 Materyal

Bu calismada kullanilan AAB2 susu, ev yapimi Uzim
sirkesinden izole edilen bir Komagataeibacter sp. Uyesidir.
Yiksek etanol ve asetik asit konsantrasyonlarinda gelisim
gOsterebilmekte  ve 41 °C'ye  kadar  yasamini
surdurebilmektedir (Toklu vd., 2023).

2.2 Metot
2.2.1 Sus ve kulttr kosullar

Calismada kullanilan bakteri kilttri, %10 (w/v) yagsiz st
icerisinde liyofilize edilerek —20 °C’de saklanmigtir. AAB2
susunun aktivasyonu igin, 20 g/L glikoz, 20 g/L mannitol, 10 g/L
maya ekstraktl, 5 mL/L asetik asit ve 20 mL/L etanol iceren
Yeast extract—Glucose—Mannitol (YGM) besiyeri kullaniimigtir.
Liyofilize kiiltir, bu besiyerine inokiile edilerek 30 °C’de 3—4 glin
inklbe edilmigtir.

2.2.2 Filogenetik identifikasyon
Genomik DNA, Uretici talimatlar dogrultusunda High Pure

PCR Template Preparation Kit (Roche Applied Science,
Mannheim, Almanya) kullanilarak AAB2 susunun taze
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kiltirinden elde edilmistir. 16S rRNA gen bodlgesi igin
evrensel bakteriyel primerler 27F ve 1492R [Reaksiyon
kosullari; 95 °C (5 dk), 32 x [95 °C (30 sn), 58 °C (30 sn), 72
°C (40 sn)], 72 °C (10 dk)]. recA gen bdlgesi i¢in ise RecAF ve
RecAR [Reaksiyon kosullari; 95 °C (5 dk), 30 x [95 °C (30 sn),
56 °C (30 sn), 72 °C (40 sn)], 72 °C (10 dk)] primerleri
kullanilmigtir (Eren Eroglu vd., 2024). PCR Uurinleri, Letgen
Biyoteknoloji (izmir, Tiirkiye) tarafindan Sanger dizilemesine
tabi tutulmustur. Elde edilen diziler, taksonomik iligki ve dizi
benzerligini belilemek amaciyla National Center for
Biotechnology Information (NCBI) tarafindan saglanan
BLASTn araci kullanilarak analiz edilmigtir. Filogenetik
agaclar MEGA v11.3 yaziliminda Neighbor Joining yontemiyle
olusturulmus, referans diziler ise GenBank veri tabanindan
temin edilmistir.

2.2. Tum genom dizileme

AAB2 susunun genomik DNA’si (>50 ng/uL), Refgen
Biotechnology Inc. (Ankara, Turkiye) tarafindan lllumina
NovaSeq 6000 platformu ile dizilenmistir. Elde edilen ham
veriler, Shovill v1.0.4 yazihmi kullanilarak varsayilan
parametrelerle de novo birlestiriimistir. Genom anotasyonu,
NCBI Prokaryotic Genome Annotation Pipeline (PGAP)
aracihgiyla gergeklestiriimistir. Dizilenen genom verileri
BioProject ID: PRINA1255437 kapsaminda erisime agiktir ve
GenBank erisim numaralari JBRGMEOO0000000 arasinda
yer almaktadir.

Taksonomik karsilagtirmalar icin yakin akraba turlere ait tam
genom dizileri EzBioCloud ve NCBI veritabanlarindan elde

A

Komagataeibacter diospyri strain MSKU 9 (NR 179977 1)

Komagataeibacter nataicola strain LMG 1536 (NR 118184.1)

Komagataeibacter spp. strain AAB2

"y

Komagataeibacter xylinus strain LMG 1515 (NR 118191.1)
Komagataeibacter swingsii strain DST GLO1 (NR 042762.1)
Komagataeibacter europaeus strain LMG 18890 (NR 118176.1)
Komagataeibacter rhaeticus strain DST GL02 (NR 042763.1)

Komagataeibacter hansenii partial (LN901337.1)

paoa Komagataeibacter kakiaceti JCM 25156 strain G5-1 (NR 113301.1)

=2

Komagataeibacter melaceti strain AV382 (NR 181177.1)

Komagataeibacter saccharivorans strain LMG 1582 (NR 118189.1)

—— Komagataeibacter melomenusus strain AV436 (NR 181178.1)
Komagataeibacter oboediens strain LTH2460 (NR 114683.1)

Komagataeibacter intermedius strain TF2 (NR 026435.1)

Gluconobacter thailandicus F149-1 = NBRC 100600 (NR 040998.1)

Komagataeibacter medellinensis NBRC 3288 strain LMG 1693 (NR 125626.1)

Komagataeibacter sucrofermentans DSM 15973 strain BPR 2001 (NR 114695.1)

edilmistir. ANI analizleri, ¢evrimici OrthoANI algoritmasi
(USEARCH tabanl) ile gergeklestirilmistir (Lee vd., 2016).
dDDH degerleri ise Genom-Genom Mesafe Hesaplayicisi
(GGDC v3.0; http://ggdc.dsmz.de/distcalc2.php ) Uzerinden
Formdl 2 kullanilarak hesaplanmigtir. Ayrica taksonomik
konumlandirma, Tip Sus Genom Sunucusu (TYGS;
http://tygs.dsmz.de/ erigim tarihi; Eylul, 2025) araciligiyla
varsayilan parametreler altinda dogrulanmistir (Grant vd.,
2023).

CAZymes ile iligkili genlerin belirlenmesi amaciyla AAB2
susunun tim genom dizileri dbCAN2 meta sunucusuna
(http://cys.bios.niu.edu/dbCAN2) goénderilmistir. Fonksiyonel
anotasyon, CAZy, dbCAN ve PPR veritabanlarini kullanan
DIAMOND, HMMER ve Hotpep araglari entegre edilerek
yapilmistir (Ghimire vd., 2021). HMMER igin E-value < 1e-15
ve coverage > 0.35, DIAMOND i¢in E-value < 1e-102, Hotpep
icin ise frequency > 2.6 ve hits > 6 esik degerleri kullaniimigtir.
Bir CAZymes tahmini, yalnizca bu t¢ yéntemden en az ikisi
tarafindan desteklendiginde gtivenilir kabul edilmistir.

3. Bulgular ve Tartigsma

3.1 AAB2 susunun 16S rDNA ve recA filogenisi

AAB2 susunun 16S rRNA gen dizisi, NCBI nukleotid
veritabaninda BLASTn analizi ile incelendiginde, %98,90
homoloji ile K. nataicola ile benzerlik géstermistir. Ote yandan,
recA genine ait aminoasit dizisi, %99,42 oraninda K.
medellinensis ile homoloji sergilemistir (Sekil 1).

Komagataeibacter spp. strain AABZ'

{ - Komagataeibacter medellinensis (WP 014106377.1) 1
Komagataeibacter sucrofermentans (PYD81196.1)
Komagataeibacter xylinus (WP 061276014.1)
Komagataeibacter nataicola (WP 313143956.1)
Komagataeibacter rhaeticus (WP 007399025.1)
Komagataeibacter melemenusus (WP 078526443.1)
Komagataeibacter oboediens (WEQ53427.1)
Komagataeibacter diospyri (WP 141262077.1)
Komagataeibacter swingsii (WP 025437464.1)

Komagataeibacter intermedius (XQM67421.1)

Komagataeibacter europaeus NBRC 3261 (GAN96508.1)

P [ Komagataeibacter melaceti (RFD20377.1)

%% L Komagataeibacter saccharivorans (WP 102324845.1)

Komagataeibacter hansenii (XRB31106.1

Gluconobacter oxydans (AAA73517.1)

Sekil 1. Neighbor-Joining yontemi kullanilarak olusturulan filogenetik analizler A) 16S rRNA gen bdlgesi, B) RecA gen bolgesi temel
alinmistir. Coklu dizi hizalamalar ClustalW ile yapilmis, filogenetik agaglar MEGA11.3 yazilimi kullanilarak olusturulmustur. Dal
guvenilirligini degerlendirmek igin 1.000 tekrar ile bootstrap analizi gerceklestirilmistir.

Figure 1. Phylogenetic analyses using the Neighbor-Joining method. A) 16S rRNA gene region, B) RecA gene region were used as the
basis. Multiple sequence alignments were performed with ClustalW, and phylogenetic trees were constructed with MEGA11.3. Bootstrap
analysis was performed with 1,000 replicates to assess branch reliability.
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3.2 AAB2 susunun genel genomik ozellikleri ve
filogenomik analizi

AAB2 susunun genomik analizi, 52 kontigden olusan tek bir
kromozomu oldugunu ve herhangi bir plazmit tagimadigini
ortaya koymustur. Toplam genom uzunlugu 3.471.305 bp
olup, G+C igerigi %63,29 olarak belirlenmigtir (Sekil 2).
Kromozom uzerinde 50 tRNA geni ve U¢ rRNA operonu
saptanmistir.

Susun taksonomik konumunun belirlenmesi amaciyla,
filogenetik olarak iliskili Komagataeibacter turleri ile tim
genom hizalamalarini kullanan TYGS Uzerinden filogenetik
analiz gerceklestirilmistir. Analiz sonuglari, AAB2 susunun K.
melomenusus ile guglu bir sekilde kimelendigini géstermistir
(Sekil 3).

3.471.305 bg

%GC 63.29

Taksonomik konumun daha kesin olarak degderlendiriimesi
icin ANl ve dDDH hesaplamalari yapilmistir. AAB2 ile K.
melomenusus susu arasindaki ANI degeri %99,01 olarak
belirlenmis ve bu oran, tir ayrimi igin 6nerilen %94 esik
degerinin oldukga Uzerinde bulunmustur (Richter vd., 2009).
Benzer sekilde, Formul 2 kullanilarak hesaplanan in silico
dDDH degeri %91,10 olup, tir tanimlamasi i¢in kabul edilen
%70’lik sininn oldukga uzerindedir (Thompson vd., 2021). Bu
bulgular, AAB2 sugsunun K. melomenusus turine ait oldugunu
kuvvetle desteklemektedir.

W GC Content
M GC Skew+
M GC Skew-
M ORF

Sekil 2. Dairesel genom haritasi: Komagataeibacter sp. AAB2. AAB2 susunun genom haritasi, 3.471.305 baz cifti uzunlugunda ve
%63,29 G+C igerigine sahip tek kromozomu gdstermektedir. Haritada mavi halkalarla gésterilen agik okuma gergevelerini
(ORF’ler), siyah halka G+C igerigini, yesil halka G+C pozitif sapmayi ve mor halka G+C negatif sapmayi temsil etmektedir.

Figure 2. Circular genome map: Komagataeibacter sp. AAB2. The genome map of strain AAB2 shows a single chromosome,
3,471,305 base pairs long, with a G+C content of 63.29%. On the map, the blue rings represent open reading frames (ORFs)
indicated by arrows; the black ring shows the G+C content; the green ring indicates G+C-positive skew; and the purple ring
indicates G+C-negative skew.
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Sekil 3. AAB2 susu ve yakin akraba Komagataeibacter yan zincir modifikasyonu ile iliskili CE9, CE11, CE14, GH144,
tirlerinin tim genom tabanli filogenetik agaci, TYGS GH186 ve GH189 genlerinin varligi, susun fermente gidalarda
platformu kullanilarak olusturulmustur. Agag, FastME karmagik karbonhidrat yapilarinin igslenmesinde etkin rol

v2.1.6.1 ile genom BLAST mesafe filogenisine (GBDP) oynayabilecegini g0Ostermektedir. Benzer sekilde, fenolik

dayali olarak D5 mesafe formulu kullanilarak bilesikler ve lignin benzeri yapilarin bozunumu ile baglantili
yapilandiriimigtir. AA1 ve AAG genleri, bu susun polifenol metabolizmasinda ve
Figure 3. Whole-genome-based phylogenetic tree of strain olasi antioksidan o6zelliklerin Uretiminde kullanilabilecegini
AAB2 and closely related Komagataeibacter species was isaret etmektedir. Bunlara ek olarak, nisasta, glukan ve
constructed using the TYGS platform. The tree was built trehaloz metabolizmasinda goérev alan GH3, GH5, GHS,
using the D5 distance formula based on genome BLAST GH13, GH20, GH23, GH37, GH68, GH77, GH102, GH109,
distance phylogeny (GBDP) with FastME v2.1.6.1. GH144 ve GH186 genleri, AAB2nin karbonhidrat
metabolizmasinin farkli asamalarinda esnek bir enzimatik
3.3 AAB2 susunun CAZymes Profili kapasiteye sahip oldugunu gdstermektedir (Garron vd., 2019;
Drula vd., 2021).
K. melomenusus AAB2 susunun endustriyel potansiyelinin 6n
degerlendirilmesi amaciyla, CAZymes genleri dbCAN2 meta GlUnumize kadar Komagataeibacter cinsine ait tirlerin tim
sunucusu aracilidiyla analiz edilmistir (Liang vd., 2023). genom analizleri, bu bakterilerin biyosentetik mekanizmasinin
Analiz sonucunda, AAB2 genomunda ’[op|am 69 adet genetik temellerini, filogenetik |I|$k||er|n| ve blyOteknOlelk
CAZymes kodlayan gen belirlenmistir (Tablo 1). potansiyellerini ortaya koymustur. Hatta filogenomik ve
kargilastirmali  genomik analizler, geleneksel fenotipik
Genomda en vyiiksek oranda temsil edilen enzim sinifi GT siniflandirmalardan farkh olarak, K. hansenii, K. cocois, K.
olup, bunu GH'ler takip etmektedir. Fermente gidalardan izole maltaceti ve K. pomacetinin genomik olarak ayri bir kime
edilen diger AAB suslariyla benzer sekilde, ézellikle GT2 ve olusturdugunu gostermis ve bu tlrler yeni bir cins olan
GT4 ailelerinin bollugu dikkat gekmistir (Zhang vd., 2025). GT Novacetimonas iginde yeniden siniflandiniimistir. Ayrica
ailesi icindeki bu iki grubun baskinligi, AAB2'nin polisakkarit bulgularimiza benzer sekilde CAZyme analizleri, bu
biyosentez kapasitesine isaret etmektedir. CE'ler iig farkl aile bakterilerin karbonhidrat metabolizmasina uyarlanmis genis
ile temsil edilmis olup, bu sinifi AA ve CBM'ler takip bir GT ve GH repertuarina sahip oldugunu da gdstermistir.
etmektedir. Buna karsin, PL sinifina ait genler AAB2 Bununla birlikte, mevcut arastirmalar ¢gogunlukla filogenomik
genomunda tespit edilmemistir (Sekil 4). dizeyde kalmakta olup, seliloz dretimiyle ilgili bcs
operonlarinin CRISPR temelli diizenlenmesi, transkriptomik
Fonksiyonel analizler, AAB2 genomunun cesitli biyolojik analizler ve metagenomik yaklagimlar ile bu genlerin
siireclerle iliskili genis bir genetik kapasiteye sahip oldugunu fonksiyonel ve katalitik rollerinin daha derinlemesine
gostermektedir. Ozellikle, bakteriyel seliloz ve diger incelenmesi gelecekteki ¢alismalar icin 6nemli bir arastirma
polisakkaritlerin sentezi ile iligkili GT2, GT4, GT5, GT9, GT20, yéni olarak éne gikmaktadir (Brand&o vd., 2022; Kaczmarek
GT21, GT26, GT28, GT30, GT51, GT70, GT83, GT103, vd., 2022).
GT119 ve CBM48 genleri, susun biyopolimer uretimindeki
potansiyelini ortaya koymaktadir. Bu durum,
Komagataeibacter tirlerinin endistriyel olarak degerli sellloz
ve eksopolisakkarit Gretiminde kullanimiyla tutarlidir. AAB2
genomunda ayrica, atik maddelerin biyotransformasyonu ve
ITU/JFST 2026 20
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Tablo 1. AAB2 susunun CAZymes analizine dayali 6ngérilen
enzim fonksiyonlari ve gen kopya sayllari.
Table 1. Predicted enzyme functions and gene copy numbers
of the AAB2 strain based on CAZyme analysis.

CAZYmes ENZIM AKTIVITESI SAYI
GH3 B-glukozidaz 1
GH5 B-1,4-glukanazlar 1
GH8 Endo-B-1,4-glukanaz 1
GH13 Alfa-glukozidaz 3
GH20 -N-asetilheksozaminidaz 1
GH23 Membran bagl litik marein 6
transglikozilaz
GH37 Alfa-trehaloz 1
GH68 Levansukraz 1
GH77 4-a-glukanotransferaz 1
GH102 Endo-a-N-asetilgalaktozaminidaz 1
GH109 a-N-asetilgalaktozaminidaz 1
GH144 Endo-B-1,3-glukanaz 1
GH186 Endo-B-1,2-glukonaz 1
GH189 -1,2-glukon sentetaz 1
GT2 GDP-Man a-manosiltransferaz 14
GT4 UDP-glikoziltransferaz 11
GT5 a-1,4-glukan sentaz 1
GT9 B-N-asetilglukozaminiltransferaz 2
GT17 Lipopolisakkarit a-1,2- 1
glukoziltransferaz
GT20 Trehaloz-6-fosfat sentaz 2
GT21 1,2-diasilgliserol 3- 1
glukoziltransferaz
GT26 a-1,3-N- 1
asetilgalaktozaminiltransferaz
GT28 1,2-diasilgliserol 3- 1
glukoziltransferaz
GT30 a-3-deoksi-D-manno-oktoolosonik 1
asit (KDO) transferaz
GT51 Peptidoglikan glikoziltransferaz 1
GT70 Glukoziltransferaz 1
GT83 4-amino-4-deoksi-B-L- 2
arabinoziltransferaz
GT103 a-1,3-galaktoziltransferaz 1
GT119 Peptidoglikan polimeraz 2
CE9 N-asetilgalaktozamin-6-fosfat 1
deasetilaz
CEMNM UDP-3-O-asil N-asetilglukozamin 1
deasetilaz
CE14 Diasetilkitobiyoz deasetilaz 1
AA1 Katekol oksidaz 1
AAG6 1,4-benzoquinon rediktaz 1
CBM48 Pullulanaz 1
4, SOHUQ

Bu ¢alismada, AAB2 susunun yakin akrabalariyla yapilan 16S
rRNA ve recA filogenetik analizleri ile ANI ve dDDH
hesaplamalari, susun taksonomik konumunu kesin olarak
ortaya koymustur. WGS ve CAZymes analizleri, AAB2’nin
karbonhidrat metabolizmasi ve biyopolimer Uretiminde zengin
bir genetik kapasiteye sahip oldugunu gostermektedir.
Glikoziltransferazlar ve glikozit hidrolazlarin bollugu, susun
endustriyel seluloz ve ekzopolisakkarit Uretimindeki yiksek
potansiyelini desteklemektedir. Ayrica, atik maddelerin
biyotransformasyonu ve fenolik bilesik metabolizmasi ile iligkili
genler, AAB2Yyi gida fermentasyonu ve biyoteknolojik
uygulamalarda gok yonli bir kaynak olarak éne gikarmaktadir.
Gelecek galismalarda, susun metabolik giktilari ve enzim
ekspresyon dizeylerinin pilot 6lcekli Uretim sistemlerinde
degerlendirilmesi, ticari uygulamalara adaptasyon
potansiyelini daha net bir sekilde ortaya koyacaktir.
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