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MICROBIOLOGY AND GENOMICS COMBINE FOR A DISTRUPTIVE 

TECHNOLOGY TO ADDRESS GLOBAL CHALLENGES 

Aristides A.N.Patrinos, Ph.D. 

SyntheticGenomics, Inc. 

11149 North Torrey Pines Road, LaJolla, CA 92037 

Email: APatrinos@SyntheticGenomics.com 

 

The genomics revolution has fired up microbiology in many significant ways.  From 

realizing the incredible diversity of the microbial world to deciphering the intricate 

pathways of microbial life we are entering a brave new world where opportunities for 

disruptive technologies abound.  Synthetic genomics is one such technology that will 

have important applications, including energy production, climate change mitigation, 

environmental remediation, as well as several possible medical uses.  As with every 

new disruptive technology there is always a potential dark side and we need to deal 

with that eventuality head-on and ensure that proper safeguards are set up and risks 

are minimized. 

 

THE CONTRIBUTION OF MICROBIAL DIVERSITY TO THE 

KNOWLEDGE BASED BIOECONOMY 

Ioannis Economidis 

European Commission, Brussels, Belgium 

Email: Ioannis.Economidis@ec.europa.eu 

 

One of the ten distinctive research themes of the Seventh Framework Programme of 

the European Community for Research, Technological Development and 

Demonstration Activities (2007-2013) is the Knowledge-Based Bioeconomy. 

Bioeconomy (KBBE) includes all industries and economic sectors that produce, 

manage and otherwise exploit biological resources (e.g. agriculture, food, forestry, 

fisheries and other bio-based industries). In any of these fields Microorganisms are 

playing key roles. The molecular knowledge and understanding of the ecology and 

diversity of the microorganisms in these sectors transforms empirical practices to 

knowledge-based exploitation of ecosystems contributing to a viable Bioeconomy. It 

is expected that KBBE will play an important role in a global economy, where 

knowledge is the best way to increase productivity and competitiveness and improve 

our quality of life, while protecting our environment and social model. 
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USE OF “OMICS” TO EXPLORE THE HUMAN GUT MICROBIOME 

Janet K. Jansson 

Department of Ecology, Earth Sciences Division 

Lawrence Berkeley National Laboratory 

1 Cyclotron Road, MS 70A-3317D, Berkeley, CA 94720 

Email: jrjansson@lbl.gov 

 

The human gut is one of the most densely colonized microbial habitats on earth. The 

collective microbiota, or microbiome, is responsible for many beneficial processes in 

the gastrointestinal tract. However, disturbance due to disease or antibiotic therapy 

can have detrimental impacts on the human host. The objectives of our research were 

to investigate the composition and function of the gut microbiota in healthy and 

perturbed states using different omics approaches. We found that antibiotic therapy 

can have long-term impacts on the composition and antibiotic resistance of the gut 

microbiota. In another study we focused on a set of twins with IBD (Crohn‟s disease 

and ulcerative colitis). Although the microbiomes of healthy twins were similar, those 

with disease were markedly different. This difference was also reflected in the 

metagenomes, metaproteomes and metabolomes of fecal samples collected from the 

same twin pairs. Thousands of proteins and metabolites were screened for biomarkers 

that correlated to disease as well as to the gene content in the samples. In another 

recent study we found that the gut microbiome could be transplanted from a healthy 

donor to a patient with severe Clostridium difficile associated disease, bringing new 

insight about the importance of the gut microbiota for human health. In conclusion the 

gut microbiome composition and function is dependent on some external factors, such 

as antibiotic therapy, and can also be influenced by disease. These studies indicate 

several potential biomarkers for diagnosis of IBD diseases and point to therapeutic 

applications of the gut microbiota. 
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1.1.  Αζζέλεηεο θπηώλ πνπ πξνθαινύληαη από θπηνπιάζκαηα ζηελ Διιάδα 

Βέιιηνο Δ.
1*

, Ληνιηνπνχινπ Φ.
1
 & Π.Ζ. Κπξηαθνπνχινπ

2 

1 
Παλεπηζηήκην Θεζζαιίαο, ΢ρνιή Γεσπνληθψλ Δπηζηεκψλ, Σκήκα Γεσπνλίαο, 

Φπηηθήο Παξαγσγήο θαη Αγξνηηθνχ Πεξηβάιινληνο, Δξγαζηήξην Φπηνπαζνινγίαο 

2
Γηνλπζίνπ Αεξνπαγίηνπ 15, Μαξνχζη, Αζήλa 

*
Email: evellios@agr.uth.gr 

Σα θπηνπιάζκαηα είλαη Gram+ πξνθαξπσηηθνί νξγαληζκνί πνπ ζηεξνχληαη 

θπηηαξηθνχ ηνηρψκαηνο θαη δηαβηνχλ παξαζηηηθά ζηνλ εζκφ ησλ θπηψλ. Αλήθνπλ 

ζηελ θιάζε Mollicutes  καδί κε ηα κπθνπιάζκαηα, νπξεαπιάζκαηα, αρνιεπιάζκαηα 

θαη ζπεηξνπιάζκαηα. Σα θπηνπιάζκαηα πξνθαινχλ ζεκαληηθέο αζζέλεηεο ζε πνιιά 

είδε θαιιηεξγνχκελσλ θαη απηνθπψλ θπηψλ  (πξνζβάιινπλ πεξηζζφηεξα απφ 700 

είδε θπηψλ πνπ αλήθνπλ ζε πεξίπνπ 100 νηθνγέλεηεο). Ζ κεηάδνζή ηνπο γίλεηαη κε 

κπδεηηθά έληνκα (εκίπηεξα γλσζηά σο πεδεηηθά ηδηηδηθάθηα) ζηα νπνία κπνξνχλ θαη 

πνιιαπιαζηάδνληαη. Μέρξη ζήκεξα δελ είλαη δπλαηή ε θαιιηέξγεηά ηνπο ζε ηερλεηά 

ζξεπηηθά ππνζηξψκαηα. Σα ζπκπηψκαηα πνπ πξνθαινχλ ζηνπο μεληζηέο αλ θαη είλαη 

ραξαθηεξηζηηθά δελ είλαη παζνγλσκνληθά θαη δε κπνξεί λα γίλεη ν δηαρσξηζκφο ησλ 

θπηνπιαζκάησλ κε βάζε απηά. Απηνί είλαη θαη νη θπξηφηεξνη ιφγνη πνπ ε δηάγλσζε 

θαη ηαμηλνκηθή θαηάηαμε ησλ θπηνπαζνγφλσλ απηψλ γίλεηαη κε κνξηαθέο κεζφδνπο 

(PCR, RFLPs), βαζηδφκελε ζηε θπινγελεηηθή θαηάηαμή ηνπο βάζεη ηεο πεξηνρήο 

16SrDNA. Έρνπλ ραξαθηεξηζηεί έσο ηψξα 23 πηζαλά είδε (Candidatus Phytoplasma 

species) πνπ αληηζηνηρνχλ κε ηελ παιαηφηεξε θαηάηαμή ηνπο ζε νκάδεο (Groups) ησλ 

νπνίσλ ην κέγεζνο ηνπ γελσκαηηθνχ DNA πνηθίιεη απφ 530 έσο 1350 kbp.  

΢ηελ παξνχζα εξγαζία ζα παξνπζηαζηεί ην αληηθείκελν έξεπλαο ηεο νκάδαο καο πνπ 

είλαη ε δηάγλσζε θαη ν ραξαθηεξηζκφο ησλ θπηνπιαζκάησλ ζηε ρψξα καο πνπ 

πξνθαινχλ αζζέλεηεο φπσο γηγαληνθζαικία θαη stolbur ηεο ηνκάηαο (Group I θαη 

ΥΗΗ), θαζψο θαη επξσπατθφο ίθηεξνο ησλ ππξελνθάξπσλ (Group X). 
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1.1. Plant Diseases caused by phytoplasmas in Greece 

Vellios E.
1*

, Lioliopoulou F.
1
 & P.E. Kyriakopoulou

2 

1
 University of Thessaly, School of Agricultural Sciences, Department of Agriculture 

Crop Production and Rural Environment, Laboratory of Plant Pathology 

2
 Dionysiou Aeropagitou 15, Marousi, Athens 

*Email: evellios@agr.uth.gr 

Phytoplasmas are Gram + prokaryotes that lack cell wall and inhabit the phloem of 

plants. They are classified in the class Mollicutes, along with mycoplasmas, 

ureaplasmas, acholeplasmas, and spiroplasmas. Phytoplasmas cause important 

diseases in a number of cultivated and wild plants (belonging to approximately 700 

species in about 100 families). They are transmitted by sap-sucking insect-vectors 

known as planthoppers and leafhoppers (Hemiptera), in which phytoplasmas can 

propagate. Until today they have not been cultivated in vitro. Furthermore, the 

symptoms that are caused in the diseased plants, though characteristic, cannot lead to 

an accurate identification and classification. These are the main reasons that 

molecular characterization of conserved genes (16Sr RNA gene sequences) is 

currently used for the diagnosis and the classification of phytoplasmas. The 

classification scheme used today is based on RFLP patterns of PCR-amplified 

16SrDNA sequences. So far, 23 different Candidatus Phytoplasma species have been 

characterized; the size of their genomic DNA varies from 530 till 1350 kbp. 

The subject of the present work is the diagnosis and the molecular characterization of  

phytoplasmas that infect major plant crops in Greece, such as tomatoe causingdiseases 

known as big bud and stolbur) and stone fruits (causing European Stone 

FruitYellows). 
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1.2. Δηεξνγέλεηα ησλ εζσηεξηθώλ κεηαγξαθόκελσλ πεξηνρώλ (ITS1 θαη ITS2) 

αδσηνδεζκεπηηθώλ ζηειερώλ Pseudomonas stutzeri απνκνλσκέλσλ από ηε 

ξηδόζθαηξα θπηώλ ζηηαξηνύ 

Βεληεξάθε Α.
1
, Γήκνπ Μ.

1
, Βεδχξε Δ.

1
, Καηηλάθε Π-Α.

1
, Υαηδεπαπιίδεο Η.

2
 & Π. 

Καηηλάθεο
1
* 

1
Δξγαζηήξην Μνξηαθήο Βηνινγίαο  

2
Δξγαζηήξην Γεληθήο θαη Γεσξγηθήο Μηθξνβηνινγίαο 

Σκήκα Γεσπνληθήο Βηνηερλνινγίαο, Γεσπνληθφ Παλεπηζηήκην Αζελψλ, Ηεξά νδφο 75, 

Βνηαληθφο , Αζήλα 

Αδσηνδεζκεπηηθά βαθηεξηαθά ζηειέρε έρνπλ απνκνλσζεί απφ ηε ξηδφζθαηξα 

θαιιηεξγνχκελσλ θπηψλ ζηηαξηνχ απφ δηάθνξεο πεξηνρέο ηεο Διιάδαο ηα νπνία 

ραξαθηεξίζζεθαλ σο Pseudomonas stutzeri βαζηδφκελνη ζηελ αλάιπζε ησλ 16S 

rRNA θαη nifH γνληδίσλ. Δπηιέρζεθαλ 8 ζηειέρε αδσηνδεζκεπηηθψλ P. stutzeri ησλ 

νπνίσλ αλαιχζεθε ε ελδνξηβνζσκηθή πεξηνρή 16S-23S (ITS1) θαη 23S rRNA-5S 

rRNA (ITS2). Οκνίσο αλαιχζεθαλ νη πεξηνρέο απηέο απφ ην ηππηθφ ζηέιερνο P. 

stuzeri A15 -αξρηθά νλνκαδφκελν Alkaligenes faecalis A15- πνπ απνκνλψζεθε απφ 

ξχδη ζηελ Κίλα θαη απφ ην ζηέιερνο CMT.9.A πνπ έρεη απνκνλσζεί απφ ηε 

ξηδφζθαηξα ζφξγνπ ζηε Γεξκαλία. Ζ ελίζρπζε κε PCR ηνπ ITS1 ηκήκαηνο ησλ 

βαθηεξηαθψλ ζηειερψλ έδσζε δχν πξντφληα ελίζρπζεο απφ ηα ζηειέρε απνκνλσκέλα 

απφ ην ζφξγν θαη ην ξχδη ελψ ζηα Διιεληθά ζηειέρε πνπ απνκνλψζεθαλ απφ ζηηάξη 

παξνπζίαζε κφλν έλα πξντφλ ελίζρπζεο. Σα ζηειέρε P. stutzeri A15 θαη CMT.9.A 

πεξηέρνπλ δχν ITS1 ηκήκαηα 591bp θαη 615bp αληίζηνηρα, ελψ ηα ειιεληθά ζηειέρε 

θέξνπλ έλα ITS1 ηκήκα 591bp. Παξφκνην πξφηππν παξνπζηάδεηαη ζηελ αλάιπζε ησλ 

ITS2 ηκεκάησλ ησλ ζηειερψλ πνπ κειεηήζεθαλ. 
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1.2. Ηnter- and intracistronic heterogeneity of ITS1 θαη ITS2 Internal 

Transcribed Spacer regions among diazotrophic Pseudomonas stutzeri strains 

isolated from the rhizosphere of wheat 

Venieraki A.
1
, Dimou M.

1
, Vezyri E.

1
, Katinaki P-A.

1
, Chatzipavlidis I.

2 
& P. 

Katinakis
1
* 

1
Laboratory of Molecular Biology, 

2
Laboratory of General and Agricultural Microbiology 

Dept. of Agricultural Biotechnology, Agricultural University of Athens,  

Iera Odos 75, Athens 

Several diazotrophic Pseudomonas strains have been isolated from the rhizosphere of 

wheat cultivated in different regions of Greece and characterized as Pseudomonas 

stutzeri based on the nucleotide sequences of 16S rRNA and nifH genes. The 

intracictronic and intercistronic 16S-23S Internal Transcribed Spacer regions (ITS1) 

and the 23S rRNA-5S rRNA genes (ITS2) were investigated in 8 isolates of 

diazotrophic P. stutzeri isolated from wheat, P. stuzeri A15 formerly known as 

Alkaligenes faecalis A15 which was originated from paddy rice in China and strain 

CMT.9.A which was isolated from the rhizosphere of Sorghum in Germany. PCR 

amplification of ITS1 generated two bands from strains isolated from sorghum and 

rice and one band from strains isolated from wheat. Sequence analysis of the 

amplified fragments revealed an ITS1 fragments contained genes for tRNA
Ile

 and 

tRNA
Ala

 is common in all strains. The P. stutzeri A15 and CMT.9.A strains contained 

one additional larger ITS1 which were distinct from each other with respect to length 

and nucleotide sequences. Similar patterns were also observed for ITS2. 
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1.3. Αεξνκεηαθεξόκελνη κηθξνεπθαξπώηεο ζε αζηηθό πεξηβάιινλ: πνηθηιόηεηα, 

δηαδνρή θαη ν ξόινο ηνπο ζε εθήκεξα ηξνθηθά πιέγκαηα 

Γελίηζαξεο ΢.
1
, Μνπζηάθα-Γνχλε Μ.

1*
, Κνξκάο Κ.

2
 & Ν. Καινγεξάθεο

3
 

1
Σκήκα Βηνινγίαο, Αξηζηνηέιεην Παλεπηζηήκην Θεζζαινλίθεο, Θεζζαινλίθε 54124 

2
Σκήκα Γεσπνλίαο, Ηρζπνινγίαο & Τδάηηλνπ Πεξηβάιινληνο, ΢ρνιή Γεσπνληθψλ 

Δπηζηεκψλ, Παλεπηζηήκην Θεζζαιίαο 38446 

3
Σκήκα Μεραληθψλ Πεξηβάιινληνο, Πνιπηερλείν Κξήηεο, Υαληά 73100 

*
Email: mmustaka@bio.auth.gr 

Ζ κνξθνινγηθή θαη θπινγελεηηθή πνηθηιφηεηα, αχμεζε θαη δηαδνρή ησλ 

αεξνκεηαθεξφκελσλ κηθξνεπθαξπσηψλ δηεξεπλήζεθε ζην αζηηθφ πεξηβάιινλ ηεο 

πφιεο ηεο Θεζζαινλίθεο. Γηα ην ζθνπφ απηφ, αεξνκεηαθεξφκελα ζσκαηίδηα 

ζπιιέρζεθαλ ζηε δηάξθεηα ηξηψλ επνρψλ, ην θζηλφπσξν θαη ην ρεηκψλα ηνπ 2007 θαη 

ηελ άλνημε ηνπ 2008. Οη δεηγκαηνιεςίεο πξαγκαηνπνηήζεθαλ κε δεηγκαηνιήπηε 

αέξα, ν νπνίνο ελεξγά ζπλέιεγε αεξνκεηαθεξφκελα ζσκαηίδηα ζε απνζηεηξσκέλν 

λεξφ. Σαπηφρξνλα, παζεηηθά κεηαθεξφκελνη κηθξννξγαληζκνί ζπιιέγνληαλ ζε 

πεηξακαηηθέο δηαηάμεηο κε απνζηεηξσκέλν λεξφ, βξχζεο θαη ζαιαζζηλφ. Ζ 

κνξθνινγηθή αλάιπζε έγηλε ζε αλάζηξνθν κηθξνζθφπην θζνξηζκνχ θαη ε 

θπινγελεηηθή κε αλάιπζε ηνπ 18S rRNA γνληδίνπ. Ζ θνηλφηεηα ησλ 

κηθξνεπθαξπσηψλ πεξηειάκβαλε απηφηξνθνπο κηθξννξγαληζκνχο, θπξίσο 

ρισξνθχθε θαη εηεξφηξνθνπο κηθξννξγαληζκνχο, φπσο εηεξφηξνθα λαλνκαζηηγσηά, 

βιεθαξηδσηά θαη ακνηβάδεο θαζψο θαη κχθεηεο. Πνιινί απφ απηνχο ηνπο 

κηθξνεπθαξπψηεο έρνπλ θαηαγξαθεί απφ αεξνβηνινγηθέο κειέηεο ζε άιιεο πεξηνρέο. 

7 γέλε κηθξνεπθαξπσηψλ θαηαγξάθεθαλ ηαπηφρξνλα θαη ζε παξαθείκελα πδάηηλα 

ζπζηήκαηα. Οη αεξνκεηαθεξφκελνη κηθξνεπθαξπψηεο πνπ παξαηεξήζεθαλ κε ηε 

κεγαιχηεξε ζπρλφηεηα παξνπζίαζαλ ην κεγαιχηεξν ξπζκφ αχμεζεο θαη έθηαζαλ ζε 

πςειά επίπεδα αθζνλίαο ζε 2-3 εβδνκάδεο ζηηο πεηξακαηηθέο δηαηάμεηο. Σαπηφρξνλα, 

ζρεκάηηζαλ έλα πνιχπινθν κηθξνβηαθφ ηξνθηθφ πιέγκα, ην νπνίν παξαηεξήζεθε ζε 

φιεο ηηο επνρέο. Οη θπξίαξρνη κηθξνεπθαξπψηεο, ζπλζεηηθά ηνπ ηξνθηθνχ πιέγκαηνο 

ήηαλ (1) ηα ρισξνθχθε Haematococcus lacustris, θνθθνεηδή ρισξνθχθε ηχπνπ 

Chlorella, Chlamydomonas spp. θαη Scenedesmus cf. obliquus, (2) εηεξφηξνθα 

λαλνκαζηηγσηά φπσο ηα θνζκνπνιίηηθα είδε Cafeteria minuta θαη Rynchomonas 

nasuta, (3) ηα βιεθαξηδσηά Pattersoniella vitiphila θαη Vorticella sp. θαη (4) είδε ηνπ 

γέλνπο Amoeba.  
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1.3. Airborne microeukaryotes in an urban environment: diversity, succession 

and their role in ephemeral food webs 

Genitsaris S.
1
, Moustaka-Gouni M.

1*
, Kormas K.

2
 & N. Kalogerakis

3 

Addresses: 
1
Department of Botany, School of Biology, Aristotle University of 

Thessaloniki, GR-541 24 Thessaloniki. Greece 

2
Department of Icthyology & Aquatic Environment, School of Agricultural Sciences, 

University of Thessaly, GR-384 46 Nea Ionia, Greece 

3
Department of Environmental Engineering, Technical University of Chania, GR-

73100 Chania, Greece 

*
Email: mmustaka@bio.auth.gr 

The airborne microeukaryotic morphological and phylogenetic diversity was 

investigated in the city of Thessaloniki, Greece. Airborne particles were collected 

during three seasons, autumn and winter 2007 and spring 2008. Samples were taken 

with an air sampler that actively collected airborne particles in sterile water. 

Simultaneously, passively dispersed microorganisms were collected in experimental 

containers with sterile tap and sterile sea water. Samples were examined using an 

inverted fluorescent microscope and with phylogenetic analysis of the 18S rRNA 

gene. The microeukaryotic community comprised of autotrophs, mainly 

Chlorophytes, heterotrophs, which included HNFs, Ciliophora and Amoebas as well 

as Fungi. Many of these microeukaryotes are commonly observed in aerobiological 

studies. 7 taxa were detected in simultaneous examination of samples of nearby 

aquatic systems. The most frequently observed airborne microeukaryotes reached 

high numbers within 2-3 weeks in the experimental containers forming a complex 

food web observed in all seasons. The key microbial components of the food web 

were (a) the Chlorophytes Haematococcus lacustris, a Chlorella-like taxon, 

Chlamydomonas spp. and Scenedesmus cf. obliquus, (b) members of HNFs like 

Cafeteria minuta and Rynchomonas nasuta, (c) the Ciliates Pattersoniella vitiphila 

and Vorticella sp. and (d) species belonging to the genus Amoeba.  
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1.4. Μηθξόβηα θαη Κιίκα 

Γ.Γ. Γεσξγαθόπνπινο 

Γεσπνληθφ Παλεπηζηήκην Αζελψλ, Σκήκα Γεσπνληθήο Βηνηερλνινγίαο,  

Ηεξά Οδφο 75, 118 55 Αζήλα 

Email: dgeorga@aua.gr 

Οη παγνππξελσηηθνί κηθξννξγαληζκνί απνηεινχλ θνηλά κέιε ηεο επηθπηηθήο 

κηθξνρισξίδαο ησλ πεξηζζφηεξσλ θπηψλ. Γηαθεχγνπλ απφ ηε θπηηθή επηθάλεηα ζηελ 

αηκφζθαηξα θαη έρνπλ βξεζεί αθφκα θαη ζε πςφκεηξα 70 km. Δμαηηίαο ηεο 

παγνππξελσηηθήο ηνπο ηθαλφηεηαο θαη ησλ κεγάισλ πιεζπζκψλ πνπ αλαπηχζζνληαη 

επηθπηηθά, έρεη πξνηαζεί φηη ίζσο παίδνπλ θάπνην ξφιν ζηε δηακφξθσζε ηνπ 

θιίκαηνο κέζσ ηνπ ζρεκαηηζκνχ πεηνχ ζηα λέθε. Γηα λα δηαπηζησζεί ε ζεκαζία ηεο 

δηαδηθαζίαο απηήο ζηε θχζε, έρεη μεθηλήζεη κία δηεπηζηεκνληθή ζπλεξγαζία κε 

εξεπλεηέο ηεο Φπζηθήο ηεο Αηκφζθαηξαο. ΢ε κία ζεηξά πεηξακάησλ, φπνπ 

παγνππξελσηηθά βαθηήξηα ςεθάζηεθαλ ζηνλ ηερλεηφ ζάιακν λεθψλ ηνπ ηλζηηηνχηνπ 

FZK/AIDA (Καξιζξνχε, Γεξκαλία), απεδείρζε φηη ην Pseudomonas syringae 

ζρεκάηηζε πάγν ζε ηερλεηά λέθε. Γηα λα εθηηκεζεί φκσο ν ξφινο ησλ 

παγνππξελσηηθψλ βαθηεξίσλ θαη φισλ ησλ βηνινγηθψλ ππξήλσλ πάγνπ ζηε 

δηακφξθσζε ηνπ θιίκαηνο, ρξεηάδνληαη δεδνκέλα γηα ηνπο πξαγκαηηθνχο ηνπο 

αξηζκνχο ζηελ αηκφζθαηξα. Έλα θαηάιιειν εξγαιείν απφθηεζεο ηέηνησλ δεδνκέλσλ 

είλαη ν ζάιακνο δηάρπζεο αέξα ζπλερνχο ξνήο (CFDC) ηνπ Colorado State University 

(ΖΠΑ). Πξφθεηηαη γηα ηερλεηφ ζάιακν λεθψλ κε δηάρπζε αέξα ζε ζεξκνθξαζηαθέο 

θιίζεηο, φπνπ επηηπγράλεηαη ν επηιεθηηθφο δηαρσξηζκφο αηκνζθαηξηθψλ ζσκαηηδίσλ 

πνπ δξνπλ σο ππξήλεο πάγνπ. Ο ζάιακνο ρξεζηκνπνηείηαη απφ ην έδαθνο ή απφ 

αεξνζθάθνο θαη δνθηκάζηεθε σο πξνο ηελ επηιεθηηθή απνκφλσζε θαη ραξαθηεξηζκφ 

παγνππξελσηηθψλ βαθηεξίσλ απφ ηελ αηκφζθαηξα. ΢ε πξνθαηαξηηθά πεηξάκαηα, 

αηψξεκα ηνπ Ps. syringae ςεθάζηεθε ζην εζσηεξηθφ ηνπ ζαιάκνπ θαη ζρεκάηηζε θαη 

πάιη πάγν, αληίζεηα κε ην κε-παγνππξελσηηθφ Escherichia coli. Δπίζεο επηηεχρζεθε 

ν δηαρσξηζκφο ηνπ Ps. syringae απφ ην E. coli, φηαλ ηα δχν είδε δνθηκάζηεθαλ 

ηαπηφρξνλα ζε κίγκα. Απηά απνδείρζεθαλ κε ηελ απνκφλσζε θξπζηάιισλ πάγνπ 

απφ ηνλ ζάιακν ζε δηζθίν ΖΓΔ, ηελ απνκφλσζε νιηθνχ DNA απφ ηνπο θξπζηάιινπο 

θαη ηελ αλίρλεπζε κε PCR ησλ γνληδίσλ inaZ (Ps. syringae) θαη xopF1 (Ε. coli) θαη 

16SrRNA θαη γηα ηα δχν είδε. Δθηηκήζεθε φηη ην ζεσξεηηθφ θαηψθιη αλίρλεπζεο 

βαθηεξίσλ ζην δηζθίν είλαη 8 θχηηαξα. ΢ε ηξία πεηξάκαηα δεηγκαηνιεςίαο αέξα 

(θζηλφπσξν 2008) δελ αληρλεχζεθαλ παγνππξελσηηθά βαθηήξηα. ΢πλεθηηκψληαο φηη 

ην θαηψθιη αλίρλεπζεο είλαη 8 βαθηήξηα, θαίλεηαη φηη ππήξραλ ιηγφηεξα απφ 0,03-

0,04 παγνππξελσηηθά βαθηήξηα αλά ιίηξν αέξα ζηα δείγκαηα απηά. Οη αξηζκνί απηνί 

είλαη κία πξψηε ρακειή εθηίκεζε, κέρξη λα πνζνηηθνπνηεζεί ε ηθαλφηεηα 

απνκφλσζεο βαθηεξηαθψλ θαη βηνινγηθψλ ππξήλσλ πάγνπ κε ηε κέζνδν απηή. 

 

ΔΤΥΑΡΗ΢ΣΗΔ΢ 

Ζ ζπλεξγαζία ηνπ ΓΓΓ κε ην FZK (Γεξκαλία) ρξεκαηνδνηήζεθε απφ ηελ ΓΓΔΣ θαη 

ην ΓΠΑ. Ζ ζπλεξγαζία κε ην CSU (ΖΠΑ) ρξεκαηνδνηήζεθε απφ ην Ίδξπκα 

Fulbright. 
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1.4. Microbes and Climate 

D. Georgakopoulos 

Agricultural University of Athens, Faculty of Biotechnology, Iera Odos 75, 118 55 

Athens, Greece 

Email: dgeorga@aua.gr 

Ice nucleation active (INA) microorganisms are common constituents of the epiphytic 

microflora on most plants. They disseminate in the atmosphere and have been found 

in altitudes as high as 70 km. By virtue of their ice nucleation activity, they have been 

proposed as potential players in climate forcing via the formation of precipitation in 

clouds. To determine the significance of this process in nature, an interdisciplinary 

collaboration with scientists in atmospheric physics has been initiated. In a series of 

experiments with INA bacteria injected in the FZK/AIDA cloud chamber in 

Karlsruhe, Germany, it was shown that Pseudomonas syringae can initiate 

precipitation via ice nucleation in artificial clouds. However, it is necessary to 

estimate the real numbers of INA microorganisms and biogenic ice nuclei in the 

atmosphere, in order to estimate their full potential in climate forcing. The Colorado 

State University (USA) continuous flow diffusion chamber (CFDC) is a thermal 

gradient diffusion chamber that achieves the selective segregation of particles in the 

air that can act as ice nuclei. The CFDC can be operated near the ground or from an 

aircraft. It was tested as a tool to selectively isolate and characterize INA bacteria 

from the atmosphere. In a series of preliminary experiments, a suspension of P. 

syringae was injected in the chamber and again it formed precipitation in simulated 

cloud conditions, whereas Escherichia coli did not. Moreover, the CFDC effectively 

separated INA P. syringae from non-INA E. coli when the two were co-injected. 

These were confirmed by collecting ice crystals from the chamber on a TEM grid, 

extracting total DNA from the grid and identifying the two bacteria by detecting the 

inaZ gene (for P. syringae), the xopF1 gene (for E. coli) and the 16SrRNA genes for 

both species. A theoretical detection limit of only 8 cells on the grid was estimated. 

However, no ΗΝΑ bacteria were detected in three ambient air samples taken in fall 

2008. This implies that there were fewer than 0,03-0,04 bacterial ice nuclei L
-1

 of air 

in these samples. These should be viewed as low estimates, until collection 

efficiencies of this method are determined. 
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1.5. Αιιειεπίδξαζε δελδξόκνξθσλ κπθνξξηδηθώλ ζηειερώλ κε ηνλ 

ελδνζπκβησηηθό κύθεηα Fusarium solani ζηέιερνο FsK ζε ξίδεο ηνκάηαο 

Γεσξγηάδνπ Γ., Πνχιηνο ΢., Τςειάληεο Η., Καξπνχδαο Γ. & Κ.Κ. Παπαδνπνχινπ  

Παλεπηζηήκην Θεζζαιίαο, Σκήκα Βηνρεκείαο θαη Βηνηερλνινγίαο, Πινχησλνο 26 & 

Αηφινπ, 41221, Λάξηζα 

Email: daphnegeobiot@yahoo.gr 

Έλα κε παζνγφλν, ελδνθπηηθφ ζηέιερνο κχθεηα, Fusarium solani K, πνπ 

απνκνλψζεθε απφ ξίδεο θπηψλ ηνκάηαο πνπ αλαπηχρζεθαλ ζε επηζρεηηθφ compost, 

είλαη ηθαλφ λα πξνάγεη ηελ αλάπηπμε ηνπ θπηνχ θαη λα επηθέξεη αληνρή ελάληηα ζε 

παζνγφλα ηνπ ξηδηθνχ ζπζηήκαηνο θαη ηνπ θπιιψκαηνο. ΢ηελ παξνχζα κειέηε 

εμεηάζζεθε ε αιιειεπίδξαζε κεηαμχ ηνπ παξαπάλσ σθέιηκνπ κχθεηα κε έλα 

δελδξφκνξθν κπθνξξηδηθφ ζηέιερνο κχθεηα, Glomus sp., ζηηο ξίδεο θπηψλ ηνκάηαο 

(Solanum lycopersicum). Οη ξίδεο ησλ θπηψλ ηνκάηαο κνιχλζεθαλ κε ην 

πξνζηαηεπηηθφ θαη ην κπθνξξηδηθφ ζηέιερνο ηαπηφρξνλα ή δηαδνρηθά. Ζ ηθαλφηεηα 

απνηθηζκνχ ηνπ θάζε κχθεηα εθηηκήζεθε πνζνηηθά. Δπίζεο, εμεηάζζεθαλ πηζαλέο 

αιιαγέο, ιφγσ ηεο ηαπηφρξνλεο παξνπζίαο ηνπ ζηειέρνπο FsK, ζην πξφηππν 

αλάπηπμεο ησλ κνξθνινγηθψλ δνκψλ ηνπ κπθνξξηδηθνχ κχθεηα. 
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1.5. Interaction of arbuscular mycorrhizal fungi with the endosymbiotic fungus 

Fusarium solani strain FsK in tomato roots 

Georgiadou D., Poulios S., Ypsilantis I., Karpouzas D. & K.K. Papadopoulou  

University of Thessaly, Department of Biochemistry & Biotechnology, Larisa 41221, 

Greece 

Email: daphnegeobiot@yahoo.gr 

A non-pathogenic endophytic fungal strain, Fusarium solani K, isolated from root 

tissues of tomato plants grown on a suppressive compost, is able to promote plant 

growth and confer resistance against root and foliar pathogens. In this study, the 

interaction between this plant beneficial fungus and an arbuscular mycorrhizal fungus, 

Glomus sp., was investigated in tomato roots (Solanum lycopersicum). Tomato roots 

were co-inoculated with the biocontrol strain FsK and the AM fungus, with the 

inoculants being applied simultaneously or in succession. Root colonization ability of 

each fungal species was quantitatively assessed. Possible alterations to the pattern of 

mycorrhizal structures formed by the AM fungus, as influenced by the presence of 

FsK, were also examined. 
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1.6. Υαξαθηεξηζκόο ηεο βαθηεξηαθήο πνηθηιόηεηαο απνβιήησλ ησλ νξπρείσλ 

ρξπζνύ Υαιθηδηθήο. 

Γηαθνπαλαγηώηεο Ε., Λφξηνπ Ο., ΢εξηζηαηίδνπ Δ., Μπνχξηδεο Κ. & Γ. Σζηάκεο 

Σκήκα Γηαρείξηζεο Πεξηβάιινληνο θαη Φπζηθψλ Πφξσλ, Παλεπηζηήκην Ησαλλίλσλ, 

΢εθέξε 2, Αγξίλην, Σ.Κ. 30100, Διιάδα 

Email: gtsiamis@cc.uoi.gr 

Σα φμηλα απφβιεηα νξπρείνπ (acid mine drainage) πνπ παξάγνληαη απφ ελεξγά ή/θαη 

εγθαηαιειεηκκέλα νξπρεία έρνπλ ζεκαληηθέο επηπηψζεηο ζηελ νηθνινγία ησλ 

ιεθαλψλ απνξξνήο θαζψο απνηεινχλ πεγή κφιπλζεο ησλ επηθαλεηαθψλ θαη ππφγεησλ 

πδάησλ. Ομεφθηινη κηθξννξγαληζκνί παίδνπλ ζεκαληηθφ ξφιν ζηελ απνθαηάζηαζε 

θαη δηαηήξεζε βηνκεραληθψλ ζπζηεκάησλ πνπ επεμεξγάδνληαη φμηλα απφβιεηα 

νξπρείνπ. ΢ηελ παξνχζα κειέηε ραξαθηεξίζακε ηηο βαθηεξηαθέο θνηλφηεηεο ελφο 

εγθαηαιειεηκκέλνπ νξπρείνπ ρξπζνχ ζην ΢ηξαηψλη Υαιθηδηθήο ρξεζηκνπνηψληαο 

16S rRNA βηβιηνζήθεο θαη κηθξνζπζηνηρίεο DNA πςειήο ππθλφηεηαο (PhyloChip, 

Affymetrix SA). 

Γείγκαηα λεξνχ ζπιιέρζεθαλ ην Ννέκβξην ηνπ 2008 απφ ηε ζηνά 410 (Ν' 40
0
 31' 43'', 

Δ 23
0
 46' 23'') κε pH 2.4 θαη ρξεζηκνπνηήζεθαλ γηα ηελ θαηαζθεπή θαη αλάιπζε κηαο 

16S rRNA βαθηεξηαθήο βηβιηνζήθεο.  

Σα απνηειέζκαηα ηεο αλάιπζεο έδεημαλ: (α) ηελ παξνπζία βαθηεξηαθψλ πιεζπζκψλ 

ζπγγεληθψλ κε Alicyclobacillus sp., Ferrovum myxofaciens, Acidithiobacillus 

ferrooxidans θαη κε κε θαιιηεξγήζηκσλ β- θαη γ-Proteobacteria θαη (β) ηελ χπαξμε 

λέσλ θπινγελεηηθψλ νκάδσλ ηαμηλνκηθψλ νκάδσλ. Ζ αλάιπζε κε κηθξνζπζηνηρίεο 

θαλέξσζε κηα ζεκαληηθά κεγαιχηεξε βαθηεξηαθή πνηθηιφηεηα κε αληηπξνζψπνπο 

απφ 24 δηαθνξεηηθά θχια θαη 81 δηαθνξεηηθέο ηάμεηο ππνγξακκίδνληαο ηε δπλακηθή 

ηνπ PhyloChip ζε κειέηεο κηθξνβηαθήο νηθνινγίαο θαη πεξηβαιινληηθήο 

κηθξνβηνινγίαο. 
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1.6. Characterization of bacterial diversity in acid mine drainage (AMD) of a 

gold mine in Stratoni, Chalkidiki, Greece. 

Diakopanagiotis Z., Lortou R., Seristatidou E., Bourtzis K. & G. Tsiamis  

Department of Environmental and Natural Resources Management, University of 

Ioannina, 2 Seferi St., Agrinio, T.K. 30100, Greece 

Email: gtsiamis@cc.uoi.gr 

The acid mine drainage (AMD) produced by active and abandoned mines can have a 

significant influence on the ecology of the receiving waters. AMD is source of surface 

and ground water pollution and has resulted in serious ecological disasters. 

Acidophilic microorganisms play important roles in environmental and industrial 

systems, including the environmental problems of acid mine drainage and acid rock 

drainage. In this study, we characterized the bacterial communities from an 

abandoned gold mine in Stratoni, Chalkidiki, Greece using 16S rRNA libraries and 

DNA microarrays (PhyloChip Affymetrix SA).  

Water samples were collected in November 2008 from mine 410 (N‟ 40
o
 31‟ 43‟‟, E 

23
o
 46‟ 23‟‟) with a pH of 2.4 and a bacterial 16S rRNA library was constructed in 

pGEM-T (Promega, USA) using the universal bacterial primers 27F and 1492R. 

Analysis of the 16S rRNA library revealed the presence of bacterial populations 

related to Alicyclobacillus sp., Ferrovum myxofaciens, Acidithiobacillus ferrooxidans 

and uncultured β- and γ- Proteobacteria. Interestingly, new phylogenetic groups were 

identified. The PhyloChip analysis revealed a much greater bacterial diversity with 

representatives from 24 different Phyla and 81 different orders, underlining the great 

potential of PhyloChip in microbial ecology and environmental microbiology studies. 
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1.7. Βηνγεσγξαθία θαη εηδνγέλεζε πιεζπζκώλ κπθήησλ ηνπ ζπκπιόθνπ είδνπο 

Pleurotus eryngii 

Γ.Η. Εεξβάθεο 

Γεσπνληθφ Παλεπηζηήκην Αζελψλ, Σκήκα Γεσπνληθήο Βηνηερλνινγίαο, Δξγαζηήξην 

Γεληθήο & Γεσξγηθήο Μηθξνβηνινγίαο, Ηεξά Οδφο 75, 11855 Αζήλα  

Email: zervakis@aua.gr 

Σν ζχκπινθν είδνο Pleurotus eryngii πεξηιακβάλεη κχθεηεο πνπ ζρεκαηίδνπλ εθιεθηά 

εδψδηκα καληηάξηα θαη αλαπηχζζνληαη ζε θπηά ηεο νηθνγέλεηαο Apiaceae 

(ζθηαλδαλζή). Δθηελήο δεηγκαηνιεπηηθή δηαδηθαζία, ε νπνία θάιπςε ην κεγαιχηεξν 

ηκήκα ηεο παγθφζκηαο γεσγξαθηθήο θαηαλνκήο ηνπ είδνπο, νδήγεζε ζηνλ εληνπηζκφ 

θαη απνκφλσζε πεξηζζφηεξσλ ησλ 80 ζηειέρσλ P. eryngii πξνεξρφκελα απφ φια 

ζρεδφλ ηα γλσζηά θπηά-μεληζηέο (Eryngium spp, Ferula spp., Ferulago galbanifera, 

Laserpitium latifolium, Eleaoselinum asclepium, E. gummiferum, Thapsia garganica, 

T. villosa, Smyrniopsis aucheri, Kellusia odoratissima θαηCachrys ferulacea) πεξηνρψλ 

ηεο Δπξψπεο θαη ηεο Αζίαο. Σα δείγκαηα αμηνινγήζεθαλ κέζσ ζπδεπθηηθψλ δνθηκψλ 

γελεηηθήο ζπκβαηφηεηαο ζε ζπλδπαζκφ κε κνξθνινγηθνχο θαη νηθνθπζηνινγηθνχο 

ραξαθηήξεο. ΢ηε ζπλέρεηα, φινη νη πιεζπζκνί εμεηάζηεθαλ κε ρξήζε ηπραία 

εληζρπκέλνπ πνιπκνξθηθνχ DNA (RAPD‟s) θαη κε αιιεινπρήζε ηκεκάησλ ηεο 

ππξεληθήο ξηβνζσκηθήο επαλάιεςεο (ITS 1 θαη ITS 2, IGS θαη ηνπ 5.8S rDNA 

γνληδίνπ). Αξρηθά απνηειέζκαηα έξεπλαο πνπ είλαη ζε εμέιημε θαηαδεηθλχνπλ ηελ 

χπαξμε πέληε αλεμάξηεησλ θπινγελεηηθψλ αζξνηζκάησλ: P. eryngii sensu-stricto (ην 

νπνίν πεξηιακβάλεη ζηειέρε πνπ αλαπηχζζνληαη ζε έλα κεγάιν εχξνο θπηψλ μεληζηψλ 

ηεο νηθνγέλεηαο Apiaceae θαη δηαρσξίδεηαη πεξαηηέξσ ζε αξθεηνχο „νηθνηχπνπο‟-

πνηθηιίεο), P. fossulatus (πεξηιακβάλεη ζηειέρε πνπ αλαπηχζζνληαη ζε θπηά Cachrys 

ferulacea ζηε δπηηθή θαη θεληξηθή Αζία), P. nebrodensis (πεξηιακβάλεη ζηειέρε πνπ 

αλαπηχζζνληαη ζε θπηά C. ferulacea ζηελ Δπξψπε), θαζψο θαη δχν λέα θπινγελεηηθά 

είδε πνπ εκθαλίδνπλ ζηελή ζπζρέηηζε κε δηαθνξεηηθνχο μεληζηέο, ην έλα ζηε λφηηα 

Δπξψπε θαη ην άιιν ζηελ Αζία. Ζ εμεηδηθεπκέλε ζρέζε πνπ αλαπηχζζεηαη κεηαμχ 

θπηνχ-μεληζηή θαη κχθεηα θαίλεηαη πσο παίδεη πξσηεχνληα ξφιν ζηηο δηαδηθαζίεο 

εηδνγέλεζεο ζην ζπγθεθξηκέλν ζχκπινθν είδνο, ζε αληηδηαζηνιή κε φηη ζπκβαίλεη ζηα 

ππφινηπα είδε Pleurotus φπνπ ε γεσγξαθηθή πξνέιεπζε απνηειεί ηνλ θαζνξηζηηθφ 

παξάγνληα ζρεκαηηζκνχ εηδψλ. Δλψ ηα πεηξακαηηθά δεδνκέλα δείρλνπλ ηζρπξέο ηάζεηο 

δηαθνξνπνίεζεο ηεο γελεηηθήο δνκήο ησλ πιεζπζκψλ ζρεδφλ απνθιεηζηηθά κε βάζε ην 

είδνο ηνπ θπηνχ-μεληζηή (πεξηπηψζεηο P. nebrodensis sensu lato θαη P. fossulatus), δελ 

απνπζηάδνπλ θαη κεκνλσκέλεο εμαηξέζεηο πνπ κπνξνχλ λα εξκελεπηνχλ απφ ηελ 

ππάξρνπζα δπλαηφηεηα αληαιιαγήο γελεηηθνχ πιηθνχ -κέζσ εγγελνχο αλαπαξαγσγήο- 

κεηαμχ νξηζκέλσλ πιεζπζκψλ απφ δηαθνξεηηθά θπηά-μεληζηέο ζε γεσγξαθηθά 

γεηηληάδνπζεο πεξηνρέο (π.ρ. P. eryngii ζην Ηξάλ). 
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1.7. Biogeography and speciation of mushroom populations in the Pleurotus 

eryngii species-complex 

G.I. Zervakis 
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The Pleurotus eryngii species-complex includes edible mushroom taxa of the northern 

hemisphere growing in association with plants of the family Apiaceae (umbellifers). As 

a result of an extensive sampling covering most part of the world distribution of this 

organism, more than 80 P. eryngii strains were isolated from the majority of the known 

host-plants (Eryngium spp, Ferula spp., Ferulago galbanifera, Laserpitium latifolium, 

Eleaoselinum asclepium, E. gummiferum, Thapsia garganica, T. villosa, Smyrniopsis 

aucheri, Kellusia odoratissima, and Cachrys ferulacea) in Europe and Asia. Specimens 

were examined through the use of mating compatibility tests, which were combined 

with the outcome of anatomical and ecophysiological observations; all populations 

were further subjected to random amplified polymorphic DNA-PCR (RAPD) analysis, 

and by sequencing of the internally transcribed spacers (ITS 1 θαη ITS 2), of the 

intergenic spacers (IGS) and of the 5.8S rDNA gene. Preliminary results from ongoing 

research demonstrated the existence of five distinct phylogenetic entities: P. eryngii 

sensu-stricto (growing in association with a wide range of Apiaceae host-plants, and 

composed of several ecotypes-varieties), P. fossulatus (composed of isolates growing 

on Cachrys ferulacea in western and central Asia), P. nebrodensis (composed of 

isolates growing on C. ferulacea in Europe), and of two new additional lineages 

presenting strict association with different hosts in south Europe and in Asia. Host-

specificity appears to play a key role in speciation processes within this particular group 

of fungi, as opposed to what is the case for most other Pleurotus species, where 

geographic origin is the determinant factor. In general, although strong patterns of host-

dependent subdivision in the genetic structure of this complex (P. nebrodensis sensu 

lato and P. fossulatus cases) were evidenced, occasional deviation from this situation 

seems to occur as well; this could be mainly attributed to ongoing gene-flow -through 

sexual reproduction- between certain populations growing on different host-plants in 

neighbouring areas (e.g., P. eryngii in Iran). 
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1.8. Υαξαθηεξηζκόο κηθξνβηαθώλ θνηλνηήησλ από βηνκεραληθά απόβιεηα 

πινύζηα ζε Cr(VI). 

Καηζαβέιε Κ., Σζηάκεο Γ., Βαγελάο Γ. & Κ. Μπνχξηδεο 

Σκήκα Γηαρείξηζεο Πεξηβάιινληνο θαη Φπζηθψλ Πφξσλ, Παλεπηζηήκην Ησαλλίλσλ, 

΢εθέξε 2, Αγξίλην, Σ.Κ. 30100, Διιάδα 

Email: akatsave@cc.uoi.gr 

Σν ρξψκην έρεη αλαγλσξηζηεί σο έλα απφ ηα κέηαιια πνπ παξνπζηάδνπλ πνιχ 

ζνβαξέο επηπηψζεηο ζην πεξηβάιινλ. Απαληά ζηε θχζε κε δηάθνξα ζζέλε, φπσο 

ηξηζζελέο θαη εμαζζελέο, πνπ είλαη θαη νη πην ζπλεζηζκέλεο κνξθέο ηνπ ρξσκίνπ. Σν 

εμαζζελέο ρξψκην (CrVI) παξνπζηάδεη πςειή δηαιπηφηεηα, θηλεηηθφηεηα θαη είλαη 

εχθνια βηνινγηθά δηαζέζηκν ζην πεξηβάιινλ, κε απνηέιεζκα λα είλαη ηδηαίηεξα 

επηθίλδπλν. Αληίζεηα, ην ηξηζζελέο ρξψκην Cr(III) ζρεκαηίδεη ζχκπινθα θαη 

θαζηδάλεη κε ηε κνξθή πδξνμεηδίνπ.  

Ζ ηνμηθή κνξθή ηνπ ρξσκίνπ ειεπζεξψλεηαη ζην πεξηβάιινλ θπξίσο κε ηα απφβιεηα 

δηαθφξσλ βηνκεραληψλ. Οη ηερλνινγηθέο δηεξγαζίεο γηα ηελ επεμεξγαζία ησλ 

ξππαζκέλσλ απφ ρξψκην πεξηνρψλ αθνξνχλ θπξίσο: (i) ηελ απνκάθξπλζε ηνπ 

κεγαιχηεξνπ κέξνπο ησλ ξχπσλ εμαζζελνχο ρξσκίνπ απφ ηελ ηνπνζεζία, (ii) ηε 

δέζκεπζε ηνπ ρξσκίνπ ψζηε λα απνθεπρζεί κεγαιχηεξε δηαθπγή ηνπ ζην πεξηβάιινλ 

θαη (iii) ηελ αλαγσγή ηνπ εμαζζελνχο ρξσκίνπ ζε ηξηζζελέο πνπ είλαη ιηγφηεξν 

ηνμηθφ. Ηδηαίηεξα ζεκαληηθή είλαη ε αλαγσγή ηνπ ηνμηθνχ εμαζζελνχο ρξσκίνπ απφ 

κηθξννξγαληζκνχο θαζψο νη βηνινγηθέο δηαδηθαζίεο απνηεινχλ ζπλήζσο έλαλ 

νηθνλνκηθφηεξν, θαη θηιηθφηεξν γηα ην πεξηβάιινλ, ηξφπν αληηκεηψπηζεο ηνπ 

πξνβιήκαηνο. ΢ηελ παξνχζα κειέηε ραξαθηεξίζακε ηε κηθξνβηαθή θνηλφηεηα απφ: 

(α) δεμακελέο κε 25% Cr(VI) (pH 1.5 θαη 55
o
C) θαη (β) πγξά απφβιεηα, πνπ 

πξνέξρνληαη απφ ηελ Διιεληθή Αεξνπνξηθή Βηνκεραλία Α.Δ., ρξεζηκνπνηψληαο 

αθελφο 16S rRNA γνληδηαθέο βηβιηνζήθεο θαη αθεηέξνπ κηθξνζπζηνηρίεο DNA 

(Phylochip). 

Οη 16S rRNA γνληδηαθέο βηβιηνζήθεο αλέδεημαλ ηελ χπαξμε κηαο πεξηνξηζκέλεο 

βαθηεξηαθήο θνηλφηεηαο ζηηο δεμακελέο κε 25% Cr(VI) πνπ απνηειείηαη θπξίσο απφ 

Ralstonia sp. Δλδηαθέξνλ παξνπζηάδεη επίζεο ην γεγνλφο ηεο αλίρλεπζεο ηνπ 

Ralstonia sp. θαη ζηε δεμακελή ζπιινγήο ησλ ζηξαγγηζκάησλ ρξσκίνπ. ΢ηελ ίδηα 

δεμακελή αληρλεχηεθαλ πιεζπζκνί ησλ Brevundimonas mediterranea, Afipia sp. και  

Bosea sp.. ΢ηε δεμακελή αλαγσγήο ηνπ ρξσκίνπ (CR) αληρλεχηεθαλ πιεζπζκνί ησλ 

Acinetobacter sp. και Pseudomonas sp. ελψ ζηε δεμακελή ζπκπινθνπνίεζεο ηνπ 

Cr(III) (CP) αλαγλσξίζηεθαλ Acinetobacter sp., Pedobacter sp., Afipia sp., 

Flavobacteria sp., βαθηεξίσλ πνπ αλάγνπλ ζίδεξν θαζψο θαη  κε θαιιηεξγήζηκα είδε 

ησλ a- and β- Proteobacteria. Ζ ζχλζεζε ησλ κηθξνβηαθψλ θνηλνηήησλ ζηηο 

δεμακελέο CR θαη CP εμεηάζηεθε επίζεο κε ηε ρξήζε πςειήο ππθλφηεηαο 

κηθξνζπζηνηρηψλ DNA (PhyloChip, Affymetrix SA). 
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1.8. Molecular characterization of the microbial diversity and community 

profiles from Cr(VI) contaminated industrial wastewater. 
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One of the worldwide metals that have been recognized as a great hazard in the 

environment is chromium (Cr). This metal is widely found in nature in different 

valence states as Cr(VI) to Cr(III) forms. Cr(VI) is highly soluble, mobile and 

biologically available in the ecosystems and therefore it is particularly toxic. On the 

other hand, Cr(III) forms complexes that precipitate as amorphous hydroxide. 

The toxic form of Cr is released in the environment with wastewaters from different 

industries. The technologies for Cr clean-up from the contaminated sites mainly 

consist of:  (i) removing the maximum Cr(VI)-contaminated parts from the site, (ii) 

immobilizing the chromium to prevent further leaching, and (iii) reducing the Cr(VI) 

to Cr(III) state which is not toxic. Microbial reduction of toxic Cr(VI) has practical 

importance in this respect because biological strategies provide cost-effective and 

eco-friendly technology. In this study, we characterized the microbial communities 

from: (a) tanks containing 25% Cr(VI) (pH 1.5 and 55
o
C) and (b) the wastewater 

treatment plant of the Hellenic Aerospace Industry S.A. using 16S rRNA gene 

libraries and DNA microarrays (PhyloChip). 

Interestingly, the 16S rRNA gene libraries revealed the presence of a small but 

significant bacterial community in tanks with 25% Cr(VI) mainly consisting of 

Ralstonia sp.. Interestingly, the same Ralstonia sp. was traced down to the chromium 

drainage waste sample together with populations related to Brevundimonas 

mediterranea, Afipia and Bosea spp.. In the chromium reduction (CR) reservoir, the 

dominant populations that have been identified are closely related to Acinetobacter sp. 

and Pseudomonas sp. whereas in the reservoir that Cr(III) forms complexes and 

precipitate as amorphous hydroxide (CP) populations, closely related bacteria to 

Acinetobacter sp.,  Pedobacter sp., Afipia sp., Flavobacteria sp., iron-reducing 

bacteria and uncultured a- and β- Proteobacteria have been identified. The 

composition of the microbial communities present in the two reservoirs (CR and CP) 

was also investigated using a high density DNA microarray (PhyloChip, Affymetrix 

SA).  
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1.9. Δίδε ηνπ γέλνπο Penicillium ζηνλ αέξα εζσηεξηθώλ ρώξσλ βηνκεραληώλ 

Καςαλάθε-Γθόηζε Δ. & Η. Ππξξή  

Παλεπηζηήκην Αζελψλ, Σκήκα Βηνινγίαο, Σνκέαο Οηθνινγίαο & Σαμηλνκηθήο 

Παλεπηζηεκηνχπνιε, 157 84 Αζήλα 

Email: ekapsan@biol.uoa.gr 

Σν γέλνο Penicillium είλαη έλα απφ ηα επηθξαηέζηεξα ζηελ αηκφζθαηξα θαη κπνξεί λα 

αλαπηπρζεί ζε πνηθηιία ππνζηξσκάησλ εθηεζεηκέλσλ ζηνλ αέξα, ηδηαίηεξα ζε 

εζσηεξηθνχο ρψξνπο. Σν πιήζνο ησλ δεδνκέλσλ ζρεηηθά κε ηελ πνηθηιφηεηα ηνπ 

γέλνπο, νθείιεηαη ζηελ θνζκνπνιηηηθή ηνπ θαηαλνκή θαη ζηελ ζεκαζία ηνπ ζε 

πνηθίινπο ηνκείο νηθνλνκηθνχ ελδηαθέξνληνο γηα ηνλ άλζξσπν. Όκσο ειάρηζηα 

δεδνκέλα είλαη δηαζέζηκα γηα ηελ παξνπζία ηνπ ζην εζσηεξηθφ βηνκεραληθψλ 

εγθαηαζηάζεσλ, παξά ηελ πηζαλή δηαθηλδχλεπζε ζρεηηθά κε ηελ πνηφηεηα ησλ 

πξντφλησλ. 

Σν γέλνο Penicillium είλαη ην δεχηεξν θαηά ζεηξά επηθξαηέζηεξν γέλνο ζηνλ αέξα ηεο 

Αζήλαο ζε εμσηεξηθνχο ρψξνπο θαη ζπλήζσο ην επηθξαηέζηεξν ζε εζσηεξηθνχο, φπσο 

έρεη δηαπηζησζεί απφ καθξφρξνλεο κειέηεο ζηνπο αεξνκεηαθεξφκελνπο κχθεηεο. Ζ 

πνηθηιφηεηα ηνπ γέλνπο ζε βηνκεραληθφ πεξηβάιινλ, έρεη κειεηεζεί ζε βηνκεραλίεο 

ηξνθίκσλ πνπ ιεηηνπξγνχλ ζηελ Πεξηθέξεηα Αηηηθήο. Γηα ηε δεηγκαηνιεςία έρεη 

ρξεζηκνπνηεζεί θνξεηή ζπνξηνπαγίδα Burkard γηα ηξπβιία, ζε δηάθνξεο ζέζεηο ησλ 

ηνκέσλ παξαγσγήο, ζπζθεπαζίαο θαη δηαθίλεζεο ησλ πξντφλησλ. ΢ηειέρε ηνπ γέλνπο 

Penicillium έρνπλ απνκνλσζεί θαη κειεηεζεί ζε θαζαξή θαιιηέξγεηα. Ηδηαίηεξε 

έκθαζε δίλεηαη ζε νξηζκέλα απφ ηα πην θνηλά είδε, ζπκπεξηιακβαλνκέλσλ ησλ εηδψλ 

Penicillium chrysogenum, P. expansum, P. brevicompactum θαη P. digitatum. 
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1.9. Species of Penicillium in the indoor air of industries 

Kapsanaki-Gotsi E. & I. Pyrri  
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The genus Penicillium is one of the predominant genera in the atmosphere and it may 

grow on several substrates exposed to the air, especially in indoor environments. A 

wealth of knowledge on the diversity of this genus, is due to its cosmopolitan 

distribution and its economic importance for human affairs. However, only a few data 

are available for its occurence in the interior of industrial settlements, despite its 

potential hazards for the quality of the products. 

The genus Penicillium is the second most prevalent genus in the ambient air of 

Athens, Greece and it usually predominates indoors, as it has been found during long 

term studies on the airborne mycobiota. The diversity of this genus in the industrial 

environment, has been studied in food industries situated in the Prefecture of Attica. 

A portable Burkard sampler for agar plates has been used for sampling in several sites 

in the production, packaging and handling sectors. Several strains of Penicillium have 

been isolated and studied in pure culture. Some of the most common species are 

presented in detail, including Penicillium chrysogenum, P. expansum, P. 

brevicompactum and P. digitatum. 

 

This research received support from the SYNTHESYS Project which is financed by the EU Research 

Infrastructure Action, under the FP6 “Structuring the European Research Area” Programme. 
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Οη εληνκνπαζνγφλνη κχθεηεο παξνπζηάδνπλ εμαηξεηηθφ ελδηαθέξνλ γηα ηε κειέηε 

ζρέζεσλ παξαζίηνπ-μεληζηνχ θαη γηα ηε δπλαηφηεηα ρξεζηκνπνίεζήο ηνπο ζηε 

βηνινγηθή θαηαπνιέκεζε βιαβεξψλ εληφκσλ. Σν γέλνο Beauveria είλαη ηδηαίηεξα 

εμαπισκέλν γεσγξαθηθά θαη σο πξνο ην εχξνο μεληζηψλ. Δλψ ε παξνπζία ηψλ ζε 

θπηνπαζνγφλνπο κχθεηεο είλαη ζπρλφ θαηλφκελν, ζηνπο εληνκνπαζνγφλνπο κφλν ζε 

ηέζζεξηο πεξηπηψζεηο έρνπλ εληνπηζηεί ηνί κε γνληδίσκα δίθισλν RNA, ζθαηξηθφ 

ζσκαηίδην θαη αζζελείο επηδξάζεηο ζην θαηλφηππν ηνπ μεληζηή ηνπο.  

΢ηελ πιεζπζκηαθή κειέηε πνπ πξαγκαηνπνηήζεθε ζε 108 ζηειέρε εληνκνπαζνγφλσλ 

κπθήησλ, κε ειεθηξνθνξήζεηο ζε πεθηψκαηα αγαξφδεο ηνπ ζπλφινπ ησλ λνπθιετθψλ 

ηνπο νμέσλ, πξνζδηνξίζηεθαλ 22 ζηειέρε ηνπ είδνπο Beauveria bassiana, ηα νπνία 

πεξηείραλ κε ρξσκνζσκηθέο δψλεο. Tα ζηειέρε απηά νκαδνπνηήζεθαλ ζχκθσλα κε 

ηα ειεθηξνθνξεηηθά ηνπο πξφηππα θαη δηαπηζηψζεθε φηη νη νκάδεο ζρεηίδνληαη κε 

ηνλ μεληζηή, ηε ρψξα πξνέιεπζεο ή/θαη ηε θπινγέλεηηθή ηνπο ζέζε. 

Πξαγκαηνπνηήζεθε έιεγρνο ηεο πνζνηηθήο θαη πνηνηηθήο κεηαβνιήο ησλ πξνηχπσλ 

απηψλ ζπλαξηήζεη ηνπ ρξφλνπ θαη βξέζεθε φηη ππάξρνπλ πνιχ πεξηζζφηεξα ηηθά 

λνπθιετθά νμέα αλά κνλάδα μεξνχ βάξνπο κπθειίνπ θαηά ηηο πξψηεο εκέξεο 

αλάπηπμεο ηεο θαιιηέξγεηαο. Σελ ίδηα ρξνληθή πεξίνδν, εληνπίδνληαη ηηθά λνπθιετθά 

νμέα θαη πξσηεΐλεο ζην ππεξθείκελν ηεο πγξήο θαιιηέξγεηαο.  

Με ρξήζε Ζιεθηξνληθνχ Μηθξνζθνπίνπ δηέιεπζεο εληνπίζζεθαλ ηηθά ζσκαηίδηα 

εληφο ησλ πθψλ θαζψο θαη ζην ππεξθείκελν πγξήο θαιιηέξγεηαο αληηπξνζσπεπηηθνχ 

ζηειέρνπο θαη πξνζδηνξίζηεθαλ δχν πιεζπζκνί ζσκαηηδίσλ ζθαηξηθνχ ζρήκαηνο, κε 

δηάκεηξν 100nm θαη 50nm αληίζηνηρα, ζε αλαινγία 1:8 εληφο ηνπ κπθειίνπ.  

Mε ηερληθέο απνκφλσζεο RNA ζε κεγάιε θιίκαθα, απνκνλψζεθε dsRNA ηνπ 

νπνίνπ ε θχζε δηαπηζηψζεθε κε δνθηκαζίεο DNaseI, RNaseA (ζε ζπλζήθεο πςειήο 

θαη ρακειήο αιαηφηεηαο) θαη RNaseIII. Οη δψλεο dsRNA ηφζν κεκνλσκέλα φζν θαη 

ζπλνιηθά ρξεζηκνπνηήζεθαλ σο εθκαγεία γηα ηε ζχλζεζε cDNA θαη ηα πξντφληα 

θισλνπνηήζεθαλ ζηνλ θνξέα pUC118. Απφ κεηαζρεκαηηζκέλα θχηηαξα E. coli 

απνκνλψζεθε DNA αλαζπλδπαζκέλσλ θιψλσλ, πξνζδηνξίζηεθε ε αιιεινπρία ησλ 

βάζεσλ ησλ ελζέζεψλ ηνπο θαη νη αλαιχζεηο έδεημαλ φηη είραλ θισλνπνηεζεί κφλνλ 

ηκήκαηα δηαθνξεηηθψλ κεγεζψλ ηνπ ηηθνχ κνξίνπ θαη φρη νιφθιεξν ην κφξην. 

Οξηζκέλα εμ απηψλ δείρλνπλ κεγάιν βαζκφ νκνηφηεηαο κε άιινπο dsRNA ηνχο.  
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Entomopathogenic fungi are of great scientific interest because they enable analysis 

of virus-host interactions and can be used as biocontrol agents. The deuteromycetous 

fungus Beauveria has a widespread geographical distribution and is an important 

pathogen of numerous insect species. Mycoviruses have been described mostly in 

phytopathogenic fungi and only in a few cases in entomopathogenic fungi. In the 

latter case, they are spherical virions, contain dsRNA genome and do not influence 

significantly the host phenotype.  

In a population study, 108 isolates of entomopathogens from different geographic and 

host origins –mostly of the genus Beauveria- were examined for the presence of non-

chromosomal DNA bands following electrophoretic separation of undigested nucleic 

acids. Twenty-two B.bassiana isolates were found to harbour such bands. No 

correlation between isolates‟ banding patterns and insect host, geographical origin or 

evolutionary relationships was detected. 

A time-course study on the qualitative and quantitative differentiation of banding 

patterns revealed that the yield of nucleic acid is higher during the early 

developmental stages of the fungus. At the same time-point, viral nucleic acids and 

proteins were observed in the culture supernatant.   

Transmission electron microscopy was used for the analysis of virus-like particles, 

both inside the mycelium and in the culture supernatant of a representative isolate. 

Two distinct groups of virus-like particles were detected, approximately 50nm and 

100nm in size respectively, in a ratio of 1:8 inside the mycelium. 

Large-scale dsRNA extraction standard methods were used and the samples from all 

22 isolates were treated with DNaseI and RNaseA in high salt concentration with no 

effect. However, they were sensitive to RNaseIII and RNaseA in low salt 

concentrations, confirming that the isolated bands were composed of dsRNA. The 

dsRNA bands served as a template for cDNA synthesis and the products were cloned 

into the pUC118 vector. The recombinant plasmids were used to transform E. coli 

cells by electroporation, and 19 clones of different sizes were isolated and their 

sequences analysed. A number of these clones contain sequences with strong 

similarities to other dsRNA viruses.  
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1.11. Φπινγελεηηθόο δηαρσξηζκόο εηδώλ Aspergillus θαη Penicillium κε ππξεληθά 

θαη κηηνρνλδξηαθά γνλίδηα 

Κξηκηηδάο Α., Κνπβέιεο Β.N. & Μ.A. Σχπαο 

Σνκέαο Γελεηηθήο & Βηνηερλνινγίαο, Σκήκα Βηνινγίαο, Παλεπηζηήκην Αζελψλ, 

Παλεπηζηεκηνχπνιε, Αζήλα TK 157 01, Διιάδα 

E-mail: krimian@biol.uoa.gr 

Σα γέλε Aspergillus θαη Penicillium είλαη απφ ηα πνιππιεζέζηεξα ζε αξηζκφ εηδψλ, 

έρνπλ θνζκνπνιίηηθε θαηαλνκή θαη θαηέρνπλ ζεκαληηθφ ξφιν ζηε Βηνηερλνινγία, 

Ηαηξηθή, πεξηβαιινληηθή θαη δηαηξνθηθή Μπθεηνινγία. Ζ κνξηαθή αλάιπζε 

γελεηηθψλ ηφπσλ (γνληδίσλ ή πεξηνρψλ) ζε επίπεδν λνπθιενηηδηθψλ ή ακηλνμηθψλ 

αιιεινπρηψλ έρεη δψζεη πιήζνο δεδνκέλσλ ζηελ αλαδηνξγάλσζε ηεο ηαμηλνκηθήο 

ησλ παξαπάλσ γελψλ ζε ζρέζε κε κνξθνινγηθνχο ή βηνρεκηθνχο ραξαθηήξεο. 

Χζηφζν, νη θπινγελεηηθέο ζρέζεηο νξηζκέλσλ νκάδσλ εληφο ησλ γελψλ παξακέλνπλ 

αζαθείο. Αλακθηζβήηεηα, ε ππξεληθή ξηβνζσκηθή επαλάιεςε (rRNA gene complex) 

θαη γνλίδηα φπσο ηεο β-ζσιελίλεο (benA) θαη ηεο ππνκνλάδαο 2 ηεο RNA 

πνιπκεξάζεο ΗΗ (rpb2) είλαη ηδηαίηεξα ζεκαληηθά ζε κειέηεο θπινγελεηηθνχ 

δηαρσξηζκνχ κπθήησλ. Σν κηηνρνλδξηαθφ DNA επίζεο ρξεζηκνπνηείηαη ζε γελεηηθέο 

ηαπηνπνηήζεηο-δηαρσξηζκνχο ιφγσ ηεο ηαρχηεξεο εμέιημεο ηνπ ζε ζρέζε κε ην 

ρξσκνζσκηθφ DNA. Έλαο ζπλδπαζκφο αιιεινχρηζεο έμη ππξεληθψλ θαη 

κηηνρνλδξηαθψλ γνληδίσλ ρξεζηκνπνηήζεθε γηα πξψηε θνξά θαη γηα ηα δχν γέλε, 

ηφζν γηα θάζε γνλίδην ρσξηζηά, φζν θαη φια καδί σο κηα κνλάδα κε ζθνπφ λα 

μεθαζαξίζνπλ νη θπινγελεηηθέο ζρέζεηο ησλ εηδψλ ησλ δχν γελψλ. ΢πγθεθξηκέλα, 4 

ππξεληθά (ITS, IGS, benA, rpb2) θαη δχν κηηνρνλδξηαθά (rns, cox1) γνλίδηα/πεξηνρέο 

αλαιχζεθαλ πιήξσο γηα 36 θαη 61 ζηειέρε Aspergillus θαη Penicillium αληίζηνηρα. 

Υξεζηκνπνηήζεθαλ 3 δηαθνξεηηθέο θπινγελεηηθέο κέζνδνη [Γεηηνληθψλ Εεπγαξηψλ 

(Neighbour-Joining), Μέγηζηεο Φεηδσιφηεηαο (Maximum Parsimony) θαη Bayesian 

inference]. Σα θπινγελεηηθά δέλδξα πνπ βαζίζηεθαλ ζε αλάιπζε ελφο 

γνληδίνπ/πεξηνρήο δηαρψξηζαλ θαη ηνπνζέηεζαλ ηα είδε πνπ εμεηάζηεθαλ ζηνπο 

ηνκείο Candidi, Clavati, Fumigati, Flavi, Nigri, Terrei θαη Usti γηα ηνπο 

Αζπέξγηιινπο θαη νκαδνπνίεζαλ ζηα ππνγέλε Biverticillium, Penicillium, 

Aspergilloides θαη Furcatum ηα Πεληζίιιηα, δίλνληαο ηθαλνπνηεηηθή ππνζηήξημε ησλ 

ηνπνινγηψλ (bootstrap). Χζηφζν, δελ δηεπθξηλίζηεθαλ φιεο νη ηαμηλνκηθέο 

αβεβαηφηεηεο. Σν δέλδξν πνπ πξνήιζε απφ φια ηα δεδνκέλα (6 γνλίδηα) σο κία 

νληφηεηα έδσζε κηα βειηησκέλε θπινγελεηηθή εηθφλα θαη γηα ηα δχν γέλε, 

ζπγθξηλφκελν κε ηα αληίζηνηρα θπινγελεηηθά δέλδξα θάζε γνληδίνπ κεκνλσκέλα. 

Δπνκέλσο, ε ζπλδπαζκέλε ρξήζε ππξεληθψλ θαη κηηνρνλδξηαθψλ γνληδίσλ/πεξηνρψλ, 

αλαδεηθλχεη ηε ζεκαζία αμηνπνίεζεο αιιεινπρηψλ πνιιψλ γελεηηθψλ ηφπσλ 

ηαπηφρξνλα σο κηα εληαία βάζε δεδνκέλσλ θαη είλαη ρξήζηκν θαη αμηφπηζην κνξηαθφ 

εξγαιείν γηα ηε θπινγελεηηθή αλάιπζε ησλ δχν γελψλ. 
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1.11. Phylogenetic discrimination of Aspergillus and Penicillium species with 

nuclear and mitochondrial genes 
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Aspergillus and Penicillium are genera that contain large numbers of species, with 

cosmopolitan distribution, playing an important role in biotechnology, medical, 

environmental and food mycology. The development of molecular methods and in 

particular sequence analyses of several genes/regions has provided a large amount of 

data in the reorganization of  Aspergillus and Penicillium taxonomy. Nevertheless, 

phylogenetic relationships among some groups and species delimitation remain 

unclear. Undoubtedly, the nuclear rRNA gene complex and genes like beta-tubulin 

(benA) and ribosomal RNA polymerase II subunit 2 (rpb2) have been the most 

popular molecules in studies aiming to clarify the taxonomic position of various 

fungi. Mitochondrial DNA also is increasingly being used to examine genetic 

diversity within populations because it evolves faster than nuclear DNA. A combined 

nuclear-mitochondrial based multi-locus gene sequencing approach was used for the 

first time for both genera and a simultaneous analysis of six genetic loci was 

performed, using data either from single genes or combined (all 6 genes) as a single 

unit, in order to clarify the phylogeny of the species within. In detail, four nuclear (i.e. 

ITS, IGS, benA, rpb2) and two mitochondrial (i.e. rns and cox1) regions were fully 

analysed for thirty seven and sixty one strains that belong to thirty two and forty one 

species of Aspergilli and Penicillia, respectively. Three different phylogenetic 

methods (Neighbour-Joining, Maximum Parsimony and Bayesian inference) were 

employed. Phylogenetic trees based on single gene datasets differentiated and placed 

the species examined in sections of Candidi, Clavati, Fumigati, Flavi, Nigri, Terrei 

and Usti for Aspergilli and groups within subgenera Biverticillium, Penicillium, 

Aspergilloides and Furcatum for Penicillia, all with good bootstrap support. However, 

a few uncertainties still remained in both genera. The concatenated sequences from all 

six genetic loci gave improved species phylogenetic resolution for both genera in 

comparison with single gene data. Thus, the combined use of sequences from nuclear 

and mitochondrial genes demonstrates the usefulness of concatenated datasets as a 

convenient molecular tool in phylogenetic studies of both genera. 
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1.12. Πνηθηιόηεηα ησλ Βαθηεξίσλ θαη ησλ Αξραίσλ Πξνθαξπσηηθώλ 

Οξγαληζκώλ ζε Γεμακελή Πόζηκνπ Νεξνύ 
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Ζ δνκή ησλ θνηλνηήησλ ησλ Βαθηεξίσλ θαη ησλ Αξραίσλ ζηνλ Σακηεπηήξα ηνπ 

Μαξαζψλα κειεηήζεθε θαηά ηνλ Οθηψβξην ηνπ 2007 θαη ηνλ ΢επηέκβξην ηνπ 2008, 

κε ηε ρξήζε 16s rDNA βηβιηνζεθψλ. Ζ θπξηφηεξε βαθηεξηαθή νκάδα πνπ θαίλεηαη 

λα επηθξαηεί είλαη απηή ησλ Αθηηλνβαθηεξίσλ. Χο πξνο ηα Πξσηενβαθηήξηα θαίλεηαη 

λα ππάξρεη κία νκνηφκνξθε θαηαλνκή ησλ βαθηεξίσλ ηεο ιίκλεο ζηηο νκάδεο ησλ α- 

θαη β-Πξσηενβαθηεξίσλ θαη ιηγφηεξν ζε απηή ησλ γ-Πξσηενβαθηεξίσλ, 

αληηπξφζσπνη ηεο νπνίαο αλαθχπηνπλ ζπλεζέζηεξα φηαλ εθαξκφδνληαη νη θιαζζηθέο 

κέζνδνη θαιιηέξγεηαο, θαζψο θαη ησλ δ-Πξσηενβαθηεξίσλ. Δμίζνπ ζεκαληηθή νκάδα 

θαίλεηαη λα είλαη θαη απηή ησλ Bacteroidetes, ελψ επίζεο αλέθπςαλ θαη 

αληηπξφζσπνη ησλ Acidobacteria, ησλ Cyanobacteria, ησλ Chloroflexi, ησλ 

Planctomyctes θαη ηεο ζρεηηθά πξφζθαηα ραξαθηεξηζκέλεο νκάδαο ησλ 

Verrucomicrobia. Ζ ζηνρεπκέλε κειέηε ηεο νκάδαο ησλ Κπαλνβαθηεξίσλ κε 

εμεηδηθεπκέλα εθθηλεηηθά κφξηα απνθάιπςε επηπξφζζεηε πνηθηιφηεηα κέζα ζηελ 

νκάδα απηή. Όινη νη θπιφηππνη ησλ Κπαλνβαθηεξίσλ αλήθαλ ζηελ ηάμε 

Chroococcales. Οη πην επηθξαηείο θπιφηππνη ζρεηίζηεθαλ ζηελά κε αληηπξνζψπνπο 

ηνπ γέλνπο Gleocapsa, θαζψο θαη κε ην δπλεηηθά ηνμηθφ είδνο Microcystis 

aeruginosa. Οη πιεζπζκνί ησλ Αξραίσλ ηεο ιίκλεο απνηεινχληαλ απφ 

αληηπξνζψπνπο ηφζν ησλ Crenarhaeota, φζν θαη ησλ Euryarchaeota. ΢ηελ ηειεπηαία 

νκάδα θπξηάξρεζαλ θπιφηππνη πνπ ζρεηίζηεθαλ κε ηα Methanobacteriales θαη ηα 

Methanosarcinales, θαζψο θαη κία νκάδα θπινηχπσλ κε κε ραξαθηεξηζκέλνπο 

ζπγγελείο. Σα Crenarchaeota ήηαλ πην επηθξαηή θαη φινη νη θπιφηππνη παξνπζίαζαλ 

νκνηφηεηεο κε αιιεινπρίεο κηθξννξγαληζκψλ πνπ δελ έρνπλ κέρξη ζήκεξα 

θαιιηεξγεζεί, αιιά έρνπλ αλαθηεζεί απφ αλάινγα κε ην ππφ εμέηαζε πεξηβάιινλ 

ελδηαηηήκαηα. Γχν νκάδεο αιιεινπρηψλ παξνπζίαζαλ καθξηλέο θπινγελεηηθέο 

ζρέζεηο κε θαιιηεξγήζηκνπο αληηπξνζψπνπο ησλ Thermoprotei θαη ησλ 

Nitrosopumilales. Οη ζπάληνη θπιφηππνη επηθξάηεζαλ ζηηο βηβιηνζήθεο ησλ Αξραίσλ, 

ελψ ν δείθηεο πνηθηιφηεηαο Shannon H‟ παξνπζίαζε κηθξφηεξε δηαθχκαλζε γηα ηα 

Αξραία (0.64 - 0.99) ζε ζρέζε κε ηα Βαθηήξηα (0.21 - 0.92). 

Ζ παξνχζα κειέηε απνηειεί ηελ πξψηε αλαθνξά ζην πεξηερφκελν ηνπ Σακηεπηήξα 

ηνπ Μαξαζψλα ζε θπιφηππνπο Βαθηεξίσλ θαη Αξραίσλ, κε ηδηαίηεξε έκθαζε ζηελ 

νκάδα ησλ Κπαλνβαθηεξίσλ. 

 

Λέμεηο θιεηδηά: Αξραία, Κπαλνβαθηήξηα, πνηθηιφηεηα, αθζνλία,θπινγέλεζε 
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1.12. Bacterial and Archaeal Diversity in a Large Freshwater Reservoir 
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The structure of the bacterial and the archaeal community in a large drinking water 

reservoir (Marathonas, Greece) was investigated in October 2007 and September 

2008, using 16S rDNA clone libraries. A highly diverse bacterial population was 

detected for each sampling site, with 16S rDNA clones related mainly to 

Actinobacteria, which seem to represent the dominant bacterial group in the reservoir, 

as well as to  α-, β-, γ- and δ-Proteobacteria. The Bacteroidetes group also consist an 

important phylum detected in the lake, while representatives of Acidobacteria, 

Cyanobacteria, Chloroflexi, Planctomycetes and the recently characterized group of 

Verrucomicrobia were also retrieved. Targeting populations with specific primers 

revealed additional cyanobacterial diversity. All cyanobacterial phylotypes belonged 

to the order Chroococcales. Some of the most abundant phylotypes were closely 

related (>98%) to members of the genus Gloeocapsa and a potentially toxin-

producing strain of Microcystis aeruginosa. The archaeal polulation of the lake was 

comprised of both Crenarhaeota and Euryarchaeota. The latter were dominated by 

phylotypes related to Methanobacteriales and Methanosarcinales and a group with no 

characterized matches. Crenarchaeota were more dominant and all phylotypes 

exhibited similarities to sequences of yet-uncultivated microorganisms retrieved from 

freshwater environments. Two groups of sequences were distantly related to 

Thermoprotei and Nitrosopumilales. Archaeal clone libraries were dominated by rare 

phylotypes, while the Shannon diversity index H‟ showed smaller variation for the 

Archaea (0.64 - 0.99) that for Bacteria (0.21 - 0.92). 

To the best of our knowledge this study constitutes the first report on both bacterial 

and archaeal phylotypes of the Marathon drinking water Reservoir natural 

populations. Using cyanobacterial-specific 16S rDNA clone libraries, we also 

examined the diversity of Cyanobacteria focusing on phylotypes of toxin-producing 

species in the water column of four sampling sites and compared it during a one year 

interval. 

Keywords: Archaea, cyanobacteria, diversity, richness, evenness, phylogeny, cluster 

analysis 
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1.13. πνρηθέο αιιαγέο θαζνξίδνπλ ηε δηαδνρή ησλ βαθηεξηαθώλ θνηλνηήησλ ηνπ 

εληέξνπ ηεο θαξαβίδαο Nephrops norvegicus. 
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Μειεηήζακε γηα πξψηε θνξά ηηο αιιαγέο ζηηο εληεξηθέο κηθξνβηαθέο θνηλφηεηεο ηεο 

θαξαβίδαο Nephrops norvegicus. Σα δείγκαηα ζπιιέρηεθαλ ζε κεληαία βάζε απφ ηνλ 

Παγαζεηηθφ θφιπν θαη αλαιχζεθαλ κε ηελ ρξήζε κίαο ζεηξάο κνξηαθψλ εξγαιείσλ 

φπσο ε απηνκαηνπνηεκελε αλάιπζε ηνπ ξηβνζσκηθνχ δηαγνληδηαθνχ ρψξνπ 

(Automated Ribosomal Intergenic Spacer Analysis (ARISA)), ε θαηαζθεπή 16S 

rRNA-ITS  βηβιηνζεθψλ θαη ν επηηφπηνο θζνξίδσλ πβξηδηζκφο (Fluorescence In Situ 

Hybridization (FISH)). Ζ πνιππαξαγνληηθή αλάιπζε (Multivariate analysis) ηεο 

κηθξνπνηθηιφηεηαο ησλ εληεξηθψλ βαθηεξηαθψλ θνηλνηήησλ έδεημε έλα επνρηθφ 

πξφηππν ζηηο αιιαγέο ηεο δνκήο ησλ θνηλνηήησλ, ελψ ην θχιν θαη ην κέγεζνο δελ 

απνδείρηεθαλ ζηαηηζηηθά ζεκαληηθνί παξάγνληεο. Απηφ ππνδεηθλχεη φηη νη 

βαθηεξηαθέο θνηλφηεηεο επεξεάδνληαη απφ γλσζηέο αιιαγέο ζηελ παξνρή ηξνθήο πνπ 

αληηζηνηρνχλ ζηελ θχξηα επνρηθή αιιαγή ζην νηθνζχζηεκα ηεο θαξαβίδαο. Ζ 

αλάιπζε ηεο 16S rRNA γνληδηαθήο πνηθηιφηεηαο έδεημε ηελ επηθξάηεζε (>60%) 

ζπγθεθξηκέλσλ θπινηχπσλ γηα θαζέλαλ απφ ηνπο κήλεο πνπ κειεηήζεθαλ. ΢ηα 

δείγκαηα ησλ Φεβξνπαξίνπ, Μαΐνπ, Ηνπιίνπ, Απγνχζηνπ θαη Οθησβξίνπ βξέζεθαλ 

θπξίσο θπιφηππνη ζπγγελείο κε ηα γέλε Pseudoalteromonas, Psychrobacter θαη 

Photobacterium (γ-Proteobacteria). ΢ηα δείγκαηα ηνπ ΢επηεκβξίνπ θαη ηνπ 

Γεθεκβξίνπ παξαηεξήζεθε ε επηθξάηεζε θπινηχπσλ κε αθαιιηέξγεηνπο ζπγγελείο 

πνπ έρνπλ εληνπηζηεί ζηνπο πεπηηθνχο ζσιήλεο δηαθφξσλ δψσλ θαη δεκηνπξγνχλ κία 

μερσξηζηή κνλνθπιεηηθή νκάδα κέζα ζην θχιν ησλ Mollicutes. Ζ παξνπζία ησλ γ-

Proteobacteria θαη ησλ αθαιιηέξγεησλ Mollicutes ζηα δείγκαηα ηνπ Απγνχζηνπ θαη 

ηνπ ΢επηεκβξίνπ αληίζηνηρα επηβεβαηψζεθε κε ηελ ρξήζε ηεο ηερληθήο FISH. Οη 

πηζαλέο ιεηηνπξγίεο ησλ γ-Proteobacteria (π.ρ. ρηηηλνιπηηθή θαη ιηπνιπηηθή 

ηθαλφηεηα) πνπ βξέζεθαλ ζηνπο κήλεο πνπ κειεηεζεθαλ κπνξνχλ λα ζπλδεζνχλ κε 

ηε δηαζεζηκφηεηα ηεο ηξνθήο ζε απηέο ηηο επνρέο ηνπ ρξφλνπ. Ζ ιεηηνπξγία ηεο 

νκάδαο ησλ εληεξηθψλ Mollicutes παξακέλεη αθφκα άγλσζηε αιιά πηζαλφηαηα έρεη 

θάπνην ξφιν θιεηδί ζηηο ιεηηνπξγίεο ηνπ εληέξνπ. Οη πεξηζζφηεξνη απφ ηνπο 

επηθξαηείο θπιφηππνπο, επαλεκθαλίζηεθαλ ζε δηάθνξνπο κήλεο ζε ρακειφηεξεο 

αθζνλίεο. Ζ επαλεκθάληζε πνιιψλ θπινηχπσλ κε δηαθνξεηηθέο ζπρλφηεηεο  θαηά ηε 

δηάξθεηα ηνπ ρξφλνπ ππνδεηθλχεη ηελ χπαξμε δηαθνξνπνηνχκελσλ (απν απφςε 

ζπρλνηήησλ) εληεξηθψλ βαθηεξηαθψλ θνηλφηεησλ αλάινγα κε ηε δηαζεζηκφηεηα θαη 

ηελ πνηφηεηα ηεο ηξνθήο. 
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We studied for the first time the gut bacterial communities‟ shifts between Norway 

lobster (Nephrops norvegicus) individuals. Samples were collected from Pagasitikos 

Gulf on a monthly basis and were analyzed using a suite of molecular tools consisting 

of Automated Ribosomal Intergenic Spacer Analysis (ARISA), 16S rRNA-ITS clone 

libraries and Fluorescence In Situ Hybridization (FISH). Multivariate analyses of the 

microdiversity of the gut bacterial communities revealed a weak seasonal trend in the 

changes in community structure, whereas animal sex and size were not found as 

significant factors. This suggests that bacterial communities were influenced by 

known temporal changes in food supply, which correspond to the main seasonal 

variability of the N. norvegicus ecosystem. The 16S rRNA gene diversity analysis 

showed dominance (>60%) of certain phylotypes for each month studied. February, 

May, July, August and October samples were rich in sequences related to those of the 

γ-proteobacterial genera Pseudoalteromonas, Psychrobacter and Photobacterium.  

September and December samples were dominated by phylotypes affiliated with 

uncultured representatives of Mollicutes associated with the intestinal tracts of 

different animals. FISH further confirmed the presence of γ-Proteobacteria in August 

and uncultured Mollicutes in September samples. The potential functions of the γ-

Proteobacteria detected in the months studied (e.g. chitinolytic and lipolytic activity) 

could be related to the food availability in these seasons of the year. The function of 

gut Mollicutes group still remains unknown but possibly has a key role in intestinal 

processes. Most of the dominant phylotypes were reoccurring in various months in 

lower abundances. The reoccurrence of many phylotypes in different frequencies 

during the year suggests the existence of diversifying (in terms of phylotypes‟ relative 

abundances) gut bacterial communities according to food availability and quality. 
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1.14. Έιεγρνο γηα ηελ παξνπζία αλζεθηηθώλ βαθηεξηαθώλ ζηειερώλ ζε 

αληηβηνηηθά, ζηελ εληεξηθή κηθξνρισξίδα πγηώλ ηειεηόκελσλ λενγλώλ 

Μήηζνπ Δ.
1
, Κηξηδαιίδνπ Α.
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, Πξακαηεπηάθε Π.

2
 & Α. Κπξηαθνύ
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Σ.Κ. 17671, Καιιηζέα, Διιάδα 
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Ηλζηηηνχην Οίλνπ Αζελψλ, Δζληθφ Ίδξπκα Αγξνηηθήο Έξεπλαο (ΔΘ.Η.ΑΓ.Δ.), ΢νθνθιή 

Βεληδέινπ 1, Σ.Κ. 14123, Λπθφβξπζε, Διιάδα 

Εmail: mkyriacou@hua.gr 

Ζ δηαξθψο απμαλφκελε ρξήζε ησλ αληηβηνηηθψλ γηα ζεξαπεπηηθνχο θαη κε-

ζεξαπεπηηθνχο ζθνπνχο (γεσξγία, θηελνηξνθία, ηρζπνθαιιηέξγεηεο) έρεη νδεγήζεη 

ζηε θιηκάθσζε ηνπ θαηλνκέλνπ ηεο αλζεθηηθφηεηαο ζηα αληηβηνηηθά θαη θαηά 

ζπλέπεηα ζηελ απψιεηα ηνπ βαζηθφηεξνπ φπινπ ηεο θιηληθήο πξαθηηθήο θαηά ησλ 

παζνγφλσλ. Ζ θπζηνινγηθή εληεξηθή κηθξνρισξίδα  πνιχ ζπρλά βξίζθεηαη ππφ  ηελ 

εμειηθηηθή  πίεζε αληηκηθξνβηαθψλ παξαγφλησλ γεγνλφο πνπ κπνξεί λα νδεγήζεη ζηε 

δεκηνπξγία δεμακελήο  γνληδίσλ  αλζεθηηθφηεηαο, ηα νπνία κέζσ ηεο νξηδφληηαο 

κεηαθνξάο γελεηηθνχ πιηθνχ δπλεηηθά κπνξεί λα κεηαθεξζνχλ ζε παζνγφλνπο 

κηθξννξγαληζκνχο. ΢ηφρνο ηεο παξνχζαο κειέηεο ήηαλ ε δηεξεχλεζε ηεο επαηζζεζίαο  

ζηα αληηβηνηηθά θαη ηεο παξνπζίαο επηιεγκέλσλ γνληδίσλ αλζεθηηθφηεηαο ζε 

απνκνλψζεηο βαθηεξηαθψλ ζηειερψλ απφ ηα θφπξαλα 35 πγηψλ, ηειεηφκελσλ 

λενγλψλ. ΢πλνιηθά απνκνλψζεθαλ 148 Gram-ζεηηθνί, θαη σο πξνο ηελ θαηαιάζε- 

αξλεηηθνί θφθθνη, νη νπνίνη εμεηάζηεθαλ σο πξνο ηελ επαηζζεζία ηνπο ζε 12 

δηαθνξεηηθά αληηβηνηηθά κε ηε ηερληθή δηάρπζεο δηζθίσλ (disk diffusion). Ζ 

ηαπηνπνίεζε ησλ απνκνλψζεσλ ηνπ γέλνπο Enterococcus spp. , κε ηελ ηαπηφρξνλε 

αλίρλεπζε γνληδίσλ αλζεθηηθφηεηαο ζηε βαλθνκπθίλε, πξαγκαηνπνηήζεθε κέζσ  

αιπζηδσηήο αληίδξαζεο πνιπκεξάζεο. Αληίζηνηρα έγηλε έιεγρνο γηα ηελ παξνπζία 

γνληδίσλ αλζεθηηθφηεηαο ζηελ ηεηξαθπθιίλε θαη ηελ εξπζξνκπθίλε. Σα 

απνηειέζκαηα ηεο ηαπηνπνίεζεο ππέδεημαλ ην E. faecalis σο ην επηθξαηέζηεξν  είδνο 

(80 ζηειέρε), αθνινπζνχκελν απφ ηα E. faecium, E. casseliflavus ή  E. flavescens θαη 

E. gallinarum. Τςειά πνζνζηά αλζεθηηθψλ ζηειερψλ παξαηεξήζεθαλ ζηε 

πεξίπησζε ηεο ηεηξαθπθιίλεο (39.9%), εξπζξνκπθίλεο (35.1%), βαλθνκπθίλεο 

(19.6%) θαη ησλ αλαζηνιέσλ ηεο ζχλζεζεο λνπθιετθψλ νμέσλ. Ζ κνξηαθή αλάιπζε 

ππέδεημε 23 απφ ηα 52 αλζεθηηθά ζηελ εξπζξνκπθίλε ζηειέρε, σο θνξείο ηνπ γνληδίνπ 

ermB θαη 29 απφ ηα 59 αλζεθηηθά ζηε ηεηξαθπθιίλε ζηειέρε, σο θνξείο γνληδίσλ tet, 

κε πην ζπρλά απαληψκελν ην tet(L). ΢ηε πεξίπησζε ηεο βαλθνκπθίλεο παξαηεξήζεθε 

κφλν ελδνγελήο αλζεθηηθφηεηα (vanC1 θαη vanC2/C3) ζηα απνκνλσκέλα ζηειέρε. 

Βάζεη ησλ απνηειεζκάησλ, ζπκπεξαίλνπκε κηα επξεία εμάπισζε ηεο επίθηεηεο 

αλζεθηηθφηεηαο ζηε ηεηξαθπθιίλε θαη ζηελ εξπζξνκπθίλε ζε ζηειέρε θφθθσλ 

απνκνλσκέλα απφ ηα θφπξαλα πγηψλ βξεθψλ. 

Λέμεηο Κιεηδηά: εληεξηθή κηθξνρισξίδα, αλζεθηηθφηεηα ζηα αληηβηνηηθά, 

εληεξφθνθθνη 
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1.14. Antibiotic resistance in faecal microbiota of Greek healthy infants 

Mitsou E.
1
, Kirtzalidou E.

1
, Pramateftaki P.

2
 & A. Kyriacou

1
 

1
 Dept. of Dietetics and Nutritional Science, Harokopio University, 70 El. Venizelou 

Str., 17671 Kallithea, Greece 

2
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Increasing use of antibiotics for the treatment of infectious diseases and also for non 

therapeutic reasons (agriculture, animal husbandry and aquaculture) has led to the 

increasing incidence of antibiotic resistance and the ineffectiveness of antimicrobial 

treatment. Commensal intestinal bacteria are very often exposed to the selective 

pressure of antimicrobial agents and may constitute a reservoir of antibiotic resistance 

determinants that can be transferred to pathogens. The present study aimed to 

investigate the antibiotic susceptibility profile and the presence of selected resistance 

genes in cocci isolated from the faecal microbiota of 35 healthy, full-term neonates. A 

total of 148 gram-positive, catalase-negative cocci were isolated and tested for 

susceptibility to 12 different antibiotics by disk-diffusion technique. Multiplex PCR 

analysis was performed for the identification of Enterococcus spp. isolates and the 

simultaneous detection of vancomycin-resistance genes. PCR-based methodology was 

used also for identification of tetracycline and erythromycin resistance determinants. 

Identification results indicated E. faecalis as the predominant species (80 strains), 

followed by E. faecium, E. casseliflavus or E. flavescens and E. gallinarum. High 

prevalence of resistance to tetracycline (39.9%), erythromycin (35.1%), vancomycin 

(19.6%) and to nucleic acid synthesis inhibitors was detected. PCR data revealed 23 

out of 52 erythromycin-resistant isolates carrying the ermB gene and 29 out of 59 

tetracycline-resistant strains carrying tet genes, with tet(L) determinant being the most 

frequently detected. Only intrinsic vancomycin resistance (vanC1 and vanC2/C3) was 

reported among tested isolates. In conclusion, erythromycin and tetracycline acquired 

resistant traits are wide spread among faecal cocci isolates from Greek, healthy 

infants.  

 

Keywords: faecal microbiota, antibiotic resistance, enterococci 
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1.15. Bacillus halochares sp. nov., έλα λέν αιόθηιν βαθηήξην από ηηο αιπθέο 

Μεζνινγγίνπ 

Παππά A.
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2
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2
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Οη αιφθηινη νξγαληζκνί –νξγαληζκνί πνπ αγαπνχλ ην αιάηη θαη επδνθηκνχλ ζε 

ππεξαιαηνχρα πεξηβάιινληα- πεξηιακβάλνπλ θπξίσο πξνθαξπσηηθνχο  θαη 

επθαξπσηηθνχο κηθξννξγαληζκνχο κε ηελ ηθαλφηεηα εμηζνξξφπεζεο ηεο νζκσηηθήο 

πίεζεο ηνπ πεξηβάιινληνο θαη αληνρήο ζηε κεηνπζησηηθή επίδξαζε ηνπ άιαηνο. 

Πξφζθαηα κάιηζηα έρεη αλαθεξζεί, φηη ζε πεξηβάιινληα κε ζπγθέληξσζε άιαηνο 

πνιχ θνληά ζην θνξεζκφ, επδνθηκνχλ αθξαίνη αιφθηινη κηθξννξγαληζκνί πνπ δελ 

αλήθνπλ ζηα αιναξραία. ΢ε κηα πξνζπάζεηα θαηαγξαθήο ηεο πνηθηιφηεηαο ησλ 

αιφθηισλ κηθξννξγαληζκψλ επηιέρηεθαλ γηα δεηγκαηνιεςία νη ζαιιαζνγελείο αιπθέο 

ηνπ Μεζνινγγίνπ. Μεηαμχ ησλ θπξίαξρσλ κειψλ ηεο νκάδαο ησλ αιναξραίσλ 

(Haloterrigena, Haloferax and Halobacterium), απνκνλψζεθε έλα αιφθηιν βαθηήξην 

πνπ αλήθεη ζην γέλνο Bacillus. Ο κηθξννξγαληζκφο απηφο είλαη θηλεηηθφο, ζεηηθφο 

θαηά gram αεξφβηνο, ζρήκαηνο ξάβδνπ, αλαπηχζζεηαη ζε ζπγθεληξψζεηο NaCl απφ 

1.0 έσο 4.0 Μ, κε βέιηηζηε αλάπηπμε ζε 2.5 Μ NaCl θαη δελ ζρεκαηίδεη ελδνζπφξηα. 

Δπίζεο ην ζηέιερνο MSS4 έδεημε βέιηηζηε αλάπηπμε ζε ζεξκνθξαζία 37 
0
C θαη pH 

8.0. Ζ πεξηεθηηθφηεηα ηνπ DNA ζε G+C ήηαλ 47.2 mol %. Σα πνιηθά ιηπίδηα 

απνηεινχληαη απφ δηθσζθαηηδπινγιπθεξφιε, θσζθαηηδπινγιπθεξφιε, θσζθαηηδηθφ 

νμχ θαη θσζθαηηδπιναηζαλνιακίλε ελψ ηα θχξηα ιηπαξά ηνπ νμέα απνηεινχληαη απφ 

anteiso-C15:0, C18:0, C16:0 θαη anteiso-C17:0
 

 (αληηπξνζσπεχνληαο ην 84.7 % ησλ 

νιηθψλ). Ζ θχξηα ηζνπξεληθή θηλφλε ηνπ ζηειέρνπο MSS4 είλαη ε MK-7 ελψ ε 

πεπηηδνγιπθάλε ηνπ θπηηαξηθνχ ηνηρψκαηνο πεξηέρεη  meso-δηακηνπηκειηληθφ νμχ. Ζ 

αλάιπζε ηεο αιιεινπρίαο ηνπ 16S rRNA έδεημε φηη ην λέν ζηέιερνο είρε νκνηφηεηα 

96.1 % κε ηα Bacillus qingdaonensis CM1
T
 θαη Bacillus aidingensis 17-5

T
, 95.5% κε 

ην Bacillus salarius BH169
T
 θαζψο επίζεο ρακειφηεξε νκνηφηεηα κε άιια είδε ηνπ 

γέλνπο Bacillus. Σα απνηειέζκαηα απηά αηηηνινγνχλ ηελ έληαμε ηνπ ζηειέρνπο MSS4 

σο λέν είδνο ηνπ γέλνπο Bacillus θαη πξνηείλεηαη ην φλνκα Bacillus halochares sp. 

nov. Ζ νλνκαζία κε ηελ νπνία έρεη θαηαηεζεί ην ζηέιερνο είλαη MSS4 ( =LMG 

24571
T
= DSM 21373

T
). 
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1.15. Βacillus halochares sp. nov., a new halophilic bacterium isolated from the 

solar salterns of Mesolongi, Greece 
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Halophiles - salt-loving organisms that inhabit hypersaline environments - include 

mainly prokaryotic and eukaryotic microorganisms with the capacity to balance the 

osmotic pressure of the environment and resist the denaturing effects of salts. 

Indications that extremely halophilic microorganisms other than the haloarchaea may 

thrive in environments with salt concentration close to saturation were provided 

recently. In an attempt to evaluate the diversity of halophilic microorganisms in Greek 

solar salterns, the Mesolongi thalassohaline saltworks were chosen. Among the 

dominant members of the haloarchaea group (Haloterrigena, Haloferax and 

Halobacterium), a halophilic bacterium, belonging to the genus Bacillus was isolated. 

The microorganism, a motile, Gram positive, aerobic rod, proliferated at salinities 

ranging 1.0 to 4.0 M NaCl, with an optimal growth at 2.5 M NaCl. Endospores were 

not observed. Strain MSS4
T
 showed an optimal growth at 37 ºC and pH 8.0. The G+C 

content of its DNA was 47.2 mol %. The polar lipid pattern of strain MSS4
T
 consisted 

of diphosphatidylglycerol, phosphatidylglycerol, phosphatidic acid and 

phosphatidylethanolamine. It possessed anteiso-C15:0, C18:0, C16:0 and anteiso-C17:0 as 

the major fatty acids (altogether representing 84.7 % of total). The predominant 

isoprenoid quinone of strain MSS4
T
 was MK-7. The cell-wall peptidoglycan 

contained meso-diaminopimelic acid. The 16S rRNA sequence analysis showed that 

the new isolate has 96.1 % similarity with Bacillus qingdaonensis CM1
T
 and Bacillus 

aidingensis 17-5
T
, 95.5% with Bacillus salarius BH169

T
 and lower similarity values 

with other Bacillus species. These results justify strain MSS4
T
 as a new species within 

the genus Bacillus, for which the name Bacillus halochares sp. nov. is proposed. The 

type strain is MSS4
T 

( =LMG 24571
T
= DSM 21373

T
). 
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4
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Ζ ιίκλε Οξεζηηάδα βξίζθεηαη ζηε βνξεηνδπηηθή Διιάδα, ζην λνκφ Καζηνξηάο. Δίλαη 

κηα πνιπκηθηηθή ιίκλε κε έθηαζε 28 km
2 

θαη κέγηζην βάζνο 9 m. Απνηειεί έλα 

ππεξεχηξνθν νηθνζχζηεκα ιφγσ ηεο παξνπζίαο πςειψλ ζπγθεληξψζεσλ ζξεπηηθψλ 

ζπζηαηηθψλ πνπ θαηαιήγνπλ ζηε ιίκλε απφ ηηο παξαθείκελεο γεσξγηθέο εθηάζεηο. Ο 

ππεξεχηξνθνο ραξαθηήξαο, ζε ζπλδπαζκφ κε ηελ παξνπζία ηεο πφιεο ηεο Καζηνξηάο 

ζηηο φρζεο ηεο θαζηζηνχλ ηελ ιίκλε έλα ηδηαίηεξα ελδηαθέξνλ νηθνζχζηεκα γηα ηνλ 

πξνζδηνξηζκφ ηεο κηθξνβηαθήο πνηθηιφηεηαο θαη ηε ζπζρέηηζή ηεο κε θπζηθνχο θαη 

αλζξσπνγελείο πεξηβαιινληηθνχο παξάγνληεο. 

΢ην πιαίζην ηεο Πξσηνβνπιίαο ΜΗΚΡΟΒΗΟΚΟ΢ΜΟ΢ έρεη μεθηλήζεη κηα πξνζπάζεηα 

γηα ηνλ πξνζδηνξηζκφ ηεο  κηθξνβηαθήο πνηθηιφηεηαο ζηε ιίκλε ηεο Καζηνξηάο. Καηά 

ηε δηάξθεηα ηνπ 2009 πξαγκαηνπνηεζήθαλ επνρηαθέο δεηγκαηνιεςίεο επηθαλεηαθνχ 

λεξνχ θαη ηδήκαηνο απφ ηεζζεξα ζεκεία ηεο ιίκλεο. Μεηξήζεθαλ επί ηφπνπ δηάθνξεο 

θπζηθνρεκηθέο παξάκεηξνη (ζεξκνθξαζία, pH, ζπγθέληξσζε δηαιπκέλνπ νμπγφλνπ 

θ.α.) θαη πξνζδηνξίζηεθαλ θαζκαηνθσηνκεηξηθά νη  ζπγθεληξψζεηο θσζθνξηθψλ θαη 

αδσηνχρσλ ελψζεσλ θαη ρισξνθχιιεο α (Chla). Με ηε ρξήζε παγθφζκησλ 

εθθηλεηψλ γηα ηα Bacteria (27F, 1391R) θαη γηα ηα Archaea (4F, 1492R), εληζρχζεθαλ 

ηκήκαηα ησλ γνληδίσλ 16S rRNA θαη θαηαζθεπάζηεθαλ βηβιηνζήθεο 16S γηα 

δείγκαηα ηδήκαηνο. Μεηά απφ αλάιπζε ηεο αιιεινπρίαο ζε 34 θιψλνπο βαθηεξίσλ 

θαη ζε 36 θιψλνπο Archaea θαη επεμεξγαζία ησλ απνηειεζκάησλ κε εξγαιεία 

πιεξνθνξηθήο,  ζην δείγκα ηδήκαηνο πνπ αλαιχζεθε, αληρλεχηεθαλ: α) 10 

δηαθνξεηηθά θχια βαθηεξίσλ (Verrucomicrobia, Actinobacteria, Flavobacteria, 

Acidobacteria, Fusobacteria, Planctomycetes, Firmicutes, Cyanobacteria, 

Gemmatimonadetes θαη φια ηα ππν-θχια (α- έσο ε-) ησλ Proteobacteria, κε ηα  

ηειεπηαία λα εκθαλίδνληαη ζε κεγαιχηεξε ζπρλφηεηα), θαη β) ζηειέρε Archaea πνπ 

αλήθνπλ ζηα θχια Euryarchaeota θαη Crenarchaeota, κε εληνλφηεξε παξνπζία (90%) 

ησλ ηάμεσλ Methanomicrobiales θαη Methanosarcinales. Ζ κειέηε βξίζθεηαη ζε 

εμέιημε κε αλάιπζε πεξηζζνηέξσλ θιψλσλ θαη εθαξκνγή ηερληθψλ ARISA θαη 

DGGE γηα πεξαηηέξσ ζχγθξηζε ηεο κηθξνβηαθήο πνηθηιφηεηαο. 
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1.16. MICROBIAL DIVERSITY IN ORESTIADA LAKE 
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4
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Orestiada Lake is located in the north-west Greece, in the prefecture of Kastoria. It is 

a polymictic lake with 28 km
2 

surface area and 9 m maximum depth. The excessive 

use of fertilizers in the surrounding area and the presence of Kastoria city on the coast 

have an important effect on the lake ecosystem which is characterized as eutrophic. In 

this context, the study of the microbial community of the lake, as well as the 

correlation of the observed diversity with physical or anthropogenic parameters 

presents particular interest. 

Within the Hellenic Initiative MikroBioKosmos, a study of the microbial diversity of 

Orestiada Lake has initiated. During 2009, seasonal samplings of both surface water 

and sediment have been performed at selected stations. Physicochemical parameters 

(temperature, pH, dissolved oxygen concentration etc.) have been measured in situ 

and the concentrations of anorganic nutrients and chlorophyll a have been determined 

spectrophotometrically. Universal primers for Bacteria (27F, 1391R) and Archaea 

(4F, 1492R) have been used to amplify part of the16S rRNA gene, and 16S clone 

libraries have been constructed from sediment samples. So far, 34 bacterial and 36 

archaean clones have been sequenced and bioinformatically analyzed. The above 

analysis revealed the presence of several bacterial strains belonging to 10 phyla: 

Verrucomicrobia, Actinobacteria, Flavobacteria, Acidobacteria, Fusobacteria, 

Planctomycetes, Firmicutes, Cyanobacteria, Gemmatimonadetes and the five sub-

phyla of Proteobacteria which were the most abundant. Furthermore, Archaea 

belonging to two phyla (Euryarchaeota and Crenarchaeota), have been detected with 

strains of Methanomicrobiales and Methanosarcinales being by far the most frequent 

(90%). The study is continued by the analysis of a larger number of clones and the 

application of additional molecular approaches (e.g. ARISA, DGGE).  
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1.17. Τπνινγηζηηθή κειέηε ηεο κεηαβνιηθήο πνηθηινκνξθίαο ηνπ E. coli 
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Δξεπλεηηθφ θέληξν 

βηνταηξηθψλ επηζηεκψλ "Αιέμαλδξνο Φιέκηλγθ", Βάξθηδα, Διιάδα 

Email: tzamali@csd.uoc.gr 

Οηθνινγηθνί θαη εμειηθηηθνί ιφγνη νδεγνχλ ηα βηνινγηθά ζπζηήκαηα ζηελ γέλεζε θαη 

δηαηήξεζε ηεο πνιπκνξθίαο θαη ηα βαθηήξηα δελ απνηεινχλ εμαίξεζε αθφκα θαη 

φηαλ αλαπηχζζνληαη ζε πνιχ απιά, νκνγελή πεξηβάιινληα κίαο πεγήο ελέξγεηαο θαη 

πεξηνξηζκέλεο πνζφηεηαο. Οη ππνθείκελνη, αθξηβείο κεραληζκνί απνηεινχλ έλα 

δχζθνιν πξφβιεκα κε κεγάιν εξεπλεηηθφ ελδηαθέξνλ. Πηζαλψο ε πνιπκνξθία 

δηαηεξείηαη ζε έλαλ ηέηνην πιεζπζκφ ιφγσ ησλ κεηαβνιηθψλ αιιειεπηδξάζεσλ πνπ 

ιακβάλνπλ ρψξα θαη επηηξέπνπλ ηελ αληαιιαγή ζεκαληηθψλ ζξεπηηθψλ ζπζηαηηθψλ, 

παξάγσγσλ ηνπ κεηαβνιηζκνχ.  

Απηή ε κειέηε δηεξεπλά ππνινγηζηηθά ηε κεηαβνιηθή πνηθηινκνξθία ηνπ E. coli πνπ 

πξνθχπηεη απφ κνλέο δηαγξαθέο γνληδίσλ-εκπιεθφκελσλ ζηνλ κεηαβνιηζκφ, 

πξνζδηνξίδεη ηηο πηζαλέο θπηηαξηθέο θνηλσλίεο πνπ απνηεινχληαη απφ θχηηαξα κε 

δηαθνξεηηθέο κεηαβνιηθέο δπλαηφηεηεο θαη εμεηάδεη ηηο κεηαβνιηθέο αιιειεπηδξάζεηο 

ζηηο θνηλσλίεο απηέο κε ζηφρν λα θαηαλνεζεί πσο έλα ζχζηεκα πνηθηιφκνξθσλ 

αληαγσληζηψλ δπλακηθά αμηνπνηεί ην εθάζηνηε πεξηβάιινλ. ΢πγθεθξηκέλα, κία 

γξαθηθή αλαπαξάζηαζε πξνηείλεηαη φπνπ νη θφκβνη αληηζηνηρνχλ ζηα γελεηηθά 

ηξνπνπνηεκέλα θχηηαξα θαη αθκέο πξνζάπηνληαη ζηα θχηηαξα κε δηαθνξεηηθφ 

θαηλφηππν, πξνθεηκέλνπ λα απνδψζεη ηελ κεηαβνιηθή πνηθηινκνξθία θαη λα 

επηηξέςεη ηελ απνδνηηθή εχξεζε φισλ ησλ θνηλσληψλ, θάζε πηζαλνχ κεγέζνπο κειψλ 

πνπ κπνξεί λα εκθαληζηνχλ ζην ζχζηεκα. Ο γξάθνο θαη νη ηδηφηεηεο ηνπ 

απνηππψλνπλ φιε ηελ ελδερφκελε κεηαβνιηθή πνηθηινκνξθία αιιά θαη ηελ επξσζηία 

ηνπ ζπζηήκαηνο E. coli φηαλ κνλέο δηαγξαθέο γνληδίσλ επηηξέπνληαη. Αλάιπζε ζε 10 

δηαθνξεηηθέο πεγέο άλζξαθα αλέδεημε έλα ππνζχλνιν γελεηηθά ηξνπνπνηεκέλσλ 

θπηηάξσλ πνπ ζπζηεκαηηθά παξνπζίαδαλ δηαθνξεηηθφ κεηαβνιηθφ θαηλφηππν απφ 

φια ηα άιια θχηηαξα θαη πνπ θπξίσο επζχλεηαη γηα ηε κεηαβνιηθή πνηθηινκνξθία 

πνπ κπνξεί λα εκθαλίζεη ην ζχζηεκα. Οη κεηαβνιηθέο δπλαηφηεηεο ηνπ θάζε γελεηηθά 

ηξνπνπνηεκέλνπ θπηηάξνπ πξνζδηνξίδνληαη ρξεζηκνπνηψληαο ην δπλακηθφ 

κεηαβνιηθφ κνληέιν (dynamic Flux Balance Analysis) πνπ πεξηγξάθεη ηελ αλάπηπμε 

κνλφθισλσλ πιεζπζκψλ. Ζ κέζνδνο επεθηείλεηαη ζε απηή ηελ εξγαζία πξνθεηκέλνπ 

λα ζπκπεξηιάβεη ηελ αλάπηπμε δηαθνξεηηθψλ θπηηάξσλ ζην ίδην κέζν αλάπηπμεο θαη 

επνκέλσο λα κειεηήζεη ηε δπλακηθή ζπκπεξηθνξά αλάπηπμεο ησλ θνηλσληψλ. 

Κνηλσλίεο, πνπ ιφγσ αληαιιαγήο ελδηάκεζσλ αιιά πνιχηηκσλ ζξεπηηθψλ 

ζπζηαηηθψλ ηνπ κεηαβνιηζκνχ, απνδίδνπλ σο ζχζηεκα θαιχηεξα απφ ηνπο 

αληίζηνηρνπο κνλφθισλνπο πιεζπζκνχο θπηηάξσλ πξνζδηνξίζηεθαλ. 
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1.17. Computational study of the metabolic diversity of the bacterium E. coli 
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Ecological and evolutionary forces drive systems to stable polymorphism and 

bacterial systems do not comprise an exception even when they grow in a simple, 

homogeneous environment of a single-limited resource. The underlying mechanisms 

still comprise an open issue with a long debate. Bacterial diversity may maintain in a 

population due to the metabolic interactions that take place among mutants which 

allow the exchange of essential for (efficient) living products of metabolism.  

This study computationally explores the metabolic diversity of E. coli that derives 

from single-gene deletions, identifies the potentially emerged bacterial communities 

that consist of different strains and investigates the metabolic interactions within the 

bacterial communities in an attempt to understand how a multi-competitor system 

utilizes the metabolic opportunities of the environment as they appear. A graph 

representation is proposed in order to reflect the metabolic diversity and allow the 

efficient identification of all, any size potential bacterial communities. The nodes of 

the graph represent the genetically different mutants and edges are assigned only 

between metabolically different mutants. All the information about the potential 

metabolic diversity and redundancy of a bacterial cell population system that is 

genetically perturbed can be captured in the graph and its properties. Analysis on 10 

different carbon sources revealed a set of environmental-invariant mutants that 

consistently show different metabolic phenotypes than the rest mutants and are mainly 

responsible for the capabilities of a cell population to generate metabolic diversity. 

The functional properties of the bacterial communities are explored as well. The 

dynamic Flux Balance Analysis model was extended to incorporate metabolic 

interactions between many competitors growing in a mutual environment. It is shown 

that competitive mutants by interacting with each other can balance in an efficient 

outcome-better than the outcome of single competitors when the completion of 

resources takes place. 
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1.18. Απνκόλσζε θαη Υαξαθηεξηζκόο Βαθηεξίσλ πνπ Παξάγνπλ Πξσηεάζεο θαη 

Ακπιάζεο από ηνλ Πεπηηθό ΢σιήλα ηνπ Λαβξαθίνπ (Dicentrarchus labrax L.) 

Σφζθα Δ., Μπηξκπίιεο Υ., Γεσξγίνπ ΢., Μφζηαινο Γ., Μακνχξεο Ε. & Κ.Α. Μνχηνπ 

Σκήκα Βηνρεκείαο & Βηνηερλνινγίαο, Παλεπηζηήκην Θεζζαιίαο, Πινχησλνο 26, 

41221 Λάξηζα, Διιάδα 

Email: kmoutou@bio.uth.gr & mosial@bio.uth.gr 

Δίλαη γλσζηφ φηη ε εληεξηθή  κηθξνρισξίδα ζπκβάιιεη ζεκαληηθά ζην θξαγκφ ηνπ 

βιελνγφλλνπ, ζηε ξχζκηζε ηνπ εληεξηθνχ pH, ζηελ παξαγσγή βηηακηλψλ θαη ιηπαξψλ 

νμέσλ, ζην κεηαβνιηζκφ ησλ ρνιηθψλ νμέσλ θαη ζηελ παξαγσγή πδξνιπηηθψλ ελδχκσλ 

πνπ δξνπλ ζπκπιεξσκαηηθά κε ηα πεπηηθά ελδπκα ηνπ νξγαληζκνχ. Οη ζηφρνη ηεο 

παξνχζαο κειέηεο ήηαλ α) ε απνκφλσζε ησλ βαθηεξηαθψλ ζηειερψλ πνπ παξάγνπλ 

πξσηεάζεο θαη ακπιάζεο απφ ην έληεξν ηνπ ιαβξαθηνχ, β) ν πξνζδηνξηζκφο ηεο 

πξσηενιπηηθήο θαη ακπινιπηηθήο δξαζηεξηφηεηαο ηνπο κε εμεηδηθεπκέλα ππνζηξψκαηα 

θαη δηαηξνθηθά ζπζηαηηθά θαη γ) ν ραξαθηεξηζκφο ηνπο βάζε ηεο αλάιπζεο ηνπ 

γνληδίνπ 16S rRNA.  

Σα βαθηήξηα απνκνλψζεθαλ απφ ηε ζηηβάδα ηνπ βιελνγφλλνπ ηνπ πξφζζηνπ εληέξνπ 

ιαβξαθηψλ, πξνεξρφκελα απφ κηα κνλάδα ηρζπνθαιιηέξγεηαο. Γηαδνρηθέο αξαηψζεηο ηνπ 

εληεξηθνχ πεξηερνκέλνπ επηζηξψζεθαλ ζε ηξπβιία Petri, πνπ πεξηείραλ Tryptone Soy 

Agar, θαη επσάζηεθαλ ζηνπο 15
o
C. Σα βαθηεξηαθά ζηειέρε πνπ απνκνλψζεθαλ 

θαιιηεξγήζεθαλ ζε ειάρηζην ζξεπηηθφ κέζν, ην νπνίν πεξηέρεη 0,2% απνβνπηπξσκέλν 

γάια. Απνκνλψζεθαλ επηά ζηειέρε κε ζεκαληηθά δηαθνξεηηθή πξσηενιπηηθή 

δξαζηηθφηεηα κε ππφζηξσκα ηελ αηκνζθαηξίλε, ζε εχξνο απφ 1,025 ζε 4,539 U/mg 

πξσηεΐλεο. Ζ ηθαλφηεηα ησλ βαθηεξηαθψλ πξσηεαζψλ λα δηαζπνχλ δηαηξνθηθέο 

πξσηεΐλεο πξνζδηνξίζηεθε in vitro κε ηε κέζνδν pH-stat (Alarcon et al., J. Sci. Food 

Agr. 82: 697-704, 2002). Πξνθεηκέλνπ λα πξνζνκνηαζηνχλ νη δηαθπκάλζεηο πνπ 

παξαηεξνχληαη ζηνλ πεπηηθφ ζσιήλα in vivo ρξεζηκνπνηήζεθε κηα ηξνθή πνπ πεξηείρε 

ηρζπάιεπξν σο απνθιεηζηηθή πεγή πξσηετλψλ ζε εχξνο 0,5-50,0 mg πξσηεΐλεο/U 

πξσηεάζεο. Σα βαθηεξηαθά ζηειέρε ζεκείσζαλ ζεκαληηθά δηαθνξεηηθνχο ξπζκνχο 

πδξφιπζεο δηαηξνθηθψλ πξσηετλψλ θαη ζε κεξηθέο πεξηπηψζεηο ήηαλ ζπγθξίζηκνη κε 

εθείλνπο πνπ εκθάληζαλ πεπηηθά ελδπκηθά εθρπιίζκαηα, πνπ απνκνλψζεθαλ απφ ην 

ιαβξάθη.  

Σα ζηειέρε πνπ απνκνλψζεθαλ επέδεημαλ θαη δηαθνξηθή ακπινιπηηθή δξαζηεξηφηεηα 

ζε ζαθραξηηηθά ππνζηξψκαηα κε δηαθνξεηηθνχο ηχπνπο γιπθνδηηηθψλ δεζκψλ (άκπιν, 

ξαθηλφδε, ιαθηφδε, καλλφδε, ζαθραξφδε, γιπθνγφλν) θαζψο θαη πξψηεο χιεο θαη 

ηρζπνηξνθέο πινχζηεο ζε πδαηάλζξαθεο.  

Ζ αλάιπζε ηεο αιιεινπρίαο ηνπ γνληδίνπ 16S rRNA έδεημε φηη νη παξαγσγνί ησλ 

πξσηεαζψλ αλήθνπλ ζηα Gram-ζεηηθά (Bacillus) θαη ζηα Gram-αξλεηηθά 

(Photobacterium) βαθηήξηα. 

mailto:kmoutou@bio.uth.gr
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1.18. Isolation and Characterization of Bacteria with Proteolytic and Amylolytic 

Activity from the Digestive Tract of Europen Sea Bass (Dicentrarchus labrax L.) 

Toska E., Birbilis C., Georgiou S., Mossialos D., Mamuris Z. & K.A. Moutou 

Department of Biochemistry & Biotechnology, University of Thessaly, 26 Ploutonos 

street, 41221 Larissa, Greece 
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Intestinal microflora is known to contribute significantly in the development of 

mucosal barrier, the regulation of intestinal pH, the production of vitamins and short-

chain fatty acids, the metabolism of the bile acids and the production of extracellular 

hydrolytic enzymes that act complementary to organism‟s digestive enzymes 

enhancing nutrient utilization. The aims of the present study were a) the isolation of 

bacterial strains from the intestine of European sea bass, b) the determination of their 

proteolytic and amylolytic capacity against specific substrates and fish dietary 

ingredients, and c) their characterization based on 16S rRNA gene analysis. 

Bacteria were isolated from the mucosal layer of the anterior intestine of sea bass 

obtained from a commercial farm. Serial dilutions of intestinal content were spread on 

Petri dishes containing Tryptone Soy Agar and incubated at 15 ˚C. Isolated bacterial 

strains were grown on minimal culture medium containing 0.2% skim milk and 

culture supernatant was assayed for enzyme activity. 

Seven strains were isolated that exhibited significantly different proteolytic activity 

against haemoglobin, varying from 1.025 to 4.539 U/mg protein. The capacity of 

bacterial protease to act on dietary proteins was assessed in vitro according to Alarcon 

et al. (J. Sci. Food Agr. 82: 697-704, 2002). An experimental diet containing only fish 

meal as protein source was used and serial feed /enzyme quantity ratios, ranging from 

0.5 to 50.0 mg protein/U protease activity, were tested in order to simulate variations 

occurring in the digestive tract in vivo. Bacterial strains exhibited significantly 

different dietary protein hydrolysis rates and in some cases they were comparable to 

those exhibited by digestive enzyme extracts isolated from sea bass. 

In addition, the strains isolated exhibited differential amylolytic activity against 

saccharides with different types of glycosidic bonds (starch, raffinose, lactose, maltose, 

sucrose, glycogen) as well as raw materials and fish feeds rich in carbohydrates.  

Sequence analysis of bacterial 16S rRNA gene revealed that protease producers belong 

to both Gram-positive (Bacillus) and Gram-negative (Photobacterium) bacteria. 

mailto:kmoutou@bio.uth.gr
mailto:mosial@bio.uth.gr
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1.19. Πξνθαηαξθηηθή κειέηε ηεο πνηθηιόηεηαο ησλ καθξνκπθήησλ ζην Λύθαηνλ 

Όξνο 

Σξηαληαθύιινπ Μ., Γειεβνξηάο Π., Γθφλνπ-Εάγθνπ Ε. & Καςαλάθε-Γθφηζε Δ. 

Σνκέαο Οηθνινγίαο θαη Σαμηλνκηθήο, Σκήκα Βηνινγίαο, Παλεπηζηήκην Αζελψλ, 

Παλεπηζηεκηνχπνιε, 157 84 Αζήλα 

Email: marintriant@gmail.com 

Σν Λχθαηνλ Όξνο βξίζθεηαη ζηα ζχλνξα ησλ λνκψλ Αξθαδίαο θαη Μεζζελίαο κε 

πςφκεηξν 1421 κ. ΢ηελ παξνχζα εξγαζία παξνπζηάδνληαη ηα πξνθαηαξθηηθά 

απνηειέζκαηα ηεο κειέηεο ηεο πνηθηιφηεηαο ησλ καθξνκπθήησλ ζε πεξηνρέο ηνπ 

Λπθαίνπ φξνπο. Καηά ηε δηάξθεηα ηεζζάξσλ δηαδνρηθψλ εηψλ, απφ ηνλ Οθηψβξην ηνπ 

2006 έσο θαη ηνλ Ννέκβξην ηνπ 2009, ζπιιέρηεθαλ 500 πεξίπνπ δείγκαηα απφ 

ηέζζεξεηο ζέζεηο ζπιινγήο ζηηο αλαηνιηθέο παξπθέο ηνπ Λπθαίνπ φξνπο. Οη ηξεηο απφ 

ηηο ζέζεηο απηέο βξίζθνληαη ζε πςφκεηξν πεξίπνπ 400 κ., φπνπ ζηε βιάζηεζε 

θπξηαξρνχλ θπιινβφια είδε Quercus, ελψ ε ηέηαξηε ζέζε βξίζθεηαη ζε πςφκεηξν 

700 κ., φπνπ απαληάηαη ζπζηάδα Castanea sativa πνπ πεξηβάιιεηαη απφ ην 

δξπνδάζνο. Πξνο ην παξφλ έρεη κειεηεζεί έλα κέξνο ησλ δεηγκάησλ, ηα νπνία 

θαηαλέκνληαη ζε 40 γέλε, θπξίσο Amanita, Armillaria, Cantharellus, Lactarius, 

Lepiota, Lycoperdon, Macrolepiota, Mycena, Phellinus, Scleroderma, Tremella ησλ 

Βαζηδηνκπθήησλ θαη Helvella, Humaria, Otidea ησλ Αζθνκπθήησλ. 
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1.19. Preliminary study of the diversity of macromycetes from Mt. Lykaion 

Triantafyllou M., Delivorias P., Gonou-Zagou Z. & Kapsanaki-Gotsi E. 

Department of Ecology and Systematics, Faculty of Biology, University of Athens, 

Panepistimioupoli 157 84 Athens 

Email:  marintriant@gmail.com 

Mt. Lykaion is located in the borders of Arkadia and Messinia and its altitude is 1421 

m. In this work, preliminary results of the diversity of macromycetes from selected 

sites in the area of Mt. Lykaion are presented. During four successive years, from 

October 2006 to November 2009, about 500 samples were collected from four 

collection sites in the eastern slopes of Mt. Lykaion. Three of the collection sites, at 

an altitude of about 400 m, are found in a Quercus forest, whereas the fourth site, at 

an altitude of 700 m, is located in a small stand of Castanea sativa surrounded by the 

oak forest. 

The specimens which have already been studied, belong to 40 genera, mainly 

Amanita, Armillaria Cantharellus, Lactarius, Lepiota, Lycoperdon, Macrolepiota, 

Mycena, Phellinus, Scleroderma, Tremella from the Basidiomycetes and Helvella, 

Humaria, Otidea from the Ascomycetes. 
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1.20. Βηβιηνζήθεο 16S rRNA θαη pyrosequencing αλαδεηθλύνπλ λέεο ππνςήθηεο 
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Σζηάκεο Γ.
1
, Υακαιάθε Α.

1
, Γηάλε Α.

1
, Εαραξίαο Η.

1
, Κεραγηάο Γ.

1
, Κπξπίδεο Ν.

2
, 

Hugenholtz P.
2
, Andersen G.

3
 & Κ. Μπνχξηδεο

1 

1
Σκήκα Γηαρείξηζεο Πεξηβάιινληνο θαη Φπζηθψλ Πφξσλ, Παλεπηζηήκην Ησαλλίλσλ, 

΢εθέξε 2, Αγξίλην, Σ.Κ. 30100, Διιάδα 

2
Department of Energy, Joint Genome Institute, Genome Biology Program, 2800 

Mitchell Drive, Walnut Creek, CA, USA 

3
Lawrence Berkeley National Laboratory, Center for Environmental Biotechnology, 1 

Cyclotron Road, Mail Stop 70A-3317, Berkeley, CA 94720, USA 

Email: gtsiamis@cc.uoi.gr 

Μεξνκηθηηθέο ιίκλεο/ιηκλνζάιαζζεο είλαη κηθξά θαη θαιά δακνξθσκέλα 

νηθνζπζηήκαηα. Ζ νιηζηηθή κειέηε ηέηνησλ νηθνζπζηεκάησλ πξέπεη λα 

πεξηιακβάλεη, κεηαμχ άιισλ, αθελφο ηε κειέηε ηεο δνκήο ησλ αλαεξνβηθψλ 

κηθξνβηαθψλ θνηλνηήησλ θαη αθεηέξνπ ηε ραξηνγξάθεζε ηεο κηθξνβηαθήο 

πνηθηιφηεηαο. Σέηνηεο νιηζηηθέο πξνζεγγίζεηο ζπλεηζθέξνπλ ζηελ θαιχηεξε 

θαηαλφεζε ηνπ θχθινπ ηνπ άλζξαθα, ηνπ θχθινπ ηνπ ζείνπ θαζψο θαη ηεο 

παξαγσγήο κεζαλίνπ. Έλα ηέηνην κεξνκηθηηθφ νηθνζχζηεκα είλαη ε ιηκλνζάιαζζα 

ηνπ Αηησιηθνχ ζηε Γπηηθή Διιάδα πνπ παξνπζηάδεη αινθιηλέο θαη, ηαπηφρξνλα, 

κεζάλην θαη πςειέο ζπγθεληξψζεηο H2S (1240κM). Ζ παξνχζα κειέηε εζηηάζηεθε 

ζηε κειέηε ησλ πξνθαξπσηηθψλ θνηλνηήησλ πνπ βξίζθνληαη ζην ίδεκα ηεο 

ιηκλνζάιαζζαο ηνπ Αηησιηθνχ. 

Γείγκα απφ ην ίδεκα ηνπ Αηησιηθνχ ζπιιέρηεθε ην Φεβξνπάξην 2008 θαη ε δνκή ησλ 

κηθξνβηαθψλ θνηλνηήησλ εμεηάζηεθε κε: (α) 16S rRNA γνληδηαθέο βηβιηνζήθεο γηα 

βαθηήξηα θαη αξραία θαη (β) 16S rRNA pyrotagging. 

Ζ αλάιπζε 365 θαη 280 θιψλσλ, απφ ηε βηβιηνζήθε ησλ βαθηεξίσλ θαη ησλ αξραίσλ 

αληίζηνηρα, απνθάιπςε ηελ παξνπζία λέσλ κνλαδηθψλ αιιεινπρηψλ ζηε 

ιηκλνζάιαζζα ηνπ Αηησιηθνχ. Πην ζπγθεθξηκέλα, ην 8.3% ησλ βαθηεξηαθψλ θιψλσλ 

παξνπζηάδνπλ νκνινγία κηθξφηεξε ηνπ 88% κε νπνηαδήπνηε άιιε γλσζηή 

αιιεινπρία ζηε βάζε δεδνκέλσλ. Γηα ηα αξραία, απηφ ην πνζνζηφ απμάλεηαη ζην 

10%. Φπινγελεηηθή αλάιπζε ησλ αιιεινπρηψλ απνθάιπςε ηελ χπαξμε δχν λέσλ 

βαθηεξηαθψλ θαηεγνξηψλ (candidate division) θαζψο θαη κηαο λέαο θαηεγνξίαο 

αξραίσλ. Ζ ρξεζηκνπνίεζε αιιεινπρηψλ απφ 16S pyrotagging επηβεβαίσζαλ ηα 

παξαπάλσ απνηειέζκαηα θαη αλέδεημαλ ηελ πηζαλή παξνπζία αθφκε κηαο λέαο 

βαθηεξηαθήο θαηεγνξίαο. 

Ζ παξνχζα κειέηε ζπγθέληξσζε δεδνκέλα ηα νπνία ζπλεγνξνχλ φηη ζηε 

ιηκλνζάιαζζα ηνπ Αηησιηθνχ απαληά κηα ηδηαίηεξε πξνθαξπσηηθή πνηθηιφηεηα ε 

νπνία θαη κειεηάηαη πεξαηηέξσ κε αλαεξνβηθέο θαιιηέξγεηεο θαη κε λέεο ηερλνινγίεο 

αηρκήο, φπσο ε γνληδησκαηηθή ελφο θπηηάξνπ (single cell genomics). 
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1.20. Novel bacterial lineages as detected by 16S rRNA libraries and 16S rRNA 

pyrosequencing from the sediment of Etoliko lagoon in Western Greece. 
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Permanent anoxic basins are of great interest to microbial ecologists. Meromictic 

lakes are small and well-defined ecosystems and they can be useful for studying 

anaerobic microbial community structure and diversity and providing information on 

global carbon cycling and biogeochemical processes, such as the sulphur cycle and 

the production of methane. One such meromictic ecosystem is the Etoliko lagoon, 

located in Western Greece, which also has a halocline. The current study aims at the 

understanding of the prokaryotic community at the sediment of the Etoliko lagoon, 

one with methane and probably the highest concentration of H2S (1240κΜ) in Greece. 

Sediment of the Etoliko lagoon was collected during February 2008. The structure of 

microbial communities was examined using: (a) 16S rRNA gene libraries (bacterial 

and archaeal) and (b) 16S rRNA pyrotagging.  

Analysis of 365 and 280 clones, from a bacterial and an archaeal 16S rRNA gene 

library respectively, revealed the presence of unique sequences present in the Etoliko 

lagoon. More specifically, 8.3% of the bacterial clones sequenced share less than 88% 

homology with any known 16S rRNA gene sequences in the databases. For archaea, 

the percentage rises to 10%. Phylogenetic analysis revealed the presence of two new 

bacterial candidate divisions and one new archaeal candidate division. 16S rRNA 

pyrotagging confirmed the above results and indicated the presence of another new 

bacterial candidate division. 

The present study described an exciting and unique prokaryotic diversity at the 

Etoliko lagoon that is currently further being investigated with anaerobic cultures and 

single cell genomic approaches. 
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΢ηηο ιηκλνζάιαζζεο θαη ηα ζαιάζζηα νηθνζπζηήκαηα, ε πςειή αιαηφηεηα θαη ε 

δηαβάζκηζε ηεο ζεξκνθξαζίαο ζπρλά νδεγνχλ ζηε δηαζηξσκάησζε ηεο πδάηηλεο 

ζηήιεο. ΢ε ηέηνηα νηθνζπζηήκαηα, ην ρεκεηνθιηλέο ραξαθηεξίδεηαη απφ έληνλε 

αλαθχθισζε ελψζεσλ ηνπ ζείνπ. Tα νηθνζπζηήκαηα κε έληνλε δηαζηξσκάησζε 

παξνπζηάδνπλ κηα πνηθηιία νηθνινγηθψλ ζψθσλ, νη νπνίνη είλαη ζπλήζσο κηθξνχ 

κεγέζνπο, κε ηδηαίηεξα πςειή κηθξνβηαθή πνηθηιφηεηα.    

Έλα ηέηνην νηθνζχζηεκα κε έληνλε δηαζηξσκάησζε απνηειεί θαη ε ιηκλνζάιαζζα 

ηνπ Αηησιηθνχ, ζηε Γπηηθή Διιάδα. Ζ παξνχζα κειέηε έρεη σο ζθνπφ ηνλ 

ραξαθηεξηζκφ ηεο βαθηεξηαθήο πνηθηιφηεηαο, κε απψηεξν ζηφρν ηελ θαηαλφεζε ηνπ 

ξφινπ ηεο ζηε δηαζηξσκάησζε ηεο πδάηηλεο ζηήιεο ηεο ιηκλνζάιαζζαο ηνπ 

Αηησιηθνχ.   

Γείγκαηα λεξνχ απφ ηα 0, 15 θαη 25κ, ηα νπνία απνηεινχλ ηελ επηθάλεηα, ην 

αινθιηλέο θαη ηνλ ππζκέλα αληίζηνηρα, ζπιιέρηεθαλ καδί κε ίδεκα απφ ηε 

ιηκλνζάιαζζα ηνπ Αηησιηθνχ θαηά ηε δηάξθεηα ελφο έηνπο (Ηνχιηνο 2007 - Απξίιηνο 

2008). Ζ βαθηεξηαθή πνηθηιφηεηα ησλ παξαπάλσ δεηγκάησλ εμεηάζηεθε κε ηε 

κέζνδν ηεο ARISA θαζψο θαη κε βηβιηνζήθεο ηνπ γνληδίνπ 16S rRNA. 

Ζ αλάιπζε ηεο ARISA έδεημε φηη ηα δείγκαηα ησλ ηδεκάησλ παξνπζηάδνπλ ηε 

κεγαιχηεξε βαθηεξηαθή πνηθηιφηεηα ζχκθσλα κε ηηο αληίζηνηρεο ηηκέο ησλ δεηθηψλ 

πνηθηιφηεηαο Simpson θαη Shannon. Ζ θπινγελεηηθή αλάιπζε ησλ 16S rRNA 

βηβιηνζεθψλ απνθάιπςε φηη ππάξρεη κηα εκθαλήο δηαζηξσκάησζε ζηελ θαηαθφξπθε 

πδάηηλε ζηήιε ηεο ιηκλνζάιαζζαο ηνπ Αηησιηθνχ, κε ιίγα θνηλά OTUs (operational 

taxonomic units) κεηαμχ ησλ δεηγκαηνιεπηηθψλ ζεκείσλ ηεο επηθάλεηαο, ηνπ 

αινθιηλνχο, ηνπ ππζκέλα θαη ηνπ ηδήκαηνο. ΢ηα δείγκαηα ηνπ ππζκέλα θαη ηνπ 

αινθιηλνχο αλαγλσξίζηεθαλ λέεο ηαμηλνκηθέο νκάδεο. 
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In lagoons and certain marine environments, high percentage of salinity and 

temperature gradients can prevent mixing leading to stratification of the water 

column. In such stratified ecosystems, the chemocline is characterized by an intense 

cycling of sulfur compounds. As a result, these stratified ecosystems offer a variety of 

ecological niches, usually on a small spatial scale. As a consequence, these 

ecosystems can harbor a highly diverse microbial community. One such stratified 

ecosystem is the Etoliko lagoon, located in Western Greece. The current work aims 

at: (a) the characterization of the bacterial diversity and (b) the understanding of the 

role of the bacterial communities in the stratified water column of the Etoliko lagoon. 

Water samples at 5, 15 and 25m intervals, that correspond to surface, halocline and 

benthic water were collected together with sediment from the Etoliko lagoon within 

one year period (July 2007 - April 2008). The bacterial diversity of the above samples 

was examined using ARISA and 16S rRNA gene libraries. 

ARISA analysis indicated that the sediment samples are those with the highest 

bacterial diversity according to the Simpson and Shannon‟s diversity indices. 16S 

rRNA library phylogenetic analysis revealed that there is a clear stratification in the 

water column of the Etoliko lagoon with limited overlapping of operational 

taxonomic units (OTU) between the bacterial communities of the surface, halocline, 

benthic water and sediment. Interestingly, new taxonomic lineages were identified in 

benthic water and halocline. 
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Ζ κηθξνβηαθή δηάζπαζε απνηειεί ηελ θχξηα δηεξγαζία απνδφκεζεο- απνηνμηθνπνίεζεο 

νξγαλνθσζθνξηθψλ θαη θαξβακηδηθψλ εληνκνθηφλσλ-λεκαησδνθηφλσλ εδάθνπο. 

Πξφζθαηεο κειέηεο νδήγεζαλ ζηελ απνκφλσζε δπν βαθηεξηαθψλ ζηειερψλ πνπ είραλ ηελ 

δπλαηφηεηα λα δηαζπνχλ ην νξγαλνθσζθνξηθφ λεκαησδνθηφλν fenamiphos (Megaraj et al., 

2003; Caceres et al., 2009) ελψ δελ ππάξρνπλ αληίζηνηρεο αλαθνξέο γηα ην θαξβακηδηθφ 

oxamyl. ΢ηελ παξνχζα εξγαζία πεξηγξάθεηαη ε απνκφλσζε, ηαπηνπνίεζε θαη 

ραξαθηεξηζκφο απνδνκεηηθψλ βαθηεξίσλ γηα ηα εληνκνθηφλα-λεκαησδνθηφλα oxamyl θαη 

fenamiphos.  Σα βαθηήξηα απνκνλψζεθαλ απφ έδαθνο απφ αγξφ κπαλαλνθαιιηέξγεηαο ζηελ 

Κξήηε φπνπ ε επαλαιακβαλφκελε εθαξκνγή ησλ oxamyl - fenamiphos είρε νδεγήζεη ζηελ 

ηαρχηαηε κηθξνβηαθή ηνπο δηάζπαζε κε παξάιιειε κείσζε ηεο λεκαησδνθηφλνπ δξάζεο. H 

ηερληθή ηνπ εκπινπηηζκνχ θαιιηεξγεηψλ ζε εθιεθηηθφ ππφζηξσκα Mineral Salts Medium 

Nitrogen (MSMN) φπνπ ηα oxamyl θαη fenamiphos (10 mg L
-1

) απνηεινχζαλ ηε κνλαδηθή 

πεγή C ή ζε ππφζηξσκα εθρπιίζκαηνο εδάθνπο (SEM) ρξεζηκνπνηήζεθε γηα ηελ απνκφλσζε 

ησλ βαθηεξίσλ. Ζ δηαδηθαζία εκπινπηηζκνχ νδήγεζε ζηελ απνκφλσζε ηεζζάξσλ ακηγψλ 

θαιιηεξγεηψλ πνπ είραλ ηελ δπλαηφηεηα λα απνδνκνχλ πιήξσο ην oxamyl εληφο 48 σξψλ. 

Αληίζηνηρα, απνκνλψζεθαλ δχν ακηγήο θαιιηέξγεηεο πνπ απνδνκνχζαλ ην fenamiphos.   

Αιιεινχρηζε ηνπ 16S rRNA γνληδίνπ ησλ απνδνκεηηθψλ βαθηεξηψλ ηνπ oxamyl έδεημαλ 

πςειή νκνινγία (>99%) κε βαθηεξηαθά ζηειέρε ησλ εηδψλ Pseudomonas sp., Pseudomonas 

putida θαη Pseudomonas jιnjuensis αληίζηνηρα. Απφ ηελ άιιε κεξηά, ηα βαθηήξηα πνπ 

απνδνκνχζαλ ην fenamiphos παξνπζίαζαλ πςειή νκνινγία κε ην 16S rRNA γνλίδην 

βαθηεξηαθψλ ζηειερψλ ησλ εηδψλ Acinetobacter rhizosphaerae θαη Pseudomonas putida. 

Πεξαηηέξσ κειέηεο έδεημαλ φηη ηα A. rhizosphaerae θαη P. putida πδξνιχνπλ ην fenamiphos 

πξνο fenamiphos-phenol νδεγψληαο ζε πιήξε απνηνμηθνπνίεζε εληφο 48 σξψλ.  Αλάιπζε 

ηεο βαθηεξηαθήο θνηλφηεηαο ζην έδαθνο απφ ην νπνίν απνκνλψζεθαλ ηα βαθηήξηα θαζψο θαη 

ζηηο θαιιηέξγεηεο εκπινπηηζκνχ κε ηελ κέζνδν DGGE ζε ζπλδπαζκφ κε βηβιηνζήθεο θιψλσλ 

έδεημαλ φηη ηα βαθηήξηα πνπ απνκνλψζεθαλ απνηεινχζαλ κέιε ηεο βαθηεξηαθήο θνηλφηεηαο 

ηνπ εδάθνπο θαη εληζρχζεθαλ θαηά ηελ δηάξθεηα ησλ δηαθφξσλ ζηαδίσλ εκπινπηηζκνχ. 

Πεηξάκαηα ζε εμέιημε ζα κειεηήζνπλ ηελ ηθαλφηεηα ησλ απνκνλσζέλησλ βαθηεξίσλ λα 

δηαζπνχλ άιια νξγαλνθσζθνξηθά ή θαξβακηδηθά θαζψο θαη ην ζχζηεκα γνληδίσλ/ελδχκσλ 

πνπ ειέγρνπλ ηελ δηάζπαζε ησλ αλσηέξσλ γεσξγηθψλ θαξκάθσλ. 

1. Megharaj et al 2003. Hydrolysis of fenamiphos and its oxidation products by a soil 

bacterium in pure culture, soil and water. Appl. Microbiol. Biotechnol 61: 252-256 

2.Caceres et al. 2009. Hydrolysis of fenamiphos and its toxic oxidation products by 

Microbacterium sp. in pure culture and groundwater. Biores. Technol. 100: 2732-2736 
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Microbial degradation constitutes the most important processes for the dissipation of 

organophosphorus and carbamate insecticides-nematicides in soil. Only recently 

studies reported the isolation of two bacteria able to rapidly degrade the 

organophosphorus nematicide fenamiphos, while no such studies are available so far 

for the carbamate nematicide oxamyl (Megaraj et al., 2003; Caceres et al., 2009). This 

study reports the isolation and characterization of fenamiphos and oxamyl-degrading 

bacteria which were isolated from a soil originated from a banana field site in Crete 

with extensive history of annual applications of fenamiphos and oxamyl. An 

enrichment culture technique in a selective media like Mineral Salts Media Nitrogen 

(MSMN) where oxamyl or fenamiphos (10 mg L
-1

) was the sole C source as well as in 

soil extract media (SEM) was used for the isolation of pesticide degrading 

microorganisms. Enrichment led to the isolation of four oxamyl- and two fenamiphos-

bacterial cultures which were able to completely degraded the two nematicides in 48 

h. Sequencing of the 16S rRNA gene of the four oxamyl-degrading isolates showed 

highest homology (> 99%) to different Pseudomonas strains (P. putida, P. jinjuensis) 

while the two fenamiphos-degrading strains showed highest homology (>99%) strains 

of Acinetobacter rhizosphaerae and P. putida. Further metabolic studies showed that 

fenamiphos-degrading bacteria hydrolyzed fenamiphos to its phenolic derivative, 

fenamiphos-phenol, which is does not posses any nematicidal activity. Further 

analysis of the structure of the bacterial community in the original soil as well as in 

the different enrichment cultures using DGGE and cloning showed that the isolated 

bacteria were present in the original soil and became dominant during the enrichment 

procedure. On going studies will explore the ability of the isolated bacteria to further 

degrade other structurally similar organophosphorus and carbamate insecticides and 

they attempt to isolate and characterize gene/enzyme systems controlling degradation 

by the isolated bacteria.  

1. Megharaj et al 2003. Hydrolysis of fenamiphos and its oxidation products by a soil 

bacterium in pure culture, soil and water. Appl. Microbiol. Biotechnol 61: 252-256 

2. Caceres et al. 2009. Hydrolysis of fenamiphos and its toxic oxidation products by 

Microbacterium sp. in pure culture and groundwater. Biores. Technol. 100: 2732-2736 

 

mailto:dkarpouzas@bio.uth.gr


 

56 

 

1.23. Μειέηε ηεο Βαθηεξηαθήο Υισξίδαο ζηε  Cyndia pomonella (Καξπόθαςα) 

Υαηδή Η., Μαξγαξηηφπνπινο Η. &  Γ.Μφζηαινο 

Σκήκα Βηνρεκείαο θαη Βηνηερλνινγίαο, Παλεπηζηήκην Θεζζαιίαο Σ.Κ. 41221 Λάξηζα 

Email: mosial@bio.uth.gr 

΢θνπόο: Να κειεηήζνπκε ηελ βαθηεξηαθή ρισξίδα θπζηθψλ πιεζπζκψλ ηνπ 

εληφκνπ Cydia pomonella. 

Μέζνδνη θαη απνηειέζκαηα : Ζ βαθηεξηαθή ρισξίδα κειεηήζεθε ζε 2 ζηάδηα  

αλάπηπμεο ηνπ εληφκνπ (Δλήιηθν θαη Πξνλχκθε) ζε 2 είδε μεληζηψλ (Μήιν θαη 

Αριάδη) θαη ζε 2 ηχπνπο αγξψλ (Βηνινγηθφ θαη ΢πκβαηηθφ).Σν ζψκα ησλ εληφκσλ 

νκνγελνπνηήζεθε ζε πγξφ ζξεπηηθφ ππφζηξσκα (TSB) θαη κε ηε κέζνδν ησλ 

δηαδνρηθψλ αξαηψζεσλ επηζηξψζεθαλ ηξπβιία Petri πνπ πεξηείραλ ζηεξεφ ζξεπηηθφ 

ππφζηξσκα (TSA). Αθνινχζεζε απνκφλσζε ρξσκνζσκηθνχ DNA απφ βαθηεξηαθέο 

απνηθίεο θαη εθαξκφζηεθε ε ηερληθή PCR (Αιπζηδσηή Αληίδξαζε ηεο Πνιπκεξάζεο) 

ζηνρεχνληαο ζηελ ελίζρπζε βαθηεξηαθνχ γνληδίνπ16S rRNA.Σα πξντφληα ηεο PCR 

ζηάιζεθαλ γηα αιιεινχρηζε θαη ελ ζπλερεία νη αιιεινπρίεο αλαιχζεθαλ κε εξγαιεία 

βηνπιεξνθνξηθήο. 

     Σα  βαθηεξηαθά είδε πνπ ηαπηνπνηήζεθαλ αλάινγα κε ην αλαπηπμηαθφ ζηάδην, ην 

είδνο μεληζηή θαη ηνλ ηχπν θαιιηέξγεηαο θαζψο θαη oη κεηαμχ ηνπο θπινγελεηηθέο 

ζρέζεηο ζα παξνπζηαζηνχλ ζηελ αλαξηεκέλε αλαθνίλσζε αλαιπηηθά. 

΢εκαζία ηεο κειέηεο : Ζ θαξπφθαςα απνηειεί έλαλ ηδηαίηεξα δηαδεδνκέλν ερζξφ 

ησλ γηγαξηφθαξπσλ πξνθαιψληαο ζεκαληηθέο νηθνλνκηθέο θαηαζηξνθέο. Ζ κειέηε 

ηεο βαθηεξηαθήο ρισξίδαο ησλ εληφκσλ απνηειεί αληηθείκελν έληνλεο εξεπλεηηθήο 

δξαζηεξηφηεηαο ιφγσ ηεο ζεκαζίαο ηεο γηα ηελ βηνινγία θαη θπζηνινγία ησλ 

εληφκσλ μεληζηψλ. Ζ παξνχζα κειέηε είλαη ε πξψηε φζνλ αθνξά ηε βαθηεξηαθή 

ρισξίδα ηεο θαξπφθαςαο. 

 

Λέμεηο θιεηδηά: θαξπφθαςα, βαθηεξηαθή ρισξίδα, 16S rRΝΑ 
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1.23. Bacterial Flora of Cyndia pomonella (Codling Moth) 

Chatzi I., Margaritopoulos I. & D. Mossialos 

Department of Biochemistry & Biotechnology, University of Thessaly, GR-41221 

Larissa, Greece 

E-mail : mosial@bio.uth.gr 

Aim: To study the bacterial flora in natural populations of the insect Cydia 

pomonella. 

Methods and results: The bacterial flora was studied in 2 stages of insect 

development (adult and larvae) in 2 host species (apple and pear) and 2 types of crop 

fields (biological and conventional). Insects were homogenised in liquid nutrient 

medium (TSB). Serial dilutions were prepared and spreaded on Petri dishes 

containing solid nutrient medium (TSA). Chromosomal DNA was isolated from 

bacterial colonies grown on solid medium and Polymerase Chain Reaction (PCR) was 

applied targeting bacterial 16S rRNA. The PCR products were sequenced and the 

sequences were analyzed using bioinformatics tools. 

The bacterial species which were identified according to insect growth stage, host 

species, crop type and their phylogeny will be presented in the poster. 

Significance of the study: Intensive scientific research takes place regarding the 

bacterial flora of agriculturally important insects due to its importance to biology and 

physiology of insect hosts. To our best knowledge this is the first study regarding the 

bacterial flora of codling moth. 

 

Keywords:  codling moth, bacterial flora, 16S rRNA 
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2.1. Αιιειεπηδξάζεηο in vivo θαη in vitro κεηαμύ ησλ MbeA θαη MbeC: δύν 

ζεκαληηθέο πξσηεΐλεο γηα ηε ζπδεπθηηθή θηλεηνπνίεζε ηνπ πιαζκηδίνπ ColE1 

Βαξζάθε A.
1
, Lamb H.K.

2
, Moncalián G.

3
, Διεπζεξηάδνπ O

1
, Βαλδέξα E.

1
, de la 

Cruz F.
3
, Hawkins A.R.

2
 & Κ. Γξαΐλαο

1 

1
Σκήκα Υεκείαο, Παλεπηζηήκην Ησαλλίλσλ, 45110 Ησάλληλα. 

2
Institute of Cell and Molecular Biosciences, Newcastle University, Medical School, 

Catherine Cookson Building, Framlington Place, Newcastle upon Tyne, NE2 4HH, UK. 

3
Departamento de Biologia Molecular, Universidad de Cantabria, 39011 Santander, Spain 

Email: cdrainas@cc.uoi.gr 

Ζ ζπδεπθηηθή θηλεηνπνίεζε πιαζκηδίσλ ζπκβάιεη ζεκαληηθά ζηελ εμέιημε ησλ 

γνληδησκάησλ κηθξννξγαληζκψλ. Οη πξσηεΐλεο MbeA θαη MbeC θσδηθεχνληαη απφ ην 

πιαζκίδην ColE1 θαη έρνπλ ζεκαληηθφ ξφιν ζηε ζπδεπθηηθή ηνπ θηλεηνπνίεζε. Ζ 

MbeA αιιειεπηδξά εμεηδηθεπκέλα κε κνλφθισλν DNA ηεο πεξηνρήο oriT ηνπ ColE1 

θαη θαηαιχεη αληηδξάζεηο ζράζεο θαη κεηαθνξάο κνλήο αιπζίδαο (1), ελψ ε  MbeC 

δεζκεχεηαη εηδηθά ζε δίθισλν DNA πνπ πεξηέρεη ηε ζέζε oriT ηνπ ColE1. Με βάζε 

ηελ ηξηηνηαγή ηεο δνκή είλαη δπλαηφλ λα πξνβιεθζεί φηη ε MbeC κπνξεί λα 

αιιειεπηδξά κε άιιεο πξσηεΐλεο (2). Γηα λα επηβεβαηψζνπκε απηή ηελ ππφζεζε 

κειεηήζακε ηηο πηζαλέο αιιειεπηδξάζεηο κεηαμχ ησλ MbeC θαη MbeA, in vivo θαη in 

vitro. Οη in vivo έιεγρνη πξαγκαηνπνηήζεθαλ κε έλα βαθηεξηαθφ ζχζηεκα δχν 

πβξηδίσλ, ην νπνίν ζηεξίδεηαη ζηε ιεηηνπξγηθή ζπκπιεξσκαηηθφηεηα  κεηαμχ δχν 

ηκεκάησλ ηνπ ελδχκνπ αδελπιηθή θπθιάζε ππεχζπλνπ γηα ηελ αλαζχζηαζε κηαο 

ζεκαηνδνηηθήο πνξείαο cAMP ζην ζηέιερνο E. coli cyaA. ΢πκπιεξσκαηηθφηεηα 

παξαηεξήζεθε κφλν φηαλ ε MbeC αιιειεπηδξνχζε κέζσ ηεο θαξβφμπ-ηειηθήο ηεο 

πεξηνρήο κε ηελ ακηλν-ηειηθή πεξηνρή ηεο MbeA φπσο είρακε πξνβιέςεη. Ο έιεγρνο 

ησλ αιιειεπηδξάζεσλ in vitro πξαγκαηνπνηήζεθε κε ζεξκηδνκεηξία ηζνζεξκηθήο 

ηηηινδφηεζεο (ITC). Σα πεηξάκαηα ITC έδεημαλ φηη νη δχν πξσηεΐλεο αιιειεπηδξνχλ 

εμσζεξκηθά κε κία ζηνηρεηνκεηξία 1:1 (έλα ζεκείν αιιειεπίδξαζεο)   θαη KD πεξίπνπ 

21 κM. Σα πεηξάκαηα ITC επίζεο έδεημαλ φηη κνλφθισλν DNA ηεο πεξηνρήο nic ηεο 

oriT ηνπ ColE1 αιιειεπηδξά εμσζεξκηθά κε MbeA θαη ζηνηρεηνκεηξία 1:1 κε KD 

πεξίπνπ 152 nM.  Σν KD κεηψλεηαη ηξεηο θνξέο παξνπζία πξσηεΐλεο MbeC ζε 

πνζφηεηα θνξεζκνχ. Σα απνηειέζκαηά καο ππνζηεξίδνπλ φηη νη πξσηεΐλεο MbeA θαη 

MbeC αιιειεπηδξνχλ άκεζα in vivo πξνάγνληαο ηε ζπδεπθηηθή θηλεηνπνίεζε ηνπ 

ColE1. 

Λέμεηο θιεηδηά: conjugal mobilization, plasmid ColE1, E. coli 

1. Varsaki, A., Lucas, M., Afendra, A., Drainas, C. And de la Cruz, F. (2003), Mol. 

Microbiol. 48:481-493 

2. Varsaki, A., Moncalian, G., Garcllan-Barcia, M.P., Drainas, C. and de la Cruz, F. 

(2009) Journal of Bacteriology, 191: 1446-1455 
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2.1. Ιn vivo and in vitro interactions between Μbea and Μbec: two proteins key 

to ColE1 plasmid conjugal mobilisation 

Varsaki A.
1
, Lamb H.K.

2
, Moncalián G.

3
, Eleftheriadou O

1
, Vandera E.

1
, de la Cruz 

F.
3
, Hawkins A.R.

2
 & C. Drainas

1 

1
Department of Chemistry, University of Ioannina, 45100, Greece. 

2
Institute of Cell and Molecular Biosciences, Newcastle University, Medical School, 

Catherine Cookson Building, Framlington Place, Newcastle upon Tyne, NE2 4HH, 

UK. 

3
Departamento de Biologia Molecular, Universidad de Cantabria, 39011 Santander, 

Spain 

Email: cdrainas@cc.uoi.gr 

Conjugal mobilization of plasmids has a significant contribution to microbial genome 

evolution. MbeA and MbeC proteins are encoded by ColE1 and play key roles in 

conjugative mobilisation of this plasmid. MbeA interacts specifically with ColE1-oriT 

ssDNA and catalyses single strand DNA cleavage and strand transfer (1), whereas  

MbeC binds specifically to dsDNA containing the oriT site of ColE1. Due to the 

predicted tertiary structure of MbeC, the assumption that it might interact with some 

other protein has been proposed (2). To test this hypothesis we studied the possible 

interactions of MbeC with MbeA, in vivo and in vitro. For the in vivo test, we applied 

a two-hybrid bacterial system based on the functional complementation between two 

fragments of an adenylate cyclase to reconstitute a cAMP signalling cascade in a cyaA 

deficient E. coli strain. We obtained successful complementation only when MbeC 

was interacting via its C-terminal domain with the N-terminal domain of MbeA, as 

hypothesised previously. Ιn vitro interactions were tested by isothermal titration 

calorimetry (ITC). These experiments showed that the two proteins interacted 

exothermically with a 1:1 stoichiometry (implying a single site of interaction), and a 

KD of approximately 21κM.  ITC experiments also showed that single stranded ColE1 

nic DNA interacted exothermically with MbeA with a 1:1 stoichiometry and a KD of 

152 nM.  This KD was reduced 3-fold in the presence of saturating amounts of MbeC. 

Our results support the hypothesis that MbeA and MbeC interact directly in vivo to 

promote conjugative mobilisation. 

Keywords: conjugal mobilization, plasmid ColE1, E. coli 

1. Varsaki, A., Lucas, M., Afendra, A., Drainas, C. And de la Cruz, F. (2003), Mol. 

Microbiol. 48:481-493 

2. Varsaki, A., Moncalian, G., Garcllan-Barcia, M.P., Drainas, C. and de la Cruz, F. 

(2009) Journal of Bacteriology, 191: 1446-1455 
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2.2. Λεηηνπξγηθόο ραξαθηεξηζκόο ηεο πεξηπιαζκηθήο θπθινθηιίλεο ηνπ 

Azotobacter vinelandii 

Γήκνπ Μ., Βεληεξάθε Α. & Π. Καηηλάθεο 

Δξγαζηήξην Μνξηαθήο Βηνινγίαο, Σκήκα Γεσπνληθήο Βηνηερλνινγίαο, Γεσπνληθφ 

Παλεπηζηήκην Αζελψλ, Ηεξά Οδφο 75, 11855, Αζήλα 

Email: mdimougr@yahoo.com 

Σν Azotobacter vinelandii είλαη έλα αδσηνδεζκεπηηθφ βαθηήξην ηνπ εδάθνπο, ην 

νπνίν ζρεηίδεηαη κε ην γέλνο Pseudomonas θαη ηνπ νπνίνπ ε πιήξεο αιιεινχρηζε ηνπ 

γελψκαηνο έρεη νιoθιεξσζεί πξφζθαηα. Βάζεη νκνινγίαο, βξέζεθε φηη δηαζέηεη δχν 

κέιε ηεο νηθνγέλεηαο ησλ θπθινθηιηλψλ, ην έλα απφ ηα νπνία παξνπζηάδεη 

θπηηαξνπιαζκαηηθή ηνπνζέηεζε θαη ην άιιν πεξηπιαζκηθή. Όιεο νη θπθινθηιίλεο 

δηαζέηνπλ κηα θνηλή πεξηνρή νκνινγίαο θαη αλήθνπλ ζηηο πεπηίδπι-πξφιπι cis/trans 

ηζνκεξάζεο (EC: 5.2.1.8). Σα έλδπκα απηά θαηαιχνπλ ηελ cis/trans ηζνκεξίσζε 

πεπηίδπι-πξφιπι δεζκψλ ελψ κπνξνχλ λα βνεζνχλ θαη ζην ζσζηφ δίπισκα 

πνιππεπηηδίσλ. Αλ θαη πνιιέο απφ ηηο επθαξπσηηθέο θπθινθηιίλεο έρνπλ κειεηεζεί 

εθηελψο, πνιχ ιίγεο είλαη νη πεξηπηψζεηο ιεηηνπξγηθνχ ραξαθηεξηζκνχ 

πξνθαξπσηηθψλ ελδχκσλ. ΢ε απηήλ ηε κειέηε, πεξηγξάθνπκε ηελ έθθξαζε θαη ηελ 

απνκφλσζε ηεο αλαζπλδπαζκέλεο πεξηπιαζκηθήο θπθινθηιίλεο απφ ην Azotobacter 

vinelandii ζην Escherichia coli θαη εμεηάδνπκε ηηο βηνρεκηθέο ηεο ηδηφηεηεο. 

Πξνθεηκέλνπ λα ειέγμνπκε αλ ε πεξηπιαζκηθή θπθινθηιίλε δηαζέηεη ελεξγφηεηα 

πεπηίδπι-πξφιπι cis/trans ηζνκεξάζεο, ρξεζηκνπνηήζακε ηε κέζνδν πξνζδηνξηζκνχ 

ελδπκηθήο ελεξγφηεηαο πνπ βαζίδεηαη ζηε ρπκνζξπςίλε θαη εμαξηάηαη απφ ηε  

cis/trans ηζνκεξίσζε πεπηίδπι-πξφιπι δεζκψλ ζπλζεηηθψλ ηεηξαπεπηηδίσλ. Δπηπιένλ 

θαη πξνθεηκέλνπ λα εμεηάζνπκε ηε πηζαλή ελεξγφηεηα ηζαπεξφλεο ηεο 

πεξηπιαζκηθήο θπθινθηιίλεο, ρξεζηκνπνηήζακε ηε κέζνδν ζεξκηθήο ζπζζσκάησζεο 

ηεο ζπλζάζεο ηνπ θηηξηθνχ νμένο. Σα απνηειέζκαηά καο δείρλνπλ πσο ε 

πεξηπιαζκηθή θπθινθηιίλε ηνπ Azotobacter vinelandii δηαζέηεη ελεξγφηεηα  πεπηίδπι-

πξφιπι cis/trans ηζνκεξάζεο αιιά δε θαίλεηαη λα δξα σο ηζαπεξφλε.  
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2.2. Functional characterization of the Azotobacter vinelandii periplasmic 

cyclophilin 

Dimou M., Venieraki A. & P. Katinakis 

Laboratory of Molecular Biology, Department of Agricultural Biotechnology, 

Agricultural University of Athens, Iera Odos 75, 11855, Athens 

Email: mdimougr@yahoo.com 

Azotobacter vinelandii is a soil nitrogen-fixing bacterium related to the Pseudomonas 

genus, whose complete genome sequence has recently been reported. Homology 

searches indicated that it possesses two members of the cyclophilin family, one with a 

cytoplasmic and one with a periplasmic localization. All cyclophilins share a common 

domain and belong to the peptidyl-prolyl cis/trans isomerases (EC: 5.2.1.8). These 

enzymes catalyze the interconversion of peptidyl-prolyl bonds while; they can also act 

on polypeptides, as folding helper enzymes. Although many of the eukaryotic 

cyclophilins have been studied extensively, few examples of functional 

characterization of these enzymes exist in prokaryotes. In this study, we describe the 

expression and purification of the recombinant periplasmic cyclophilin from 

Azotobacter vinelandii in Escherichia coli and analyze its biochemical properties in 

vitro. To test whether the periplasmic cyclophilin has peptidyl-prolyl cis/trans 

isomerase activity, we used a chymotrypsin-coupled peptidyl-prolyl cis/trans 

isomerase assay, which is rate-limited by the cis/trans isomerisation of the peptidyl-

prolyl bond of synthetic tetrapeptides. Further, in order to examine the possible 

chaperone activity of the periplasmic cyclophilin, we used the citrate synthase thermal 

aggregation assay. Our results show that the Azotobacter vinelandii periplasmic 

cyclophilin possesses peptidyl-prolyl cis/trans isomerase activity but does not seem to 

be a chaperone. 
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2.3. Μειέηε ηεο δξαζηηθόηεηαο ηνπ πξναγσγνύ ηνπ γνληδίνπ ηεο cfa ζπλζάζεο 

ζην Chromohalobacter salexigens 

Καηζίθα Α.,
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3
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1
 Σκήκα Βηνινγηθψλ 

Δθαξκνγψλ θαη Σερλνινγηψλ,
2
 Παλεπηζηήκην Ησαλλίλσλ, 45110 Ησάλληλα, Διιάδα  

Department of Microbiology and Parasitology, Faculty of Pharmacy, University of 

Seville, 41012 Seville, Spain
3
 

Email: agkatsifa@yahoo.com 

Σν Chromohalobacter salexigens είλαη έλα αιφθηιν βαθηήξην ην νπνίν εμαηηίαο ηεο 

εμαηξεηηθήο αιαηναλζεθηηθφηεηάο ηνπ, ζεσξείηαη κηθξννξγαληζκφο πξφηππν γηα ηε 

κειέηε ησλ πεξίπινθσλ κεραληζκψλ αληίζηαζεο ζην νζκσηηθφ ζηξεο ζηα 

πξνθαξπσηηθά. ΢ε πξνεγνχκελε εξγαζία, παξαηεξήζακε αχμεζε ηνπ πνζνζηνχ ησλ 

θπθινπξνπαλντθψλ ιηπαξψλ νμέσλ (CFA) ζηα θσζθνιηπίδηα ηεο κεκβξάλεο ηνπ C. 

salexigens σο απφθξηζε ζηηο απμεκέλεο ζπγθεληξψζεηο άιαηνο. Δπηπξφζζεηα, ζην 

γνληδίσκα ηνπ C. salexigens βξέζεθαλ δχν γνλίδηα cfa (cfa1, cfa2), ησλ νπνίσλ ηα 

πξντφληα έδεημαλ ζπληεξεκέλε δνκή ζπλζάζεο ησλ CFA. Ζ cfa ζπλζάζε θαηαιχεη ηε 

κεηαθνξά κηαο κεζπινκάδαο απφ ην δφηε S-adenosylmethionine (SAM) ζε αθφξεζηα 

ιηπαξά νμέα. Δπίζεο, παξαηεξήζεθε αχμεζε ηεο δξαζηηθφηεηαο ηεο 

θπθινπξνπαλντθήο ζπλζάζεο κε ηελ αχμεζε ηεο ζπγθέληξσζεο άιαηνο. Πξνθεηκέλνπ 

λα δηεπθξηληζηεί εάλ απηή ε αχμεζε ξπζκίδεηαη ζε κεηαγξαθηθφ επίπεδν, 

πξαγκαηνπνηήζεθε θισλνπνίεζε ηνπ πηζαλνχ πξναγσγνχ ηνπ γνληδίνπ cfa2, πνπ 

πεξηείρε ηηο -35 θαη -10 πεξηνρέο, αλνδηθά  ηνπ γνληδίνπ gfp, ην νπνίν θσδηθνπνηεί κηα 

πξάζηλε θζνξίδνπζα πξσηεΐλε, ζην πιαζκίδην pHS457. Ζ κεηαγξαθηθή απηή 

ζχληεμε κεηαθέξζεθε κε ζχδεπμε απφ θχηηαξα δφηε DH5α ηφζν ζην θπζηθφ ηχπν 

ηνπ C. Salexigens DSM3043 φζν θαη ζηα επαίζζεηα ζην άιαο κεηαιιαγκέλα ζηειέρε 

CHR62 θαη CHR63. Ζ κέηξεζε ηνπ θζνξηζκνχ ζε δηαθνξεηηθέο ζπγθεληξψζεηο 

άιαηνο ζην ζξεπηηθφ κέζν, έδεημε φηη ε πεξηνρή ηνπ πηζαλνχ πξναγσγνχ παξνπζηάδεη 

δξαζηηθφηεηα πξναγσγνχ θαη φηη ε έθθξαζή ηνπ δελ επεξεάδεηαη απφ ηε 

ζπγθέληξσζε άιαηνο. Σα απνηειέζκαηα απηά εληζρχνπλ ηελ άπνςε φηη ν cfa2 

πξναγσγφο ζην C. salexigens εθθξάδεηαη ζπλερψο. 

 

Λέμεηο θιεηδηά: Chromohalobacter salexigens, CL, CFA ιηπαξά νμέα 
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2.3. Promoter Activity Studies of a cfa Synthase Gene in  

Chromohalobacter salexigens 
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Chromohalobacter salexigens is a halophilic bacterium which exhibits extreme 

tolerance to salinity, being considered as a model microorganism to study the intricate 

circuits controlling stress response in prokaryotes. In a previous work, we discovered 

that under high salinity conditions C. salexigens membrane lipids contained a higher 

percentage of cyclopropanic fatty acids (CFA). Furthermore, within the C. salexigens 

genome sequence we found two cfa genes (cfa1, cfa2), whose products showed a 

conserved motif of cfa synthase. Cyclopropane fatty acid synthase (cfa) catalyses the 

transfer of a methyl group from S-adenosylmethionine (SAM) to unsaturated fatty 

acids. Cfa synthase activity was also found to be elevated when the cells were grown 

in presence of high salt concentrations. To determine whether this elevation occurred 

at the transcriptional level, we cloned the region of the putative cfa2 gene containing 

–35 and –10 promoter elements upstream of the promoterless gfp gene, encoding a 

green fluorescent protein, in the pHS457 plasmid. The created transcriptional fusion 

(pHS457_Ptcfa) was conjugally transferred from DH5α donors to C. salexigens wild 

type strain DSM3043 as well as into the salt-sensitive mutants CHR62 and CHR63. 

Measurement of fluorescence was monitored in presence of various salt 

concentrations into growth medium. The data showed that this region possessed real 

promoter activity, whereas its expression was not directly affected by salt 

concentration. These results demonstrate that the cfa2 promoter of C. salexigens 

DSM3043 most likely is expressed constitutively. 

 

Keywords: Chromohalobacter salexigens, CFA fatty acids 
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2.4. Μεηαγνληδησκαηηθή εμεξεύλεζε ησλ πδξνζεξκηθώλ πεγώλ ηνπ 

ππνζαιαζζίνπ εθαηζηείνπ Κνινύκπν (΢αληνξίλε, Διιάδα) 
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1
, Κπξπίδεο Ν.

2
, Μαλδαιάθεο Μ.

1
 & ΢. Αιεμαλδξή

1
 

1
 Διιεληθφ Κέληξν Θαιαζζίσλ Δξεπλψλ, Ζξάθιεην Κξήηεο & Αλάβπζζνο Αηηηθήο, 

Διιάδα 

2
 Joint Genome Institute, Department of Energy, California, USA 
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Ζ ζρεηηθά πξφζθαηε έθξεμε ηνπ εθαηζηείνπ ηεο ΢αληνξίλεο ζηελ Διιάδα (πξηλ 

πεξίπνπ 3600 ρξφληα) απνηέιεζε έλα απφ ηα κεγαιχηεξα εθαηζηεηαθά γεγνλφηα ζηελ 

δηάξθεηα ησλ ηζηνξηθψλ ρξφλσλ. Ζ εθαηζηεηαθή πεξηνρή ηεο ΢αληνξίλεο εθηείλεηαη  

ζε κήθνο θαηά 20 ρικ κε βνξεηναλαηνιηθή θαηεχζπλζε απνηεινχκελε ζε ζεηξά  απφ 

ηνπιάρηζηνλ 20 ππνζαιαζζίνπο θψλνπο. Ο κεγαιχηεξνο απφ απηνχο ηνπο θξαηήξεο 

είλαη ην Κνινχκπν, έλαο θψλνο δηακέηξνπ ηξηψλ ρηιηνκέηξσλ κε έλαλ κεγάιν 

θξαηήξα 1500 κέηξσλ πνπ βξίζθεηαη ζε βάζνο απφ ηελ επηθάλεηα ηεο ζάιαζζαο 505 

κέηξσλ. Καηά ηελ δηάξθεηα κηαο πξφζθαηεο σθεαλνγξαθηθήο απνζηνιήο (ηνπ 

Διιεληθνχ Κέληξνπ Θαιαζζίσλ Δξεπλψλ ζε ζπλεξγαζία κε ην Παλεπηζηήκην ηνπ 

Rhode Island) αλαθαιχθζεθε ζηνλ ππζκέλα ηνπ θξαηήξα κηα εθηεηακέλε πεξηνρή 

πινχζηα ζε πδξνζεξκηθέο πεγέο [Sigurdsson et al. 2006]. ΢ηελ πεξηνρή απηή 

αλαθαιχθζεθε έλαο κεγάινο αξηζκφο πδξνζεξκηθψλ πεγψλ θαη θακηλάδσλ κε 

ζεξκνθξαζίεο πνπ θπκαίλνληαλ απφ 70
o
C έσο θαη 220

o
C. Οη θακηλάδεο πςειήο 

ζεξκνθξαζίαο θαιχπηνληαλ απφ βαθηεξηαθέο απνηθίεο δηαθφξσλ ρξσκάησλ φπσο 

ιεπθνχ, γθξί θαη θφθθηλνπ. Δπίζεο, κεγάιεο επηθάλεηεο ηνπ ππζκέλα θαιχπηνληαο 

απφ κηθξνβηαθέο απνηθίεο γλσζηέο σο «κηθξνβηαθά ραιηά» θφθθηλνπ, ιεπθνχ, θαη 

πνξηνθαιί ρξψκαηνο. Οη εληππσζηαθέο απηέο πεξηνρέο κπνξνχλ λα απνηειέζνπλ 

ζηφρν γηα εμεξεχλεζε ησλ κηθξνβηαθψλ θνηλσληψλ ηνπο κε βηνηερλνινγηθφ 

ελδηαθέξνλ. Γηα ην ιφγν απηφ, δηάθνξα δείγκαηα  απφ απηέο ηηο πεξηνρέο 

ζπιιέρζεθαλ κε ζθνπφ ηελ κεηαγνληδησκαηηθή εμεξεχλεζε ησλ ζπγθεθξηκέλσλ 

ελδηαηηεκάησλ. 
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2.4. Metagenomic exploration of the newly discovered hydrothermal vent sites in 

the submarine Kolumbo volcano (Santorini, Greece) 
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The most recent major explosive eruption of the Santorini volcano in Greece (around 

3600 years before present) was one of the largest volcanic events known in historical 

time. The Santorini volcanic field extends 20 km to the northeast as a line of more 

than 20 submarine cones. The largest of these submarine craters is Kolumbo, a three-

km-diameter cone with a 1500 m wide crater at a depth of 505 m below sea level. 

During a recent marine survey (of the Hellenic Centre for Marine Research in 

collaboration with the Rhode Island University), a widespread hydrothermal vent field 

was discovered on the floor of the Kolumbo crater [Sigurdsson et al. 2006]. High 

temperature venting with fluid temperatures up to 220
o
C from vent chimneys as well 

as lower-temperature chimneys and vents (with fluids up to 70
o
C) were discovered. 

The exterior of most chimneys is covered with white, grey, and reddish filamentous 

bacteria. Large areas on the floor of the Kolumbo volcano are covered by reddish 

bacteria, white and reddish orange bacterial mats that can be characterized as 

promising targets of high microbial colonisation and hence biotechnological interest. 

Thus, samples of red and white-grey bacterial mats have been collected for the 

metagenomic exploration of these newly discovered habitats.  

 

Sigurdsson, H., Carey, S., Alexandri, M., Vougioukalakis, G., Croff, K., Roman, C., 

Sakellariou, D., Nomikou, P. et al. 2006. Marine investigations of Greece‟s Santorini 

volcanic field. EOS 87: 337-342 
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2.5. ΢ηνρεπκέλε ηζνηνπηθή αλάιπζε ξππαληώλ (CSIA) σο έλα λέν, ηζρπξό 

πεξηβαιινληηθό εξγαιείν γηα ηελ παξαθνινύζεζε ηεο βηναπνδόκεζεο νξγαληθώλ 

ξππαληώλ ζηα εδάθε: ην πξόγξακκα isoSoil 
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Σα παξαδνζηαθά πξνγξάκκαηα παξαθνινχζεζεο ηεο επαλαθνξάο πεξηβαιινληηθψλ 

ζπζηεκάησλ, ηα νπνία βαζίδνληαη ζηε ρσξηθή κέηξεζε ησλ ζπγθεληξψζεσλ ησλ 

ξππαληψλ θαη ησλ κεηαβνιηηψλ ηνπο κε ηελ πάξνδν ηνπ ρξφλνπ, παξέρνπλ ζπλήζσο 

αζαθείο εθηηκήζεηο ιφγσ ηεο αδπλακίαο ηνπο λα δηαθξίλνπλ ηελ πξαγκαηηθή 

απνδφκεζε ησλ ξππαληψλ απφ άιιεο δηεξγαζίεο πνπ ιακβάλνπλ ρψξα ηαπηφρξνλα, 

φπσο ε αλάκημε πνιιαπιψλ πεγψλ ξχπαλζεο, ε δηαζπνξά (αξαίσζε) θαη άιιεο 

δηεξγαζίεο αλαθαηαλνκήο. Ο ζθνπφο ηνπ επξσπατθνχ πξνγξάκκαηνο isoSoil είλαη λα 

θαζηεξψζεη ηε ζηνρεπκέλε ηζνηνπηθή αλάιπζε ξππαληψλ (CSIA) σο έλα λέν, θηιηθφ 

πξνο ην ρξήζηε θαη ηζρπξφ εξγαιείν ηφζν γηα ηελ παξαθνινχζεζε ηεο 

βηναπνδφκεζεο φζν θαη γηα ηελ εθηίκεζε ησλ πεγψλ εθπνκπήο νξγαληθψλ ξππαληψλ 

ζηα εδάθε. Ζ πνιπζχλζεηε θνηλνπξαμία ηνπ isoSoil, ε νπνία πεξηιακβάλεη 

παγθνζκίσο πξσηνπφξεο εξεπλεηηθέο νκάδεο ζηε CSIA, εηαηξίεο παξνρήο ππεξεζηψλ 

εζηηαζκέλεο ζηηο ρεκηθέο αλαιχζεηο ξππαληψλ θαη ζηελ παξαθνινχζεζε επαλαθνξάο 

πεξηβαιινληηθψλ ζπζηεκάησλ, θαζψο θαη έκπεηξεο επηρεηξήζεηο ζηε δεκηνπξγία 

εθαξκνγψλ-πξνγξακκαηηζκνχ, ζα επηηξέςεη α) ηελ εθαξκνγή/δηεξεχλεζε πνιιαπιψλ 

ηζνηνπηθψλ ζπζηεκάησλ (
13

C/
12

C, 
2
H/

1
H, 

15
N/

14
N θαη 

37
Cl/

35
Cl) ησλ ξππαληψλ γηα 

βειηησκέλν ραξαθηεξηζκφ θαη παξαθνινχζεζε ζπγθεθξηκέλσλ πεξηνρψλ σο πξνο ηε 

βηνηηθή θαη αβηνηηθή απνδφκεζε, β) ηελ εθαξκνγή ηζνηνπηθήο ηαπηνπνίεζεο 

(
14

C/
12

C, 
2
H/

1
H, 

37
Cl/

35
Cl θαη 

81
Br/

79
Br) γηα ηελ εθηίκεζε ηε ξχπαλζεο πνπ 

πξνέξρεηαη απφ πεξηθεξεηαθέο θαη ηνπηθέο πεγέο (πεξηβαιινληηθή ηαηξνδηθαζηηθή) 

θαη γ) ηελ αλάπηπμε θαη αλάδεημε δηαδηθηπαθά εκπνξηθά δηαζέζηκσλ εθαξκνγψλ πνπ 

ζα ππνβνεζνχλ ηηο ππεξεζίεο δηαρείξηζεο εδαθψλ ζηε δεηγκαηνιεςία θαη ηελ 

εξκελεία ησλ απνηειεζκάησλ CSIA. Ζ εθαξκνγή ηεο CSIA παξέρεη έλα 

ηεθκεξησκέλν θαη βειηησκέλν εξγαιείν γηα ηελ εθηίκεζε θαη ηελ παξαθνινχζεζε 

ησλ 3.5 εθαηνκκπξίσλ ξππαζκέλσλ εδαθηθψλ πεξηνρψλ ζηελ Δπξσπατθή Έλσζε. Ζ 

εθαξκνγή ηεο αλάιπζεο πνιιαπιψλ ηζνηφπσλ παξέρεη απμεκέλε δπλαηφηεηα γηα ηε 

δηάθξηζε ηεο πξαγκαηηθήο απνδφκεζεο ξππαληψλ απφ άιιεο πεξηβαιινληηθέο 

δηεξγαζίεο πνπ ζπκβαίλνπλ ηαπηφρξνλα. 
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2.5. Contaminant-specific isotope analyses as sharp environmental-forensics 

tools for site characterisation, monitoring and source apportionment of 

pollutants in soil: the isoSoil project 
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Conventional remediation-monitoring programmes, i.e. analysis of contaminant and 

metabolite concentrations over time and space, often provide inconclusive 

assessments due to inability to resolve among mixing of several contaminant sources, 

degradation, dispersion and other redistribution processes. The isoSoil objective is to 

firmly establish concentration-independent contaminant-specific isotope analysis 

(CSIA) as a novel, user-friendly and powerful tool for both degradation monitoring 

and source apportionment of organic contaminants in soil. The balanced isoSoil 

consortium with world-leading CSIA research groups, progressive remediation-

focused and analytical services companies and experienced software enterprises will 

enable a) applications of multiple CSIA systems (13C/12C, 2H/1H, 15N/14N and 

37Cl/35Cl) for improved site-specific characterization and monitoring of microbial 

and abiotic degradation, b) applications of CSIA “isotopic fingerprinting” (14C/12C, 

2H/1H, 37Cl/35Cl, and 81Br/79Br) for source apportionment of both regional diffuse 

and locally mixed contamination scenarios (i.e., environmental forensics) and, c) 

emphasis on development and demonstration of web-based commercial software to 

aid soil managers in sampling and interpretation of CSIA results. The CSIA concept 

provides a well-defined and improved tool to for assessment and monitoring of the 3.5 

mill contaminated soil sites in EU. Application of multi-element CSIA enables 

enhanced power to resolve between the many co-occurring processes.  
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2.6. Mapping of geographical and environmental parameters for metagenomics 

projects. 

Li-Yuan Hung
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One of the most fundamental problems in the analysis of metagenomics datasets is the 

lack of recorded knowledge about the number and types of species represented in the 

sequenced samples. To estimate the number of species, the environmental niche of 

origin needs to be correlated with species complexity as a first step towards the 

delineation of sample biodiversity. Niches can be characterized by a set of parameters 

that describe specific environments and samples. We report the integration of 

available data for the analysis of metagenomics projects by recording environmental 

parameters and capturing species complexity using signature genes. Using a 

comprehensive list of published metagenomics projects, it is possible to integrate 

disparate data from geographical locations, physicochemical properties and 

environmental ontologies that describe environmental metadata, and using those 

effectively for a more complete characterization of metagenomics projects, coupling 

them with genomic features such as GC content and species complexity. We also 

provide a Metagenomics KML layer for Google Earth users. 
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2.7. Grand Challenge Genomic and Metagenomic efforts at the DOE-JGI and 

beyond 

Nikos C. Kyrpides 
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At the time of the completion of 1000 microbial genomes (November 2009), it is 

worth noting that the enabling technology which birthed the field and brought it to 

this point is fundamentally different from the one that is currently pushing it to the 

next phase.  

The significant improvement in the speed, efficiency and cost of the sequencing 

technology over the last few years is mediating a major transition in Genomics from 

small-scale, single PI driven projects, to large scale, multi-institutional and eventually 

to grand challenge efforts. One such large scale effort is the Genomic Encyclopedia of 

Bacteria and Archaea (GEBA) project, which was initiated by the DOE-JGI on 2007 

with the goal of sequencing representative microorganisms from the phylogenetically 

diverse branches of the Tree of Life. Up to this point, approximately 250 organisms 

have been selected for sequencing and over 100 of those have been sequenced. A 

parallel project (GEBA-RNB) focuses on a specific phylogenetic lineage, and was 

launched the last few months by the DOE-JGI in collaboration with the Beijing 

Genomics Institute (BGI). This project aims to provide the genomic sequences of 

200-300 Root-Nodule-Bacteria, isolated from diverse geographic locations around the 

world.  

Such large scale efforts aim to provide a rapid characterization of the microbial tree of 

life and improve our understanding of the large genetic and biochemical diversity 

available therein. However, when placed within the perspective of the immense 

phylogenetic diversity of the microbial life it becomes evident that much bigger 

efforts are needed to achieve these goals. To accomplish this, an international 

consortium is currently planning the launch of a grand challenge project to sequence 

the type strains of all the cultured and properly described prokaryotic microorganisms 

(approximately 15,000 species), within the next 5 years. Although based on our 

current knowledge less than 1% of microbes have been cultured, it is anticipated that 

this effort will provide the foundation of the framework to study and understand 

microbial life and its diversity.  
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3.1. Οκόινγνο Μεηαζρεκαηηζκόο ηνπ Fusarium oxysporum κε ΢ηόρν ηελ Αύμεζε 

ηεο Παξαγσγήο Αηζαλόιεο 

Αλαζνληδήο Γ.Δ., ΢ηαζνπνχινπ Π.Μ., Ακίιιεο ΢., Καξαγθνχλε Α.Γ., Γηαιιηλάο Γ. 

& Γ.Γ. Υαηδεληθνιάνπ 

Δξγαζηήξην Μηθξνβηνινγίαο, Σνκέαο Βνηαληθήο, Σκήκα Βηνινγίαο, Δζληθφ θαη 

Καπνδηζηξηαθφ Παλεπηζηήκην Αζελψλ, 15781 Αζήλα. 
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Λφγσ ηεο ζπλερψο απμαλφκελεο ηηκήο ηνπ πεηξειαίνπ, ε ρξήζε ηεο αηζαλφιεο, σο 

έλα ελαιιαθηηθφ νηθνινγηθφ θαχζηκν, αξρίδεη λα απνηειεί κηα ειθπζηηθή πξννπηηθή 

γηα ηε βηνκεραλία ηεο ελέξγεηαο ζηελ Δπξψπε. Ζ βηνκεηαηξνπή ηεο θπηηθήο βηνκάδαο 

ζε αηζαλφιε ρξεζηκνπνηείηαη ήδε εθηελψο γηα ην ζθνπφ απηφ, ηφζν ζηε Βξαδηιία, 

φζν θαη ζηηο Ζ.Π.Α. ΢ηελ πξψηε πεξίπησζε, γίλεηαη εθκεηάιιεπζε ηεο πςειήο 

ζπγθέληξσζεο ηεο ζαθραξφδεο ζην δαραξνθάιακν, ελψ ζηε δεχηεξε, ην άκπιν ηνπ 

θαιακπνθηνχ πδξνιχεηαη ζε νιηγνζαθραξίηεο πξηλ ηελ πξαγκαηνπνίεζε ηεο δχκσζεο. 

Παξφια απηά, ε αιιαγή ρξήζεο πνιιψλ θαιιηεξγεηψλ, ηα πξντφληα ησλ νπνίσλ 

παξαδνζηαθά πξννξίδνληαλ πξνο αλζξψπηλε θαηαλάισζε, έρεη ζέζεη έλα εζηθφ 

δίιιεκα πνπ αθνξά ηελ παξαγσγή θαη ηε δηάδνζε ηεο βηναηζαλφιεο γηα ηηο νινέλα 

απμαλφκελεο αλάγθεο ηνπ ηνκέα ησλ κεηαθνξψλ. 

Οη ιηγληλνθπηηαξηλνχρεο ελψζεηο πνπ πεξηέρνληαη ζηα απφβιεηα ησλ αγξνηηθψλ θαη 

δαζηθψλ δξαζηεξηνηήησλ, ηεο βηνκεραλίαο ράξηνπ, θαζψο θαη άιισλ βηνκεραληψλ, 

κπνξνχλ λα ρξεζηκνπνηεζνχλ σο κηα άθζνλε θαη ρακεινχ θφζηνπο πεγή ζαθράξσλ, 

γηα ηελ παξαγσγή αηζαλφιεο. Ο κχθεηαο Fusarium oxysporum είλαη αλάκεζα ζηα 

ιίγα ήδε πνπ έρνπλ ηε δπλαηφηεηα λα δπκψλνπλ ηελ θπηηαξίλε θαη ηελ εκηθπηηαξίλε 

πξνο αηζαλφιε ζε δηεξγαζία ελφο ζηαδίνπ. ΢ε πξνεγνχκελεο έξεπλεο κε ην 

εξγαζηεξηαθφ ζηέιερνο F3 ηνπ F. oxysporum, παξαηεξήζεθε ζπζζψξεπζε ηεο 1,6-P-

γιπθφδεο ζε αεξφβηεο θαη αλαεξφβηεο θαιιηέξγεηεο κε γιπθφδε σο πεγή άλζξαθα. 

Δπίζεο, ζε αεξφβηεο θαη αλαεξφβηεο θαιιηέξγεηεο κε μπιφδε σο πεγή άλζξαθα, 

παξαηεξήζεθε ζπζζψξεπζε ηεο ζεδνεπηνπιφδεο-7-P, ε νπνία αλήθεη ζην 

κεηαβνιηθφ κνλνπάηη ησλ θσζθνξηθψλ πεληνδψλ. Σα παξαπάλσ απνηειέζκαηα 

ππνδεηθλχνπλ ελδερνκέλσο ηα ρακειά επίπεδα έθθξαζεο ησλ ελδχκσλ 

θσζθνγιπθνκνπηάζε (PGM) θαη ηξαλζαιδνιάζε (TAL), αληίζηνηρα. Απμεκέλε 

έθθξαζε ησλ ελ ιφγσ ελδχκσλ ζα κπνξνχζε λα νδεγήζεη ζηελ αχμεζε ηεο 

παξαγσγηθφηεηαο ηεο ζπλνιηθήο δηεξγαζίαο ζε αηζαλφιε. 

΢ε απηή ηελ εξγαζία, επεηεχρζε ε ππεξέθθξαζε ηεο PGM θαη ηεο TAL  ηνπ F. 

oxysporum ππφ ηε ξχζκηζε ηνπ ππνθηλεηή ζπλερνχο έθθξαζεο ηνπ gpdA ηνπ A. 

nidulans. Γψδεθα κεηαζρεκαηηζκέλα ζηειέρε απνκνλψζεθαλ λα εθθξάδνπλ ην έλα ή 

θαη ηα δχν έλδπκα. Ζ απνηειεζκαηηθφηεηα ηνπ κεηαζρεκαηηζκνχ επηβεβαηψζεθε κε 

αλάιπζε θαηά Southern θαη northern θαη βηνρεκηθέο δνθηκέο γηα ην θάζε έλδπκν. Ζ 

ελεξγφηεηα ησλ δχν ελδχκσλ ήηαλ πςειφηεξε απφ απηή ηνπ θπζηθνχ ζηειέρνπο 

κέρξη 4 θαη 5 θνξέο γηα ηεο PGM θαη ηελ TAL αληίζηνηρα, ζε αεξφβηεο ζπλζήθεο κε 

γιπθφδε σο πεγή άλζξαθα. Σα κεηαζρεκαηηζκέλα ζηειέρε θαηεγνξηνπνηήζεθαλ 

ζχκθσλα κε ηα παξαπάλσ ραξαθηεξηζηηθά θαη πξνζδηνξίζηεθε ε απφδνζή ηνπο ζηελ 

παξαγσγή αηζαλφιεο. 
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3.1. Metabolic Engineering of Fusarium oxysporum Towards Higher Ethanol 

Productivities 

Anasontzis G.E., Stathopoulou P.M., Amilis S., Karagouni A.D., Diallinas G. & 

D.G. Hatzinikolaou 

Microbiology Group, Botany Department, School of Biology, National and 

Kapodistrian University of Athens, University Campus, 157 81, Zografou, Athens, 

GREECE 

Email: G_Anasontzis@biol.uoa.gr 

Due to the continuously anodic prices of oil, the use of ethanol, as an alternative 

ecological transportation fuel, begins to attract the energy industry in Europe. The bio 

conversion of plant biomass into ethanol has already been used for the same purpose 

widely in Brazil, where the high synthesis of sucrose by the abundant tropical sugar 

cane is utilized, and the U.S., where the starch obtained by the corn is hydrolyzed 

before the yeast fermentation takes place. However, the change of many agricultures, 

traditionally used for human consumption, for other species, whose biomass can be 

converted to alcohol, has posed an ethical dilemma for the production and broad 

utilization of bioethanol to satisfy the always increasing demands of the 

transportations. 

Lignocellulosic compounds, present in agricultural and forestry residues and paper 

and industrial wastes, could be used as a low cost and abundant sugar source for 

fermentation into ethanol. Fusarium oxysporum is among the few species that have 

been reported to bear the ability to ferment cellulose and hemicelluloses to ethanol, in 

a one step process. In previous studies with the laboratory strain F3 of F. oxysporum, 

the high levels of accumulated glucose-1,6-P, with glucose as carbon source and the 

high levels of Sedoheptulose-7-P, in the Pentose Phosphate Pathway, with xylose as 

carbon source, in aerobic and anaerobic conditions,  indicated the probable low 

activity of the phosphoglucomutase (PGM) and transaldolase (TAL) enzymes 

respectively. Higher expression of these enzymes could lead to higher ethanol 

production, under anaerobic conditions. 

In this study, we succeeded in overexpressing the PGM and TAL of F. oxysporum 

under the regulation of the constitutive promoter of gpdA of Aspergillus nidulans. 

Twelve transformants were isolated expressing either or both the enzymes.  The 

effectiveness of the transformation was certified with Southern and northern blot 

analysis and biochemical assays for the respective enzymes. PGM and TAL activity 

surpassed those of the wild type strain by up to 4 and 5 times respectively, in aerobic 

cultures with glucose as carbon source. The transformants were categorized based on 

their aforementioned characteristics and their ethanol production performance were 

tested compared to the wild type in anaerobic glucose batch cultures.  
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3.2 Μειέηε ηεο έθθξαζεο ηεο πεξηνρήο blp γηα ηελ παξαγσγή ζεξκνθηιίλεο από 

ην νμπγαιαθηηθό βαθηήξην Streptococcus thermophilus ACA-DC 0040 

Βαζηιεηάδεο Α. 
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 & Α.-΢. Αθέλδξα
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Παλεπηζηήκην Ησαλλίλσλ, Σκήκα Βηνινγηθψλ Δθαξκνγψλ & Σερλνινγηψλ·  

2
Γεσπνληθφ Παλεπηζηήκην Αζελψλ, Σκήκα Δπηζηήκεο & Σερλνινγίαο Σξνθίκσλ 

Email: vasiliadisanastasios@hotmail.com 

Ο Streptococcus thermophilus είλαη έλα νμπγαιαθηηθφ βαθηήξην πνπ ρξεζηκνπνηείηαη 

παξαδνζηαθά ζηελ παξαγσγή γηανπξηηνχ θαη κηαο ζεηξάο ραξαθηεξηζηηθψλ ζθιεξψλ 

ηπξηψλ. Σν ζηέιερνο S. thermophilus ACA-DC0040 πνπ έρεη απνκνλσζεί απφ 

ειιεληθφ παξαδνζηαθφ γηανχξηη παξάγεη κία βαθηεξηνζίλε (ζεξκνθηιίλε T) κε 

αληηκηθξνβηαθή δξάζε έλαληη αξθεηψλ νμπγαιαθηηθψλ βαθηεξίσλ θαη βαθηεξίσλ 

αιινίσζεο. Βάζεη ησλ ηδηνηήησλ ηεο κπνξεί λα ρξεζηκνπνηεζεί σο θπζηθφ 

ζπληεξεηηθφ ζε ηξφθηκα πνπ απνηεινχλ πξντφληα δχκσζεο. O ζθνπφο ηεο παξνχζαο 

εξγαζίαο είλαη ε δηεξεχλεζε ηεο έθθξαζεο ησλ πηζαλψλ γνληδίσλ πνπ εκπιέθνληαη 

ζηελ παξαγσγή ηεο ζεξκνθηιίλεο.  

Έρεη εληνπηζζεί κία πεξηνρή ζην γνληδίσκα ηνπ S. thermophilus ACA-DC0040 

κεγέζνπο πεξίπνπ 12.7 kb, ε νπνία θέξεηαη σο ππεχζπλε γηα ηελ επαγσγή, ηε 

ζχλζεζε θαη ηελ έθθξηζε ηεο ζεξκνθηιίλεο Σ. Βάζεη εξγαιείσλ βηνπιεξνθνξηθήο  

πξνζδηνξίζηεθαλ επί ηεο λνπθιενηηδηθήο αιιεινπρίαο ηα πηζαλά αλαγλσζηηθά 

πιαίζηα θαη ηα γνλίδηα πνπ αληηζηνηρνχλ ζε απηά. Ζ νξγάλσζή ηεο είλαη παξφκνηα κε 

ηελ πεξηνρή blp ηνπ Streptococcus thermophilus LMG18311,  ην νπνίν φκσο δελ 

παξάγεη βαθηεξηνζίλε ιφγσ πηζαλψλ κεηαιιαγψλ ζε ζπγθεθξηκέλα γνλίδηα απηήο.  

Σν S. thermophilus ACA-DC0040 θαιιηεξγήζεθε κε πξνζζήθε θαζαξνχ 

ππεξθείκελνπ πγξήο θαιιηέξγεηαο Lactococcus lactis subsp. cremoris CNRZ117 πνπ 

επάγεη ηελ παξαγσγή ηεο ζεξκνθηιίλεο Σ. Απνκνλψζεθε νιηθφ RNA, απφ ην νπνίν 

εληζρχζεθε ην mRNA ησλ πηζαλψλ γνληδίσλ κέζσ RT-PCR θαη θαηάιιεια 

ζρεδηαζκέλσλ εθθηλεηψλ. Σα απνηειέζκαηα έδεημαλ φηη ζπκκεηαγξάθνληαη ηα 

αλαγλσζηηθά πιαίζηα πνπ αληηζηνηρνχλ α) ζηα γνλίδηα βηνζχλζεζεο ηνπ κεηαθνξέα 

ABC (blpA), ηεο βνεζεηηθήο πξσηεΐλεο κεηαθνξάο (blpB) θαη ηνπ πεπηίδηνπ 

επαγσγήο (blpC), β) ζηα δνκηθά γνλίδηα ηεο βαθηεξηνζίλεο θαη ησλ πηζαλψλ 

πεπηηδίσλ αλνζίαο θαη γ) ζε γνλίδηα, ηα πξντφληα ησλ νπνίσλ είλαη ππεχζπλα γηα ηελ 

ηξνπνπνίεζε ηεο βαθηεξηνζίλεο έλαληη δηεπξπκέλνπ θάζκαηνο βαθηεξίσλ. Γελ 

παξαηεξήζεθε κεηαγξαθή ησλ πιαηζίσλ πνπ αληηζηνηρνχλ ζηα γνλίδηα ηνπ 

ξπζκηζηηθνχ ζπζηήκαηνο αίζζεζεο απαξηίαο (blpH, blpR). Σα παξαπάλσ βξίζθνληαη 

ζε ζπκθσλία κε φκνηα απνηειέζκαηα γηα ηελ παξαγσγή βαθηεξηνζίλεο ζην S. 

thermophilus LMD9 θαη πξφθεηηαη λα κειεηεζνχλ πεξαηηέξσ κε αλάιπζε northern. 
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3.2. Study on the expression of blp region for thermophilin production by the 

lactic acid bacterium Streptococcus thermophilus ACA-DC 0040. 
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1
, Aktypis A.

2
, Hatziloukas E.

1
 & A. – S. Afendra

1 

1
University of Ioannina, Department of Biological Applications and Technology 

2
Agricultural University of Athens, Department of Food Science and Technology 

Email: vasiliadisanastasios@hotmail.com 

Streptococcus thermophilus is a lactic acid bacterium traditionally used in the 

manufacture of yogurt and so-called hard „„cooked‟‟ cheeses. S. thermophilus strain 

ACA-DC0040, isolated from traditional Greek yoghurt, produces a bacteriocin 

(thermophilin T) that is active against several LAB and food spoilage bacteria. Due to 

its properties it can be considered as a potential biopreservative. The aim of this study 

is the investigation of the expression of the putative genes involved in the 

thermophilin production. 

A region of about 12.7 kb has been located in the S. thermophilus ACA-DC0040 

genome which is supposed to be responsible for the induction, the synthesis and the 

secretion of thermophilin T. Based on bioinformatic tools, the putative reading frames 

on the nucleotide sequence and the corresponding genes have been determined. The 

organization is similar to the blp region of Streptococcus thermophilus LMG18311, 

which, however, does not produce bacteriocin due to possible mutations on certain 

genes.   

S. thermophilus ACA-DC0040 was grown with the addition of Lactococcus lactis 

subsp. cremoris CNRZ117 liquid culture clear supernatant, which induces the 

thermophilin production. Total RNA was isolated, of which the mRNA of the putative 

genes was amplified by RT-PCR and appropriate primers. The results showed that the 

cotranscribed reading frames corresponded to a) ABC transporter biosynthetic gene 

(blpA), helper carrier protein gene (blpB) θαη inducer peptide gene (blpC), b) 

bacteriocin biosynthetic peptide(s) and putative immunity protein(s) genes and c) 

genes, whose products are responsible for the bacteriocine modification against a 

wide range of bacteria. Transcription of the frames corresponding to quorum sensing 

regulatory system genes (blpH, blpR) was not observed. These results are in 

agreement with similar ones obtained for the bacteriocin production in S. 

thermophilus LMD9 and will be further studied by northern analysis. 
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3.3. Μειέηε ζπκκεηαθνξάο ηνπ είδνπο Pseudomonas putida θαη ζσκαηηδίσλ 

θανιηλίηε ζε θνξεζκέλα πνξώδε κέζα 

Βαζηιεηάδνπ I.A. & Κ.Β. Υξπζηθφπνπινο 

Δξγαζηήξην Σερλνινγίαο ηνπ Πεξηβάιινληνο, Σκήκα Πνιηηηθψλ Μεραληθψλ, 

Παλεπηζηήκην Παηξψλ, 26500  Πάηξα 

Email: ivasiliadou@upatras.gr 

Eλαο κεγάινο αξηζκφο απφ επηβιαβή ζσκαηίδηα, ζπκπεξηιακβαλνκέλσλ θαη ησλ βην-

θνιινεηδψλ (π.ρ. βαθηήξηα θαη ηνί), ζπλαληψληαη πνιχ ζπρλά θάησ απφ ηελ επηθάλεηα 

ηνπ εδάθνπο, φρη κφλν αησξνχκελα ζηελ πγξή θάζε, αιιά θαη πξνζξνθεκέλα ζε 

άιια θνιινεηδή ζσκαηίδηα (π.ρ. άξγηινο, ρνπκηθέο ελψζεηο). ΢ηφρνο ηεο παξνχζαο 

εξγαζίαο ήηαλ ε κειέηε ηεο κεηαθνξάο ηνπ βαθηεξηαθνχ είδνπο Pseudomonas putida 

ζε πνξψδεο κέζν, παξνπζία θνιινεηδψλ ζσκαηηδίσλ θανιηλίηε. Αξρηθά, 

πξαγκαηνπνηήζεθαλ πεηξάκαηα γηα θάζε έλα είδνο ζσκαηηδίσλ μερσξηζηά ζε ζηήιε 

κε πιεξσηηθφ πιηθφ γπάιηλεο ζθαίξεο, ππφ δηαθνξεηηθή ελδνπνξψδε ηαρχηεηα λεξνχ, 

γηα λα θαζνξηζηνχλ ηα ραξαθηεξηζηηθά ηεο κεηαθνξάο ηνπο. Σέινο, εθηειέζηεθαλ 

πεηξάκαηα ζε ζηήιε γηα ηε κειέηε ηεο ζπκκεηαθνξάο ηνπ είδνπο Ps. putida θαη ησλ 

ζσκαηηδίσλ θανιηλίηε, φηαλ απηά εηζέξρνληαη ηαπηφρξνλα ζην πνξψδεο κέζν. 

Παξαηεξήζεθε φηη ε παξνπζία ηνπ θανιηλίηε εκπνδίδεη ηε κεηαθνξά ησλ βαθηεξίσλ 

θαη κεηψλεη ηελ επαλάθηεζε ηεο κάδαο ηνπο, ιφγσ ηεο πξνζξφθεζεο ησλ βαθηεξίσλ 

ζηνλ θανιηλίηε πνπ έρεη πξνζθνιιεζεί ζην πνξψδεο κέζν. Ζ θαηαλφεζε ησλ 

αιιειεπηδξάζεσλ κεηαμχ δηαθνξεηηθψλ θνιινεηδψλ ζσκαηηδίσλ κπνξεί λα θαλεί 

ρξήζηκε ζηελ εθαξκνγή ελφο ζρεδίνπ βην-απνθαηάζηαζεο ππφγεησλ πδάησλ. 
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3.3. Co-transport of Pseudomonas putida and kaolinite colloid particles through 

water saturated porous media 

Vasiliadou I.A. & C.V. Chrysikopoulos 
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Numerous contaminants, including biocolloids (e.g. bacteria and viruses), are 

frequently present and mobile in the subsurface not only suspended in the aqueous 

phase, but also sorbed onto other mobile colloid particles (e.g. clays, humic 

substances). The present study focuses on the transport of bacteria species 

Pseudomonas putida in porous media in the presence of suspended kaolinite colloid 

particles. Initial transport experiments were performed, under various flow conditions 

in water saturated columns packed with glass beads, with bacteria and kaolinite alone 

in order to better understand their individual transport characteristics. Finally, 

Pseudomonas putida and kaolinite colloid particles were injected simultaneously into 

the packed column in order to investigate their co-transport behavior. The 

flowthrough experimental data suggest that the presence of clay particles inhibit the 

transport and reduce the mass recovery of bacteria, due to bacteria attachment onto 

kaolinite particles, which were retained by the solid matrix. The results of this study 

may be useful in the restoration of contaminated aquifer systems. 



 

80 

 

3.4. Έιεγρνο ηεο Κπηηαξηλνιπηηθήο θαη Ξπιαλνιπηηθήο Γξάζεο ζε Θεξκόθηια 

Βαθηεξηαθά ΢ηειέρε ηνπ Ζθαηζηεηαθνύ ΢πκπιέγκαηνο ηεο ΢αληνξίλεο 

Γαιαλνπνύινπ Α.Π., ΢ηαζνπνχινπ Π.Μ., Αλαζνληδήο Γ.Δ., Καξαγθνχλε Α.Γ. & 

Γ.Γ. Υαηδεληθνιάνπ 

Οκάδα Μηθξνβηνινγίαο, Σνκέαο Βνηαληθήο, Σκήκα Βηνινγίαο ΔΚΠΑ, 

Παλεπηζηεκηνχπνιε, 157 84 Εσγξάθνπ, Αηηηθή. 

E-mail: xatzdim@biol.uoa.gr 

Ζ θπηηαξίλε θαη ε μπιάλε απαληνχλ ζην θπηηαξηθφ ηνίρσκα ησλ θπηηθψλ θπηηάξσλ. 

Χο θχξην ζπζηαηηθφ ηνπ μχινπ αγγεηνζπέξκσλ θαη γπκλνζπέξκσλ, απνηεινχλ ηηο 

πιένλ άθζνλεο αλαλεψζηκεο πεγέο άλζξαθα. Οη θπηηαξηλάζεο θαη νη μπιαλάζεο, 

έλδπκα ππεχζπλα γηα ηε δηάζπαζε ησλ παξαπάλσ πνιπζαθραξηηψλ, ζπγθεληξψλνπλ 

ην βηνηερλνινγηθφ ελδηαθέξνλ θαη βξίζθνπλ εθαξκνγέο ζε δηάθνξνπο ηνκείο ηεο 

βηνκεραλίαο (ηξφθηκα, νηλνπνηία, δπζνπνηία, δσνηξνθέο, βηνκεραλία ραξηηνχ, 

θισζηνυθαληνπξγία θαη απνξξππαληηθά) ηεο γεσξγίαο θαη ηεο βαζηθήο έξεπλαο. 

΢θνπφο ηεο παξνχζαο εξγαζίαο, είλαη  ν έιεγρνο ηεο θπηηαξηλνιπηηθήο θαη 

μπιαλνιπηηθήο δξάζεο ζε 102 βαθηεξηαθά ζηειέρε ηα νπνία ζπληζηνχλ ηξάπεδα 

βαθηεξηαθψλ ζηειερψλ ηνπ Δξγαζηεξίνπ Μηθξνβηνινγίαο (Σκήκα Βηνινγίαο – 

ΔΚΠΑ). Σα ζηειέρε απηά ζπιιέρζεθαλ απφ επηιεγκέλεο νηθνζέζεηο ηνπ 

εθαηζηεηαθνχ ζπκπιέγκαηνο ηεο ΢αληνξίλεο θαη παξνπζηάδνπλ ζεξκφθηιε 

ζπκπεξηθνξά θαη θπινγελεηηθή ζπγγέλεηα κε ηα γέλε Bacillus θαη Geobacillus. Ζ 

ελδπκηθή ελεξγφηεηα ησλ παξαπάλσ ζηειερψλ πξνζδηνξίζηεθε κε δχν δηαθνξεηηθέο 

κεζφδνπο: Αξρηθά έγηλε πνηνηηθή εθηίκεζε ηεο θπηηαξηλνιπηηθήο θαη μπιαλνιπηηθήο 

ηθαλφηεηαο ησλ βαθηεξηαθψλ ζηειερψλ ζε ζηεξεφ ζξεπηηθφ ππφζηξσκα κέζσ 

εμεηδηθεπκέλεο ρξσκαηηθήο αληίδξαζεο. Σα απνηειέζκαηα ηεο παξαπάλσ δηαδηθαζίαο 

έδεημαλ πψο ην 70 % ησλ βαθηεξίσλ παξνπζηάδεη εμσθπηηαξηθή μπιαλνιπηηθή 

ηθαλφηεηα, ελψ ην 7 % παξνπζηάδεη ηαπηφρξνλε εμσθπηηαξηθή μπιαλνιπηηθή θαη 

θπηηαξηλνιπηηθή ηθαλφηεηα. Καλέλα ζηέιερνο δελ παξνπζίαζε κφλν θπηηαξηλνιπηηθή 

δξάζε. Γηα ην δεχηεξν ζηάδην ηεο εξγαζίαο επηιέρζεθαλ 15 ζηειέρε, ηα νπνία 

αλαπηχρζεθαλ ζε πγξέο θαιιηέξγεηεο κε ρξήζε δηαθνξεηηθψλ πεγψλ άλζξαθα 

(θειινβηφδε, θπηηαξίλε, μπιφδε, μπιάλε θαη ζξπκκαηηζκέλνο ζπάδηθαο 

θαιακπνθηνχ). Πξνζδηνξίζηεθαλ βηνρεκηθά ε εμσθπηηαξηθή θπηηαξηλνιπηηθή θαη 

μπιαλνιπηηθή δξάζε αιιά θαη ε ελεξγφηεηα ηεο β-γιπθνζηδάζεο θαη β-μπινζηδάζεο 

ησλ επηιεγκέλσλ ζηειερψλ χζηεξα απφ αλάπηπμε ζε θάζε κία απφ ηηο 

πξναλαθεξφκελεο πεγέο άλζξαθα. Ζ επεμεξγαζία ησλ απνηειεζκάησλ θαηέδεημε 

αλίρλεπζε κφλν θπηηαξηλνιπηηθήο ή/ θαη μπιαλνιπηηθήο εμσθπηηαξηθήο δξάζεο, ελψ 

θαλέλα ζηέιερνο δελ παξνπζίαζε εμσθπηηαξηθή δξάζε β-γιπθνδηδάζεο ή β-

μπινδηδάζεο. Μειεηήζεθε, επίζεο ε επαγσγηθή δξάζε ηνπ θάζε ππνζηξψκαηνο θαη ε 

ρξνληθή εμέιημε ηεο ελδπκηθήο παξαγσγήο θαη έθθξηζεο. Σέινο, επηιέρζεθαλ 4 

ζηειέρε ηα νπνία παξνπζίαζαλ ηελ πςειφηεξε ελδπκηθή δξάζε γηα πεξαηηέξσ κειέηε 

θαη πηζαλή αμηνπνίεζε ηνπο ζε βηνηερλνινγηθέο εθαξκνγέο.  
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3.4. Evaluation of Cellulolytic and Xylanolytic Activities from Thermophilic 

Bacterial Strains Isolated from the Volcano Island of Santorini, Greece 

Galanopoulou A.P., Stathopoulou P.M., Anasontzis  G.E., Karagouni A.D. & D.G. 

Hatzinikolaou 

Microbiology Group, Department of Botany, Faculty of Biology, National and 

Kapodistrian University of Athens, 157 84 Zografou, Attica Greece. 

E-mail: xatzdim@biol.uoa.gr 

Cellulose and xylane, the main components of plant biomass, are considered as the 

most abundant, renewable carbon sources. Extensive research on cellulases and 

xylanases, the enzymes responsible for the degradation of these polysaccharides, has 

brought out their biotechnological potential in various commercial applications, 

including food, beverage, textile and detergent industries. The aim of the present work 

was the evaluation of the cellulolytic and xylanolytic activities of 102 thermophilic 

bacterial strains, isolated from the volcanic island of Santorini, Greece. All strains are 

characterized by their phylogenetical resemblance to Bacillus and Geobacillus 

species. The bacterial enzymatic activity was assessed both qualitatively (solid state 

plate assays) and quantitatively (submerged cultures supernatant). The results from 

the plate assays using specific chromogenous reagents revealed that 70% of the strains 

exhibited extracellular xylanolytic action, while 7% presented both xylanolytic and 

cellulolytic activities. None of the examined bacterial strains showed single 

cellulolytic activity. 15 strains were further selected based on their relative enzymatic 

efficiencies in plate cultures, and they were grown in liquid media using different 

carbon sources (cellobiose, cellulose, xylose, xylane and corn cob). The time course 

of cellulose, xylanase, β-glucosidase and β-xylosidase activity was examined in all 

culture supernatants. All stains exhibited significant cellulolytic and/or xylanolytic 

extracellular activities on most of the examined substrates. We were not able to detect 

any direct correlation between the solid state and submerged enzyme activities. In 

addition, neither β–glycosidic nor β-xylosidic activity could be detected in any of the 

culture supernatants. Four strains with the highest enzymatic activity were selected for 

further research and potential exploitation in biotechnological applications. 
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3.5. Παξαγσγή επηθαλεηνδξαζηηθώλ παξαγόλησλ από δύκεο θαιιηεξγνύκελεο ζε 

γιπθεξόιε 

Γηαλλόπνπινο Α., Μαθξή Α. & Γ. Αγγειήο 

Δξγαζηήξην Μηθξνβηνινγίαο, Σνκέαο Γελεηηθήο, Βηνινγίαο Κπηηάξνπ θαη 

Αλάπηπμεο, Σκήκα Βηνινγίαο, Παλεπηζηήκην Παηξψλ, Πάηξα, 265 04-GR 

E-mail: George.Aggelis@upatras.gr 

Οη βηνεπηθαλεηνδξαζηηθνί παξάγνληεο είλαη νπζίεο πνπ παξάγνληαη απφ 

κηθξννξγαληζκνχο. Μεηά ηε βηνζχλζεζή ηνπο εμέξρνληαη απφ ην κηθξνβηαθφ θχηηαξν 

θαη είηε παξακέλνπλ πξνζθνιιεκέλεο ζηελ επηθάλεηά ηνπ, είηε εθθξίλνληαη ζην 

εμσθπηηαξηθφ πεξηβάιινλ. Οη ελψζεηο απηέο ζπληίζεληαη κέζσ δχν κεηαβνιηθψλ 

νδψλ, απηή ησλ πδξνγνλαλζξάθσλ πνπ νδεγεί ζε ζχλζεζε ησλ πδξφθνβσλ ηκεκάησλ 

θαη απηή ησλ πδαηαλζξάθσλ πνπ νδεγεί ζε ζχλζεζε ησλ πδξφθηισλ ηκεκάησλ. Λφγσ 

ηνπ ακθίθηινπ ραξαθηήξα ηνπο έρνπλ ηελ ηθαλφηεηα λα ζρεκαηίδνπλ γαιαθηψκαηα 

θαη λα κεηψλνπλ ηελ επηθαλεηαθή θαη δηεπηθαλεηαθή ηάζε ηνπ κέζνπ. Ζ δνκή θαη ε 

γαιαθησκαηνπνηεηηθή ηθαλφηεηα ησλ βηνεπηθαλεηνδξαζηηθψλ παξαγφλησλ 

εμαξηψληαη φρη κφλν απφ ην ζηέιερνο, αιιά θαη απφ ηηο ζπλζήθεο θαιιηέξγεηαο. 

΢ηελ παξνχζα έξεπλα εμεηάδεηαη ε ηθαλφηεηα παξαγσγήο  βηνεπηθαλεηνδξαζηηθψλ 

παξαγφλησλ απφ δηάθνξα ζηειέρε δπκψλ θαιιηεξγνχκελσλ ζε ππφζηξσκα κε πεγή 

άλζξαθα γιπθεξφιε. Οη Cryptococcus curvatus, Pichia ciferrii, Candida diddensiae, 

C. guilliermondi θαη C. tropicalis είλαη κεξηθέο απφ ηηο δχκεο πνπ ρξεζηκνπνηήζεθαλ. 

Καιιηεξγήζεθαλ ζε θσληθέο θηάιεο Erlenmeyer 250 cc, ζε T=28
o 

C ζε ζξεπηηθφ 

πιηθφ κε κνλαδηθή πεγή άλζξαθα θαη ελέξγεηαο γιπθεξφιε, θαη κειεηήζεθε ε 

επίδξαζε κεξηθψλ παξακέηξσλ (φπσο ηεο  ζπγθέληξσζεο ηνπ δηαιπκέλνπ νμπγφλνπ, 

ηνπ pH, δηαθφξσλ πεξηνξηζηηθψλ γηα ηελ αχμεζε παξαγφλησλ, ηνπ ιφγνπ C/N ζην 

κέζν θαιιηέξγεηαο θιπ) ζηελ αχμεζε, ηε ζπζζψξεπζε απνζεκαηηθνχ ιίπνπο θαη ζηε 

ζχλζεζε επηθαλεηνδξαζηηθψλ παξαγφλησλ. Δλδεηθηηθά, αλαθέξεηαη πσο ηα ζηειέρε 

C. curvatus, C. tropicalis θαη C. diddensiae παξνπζηάδνπλ γαιαθησκαηνπνηεηηθή 

δξαζηεξηφηεηα ηεο ηάμεο ησλ 3,28 U/g DW, 1,16 U/g DW θαη 3,02 U/g DW, 

αληίζηνηρα, χζηεξα απφ 96 h θαιιηέξγεηαο, ελψ ζπζζσξεχνπλ πεξίπνπ 7% ιηπίδηα 

ζηελ θπηηαξηθή κάδα.  

 

Λέμεηο θιεηδηά: Βηνεπηθαλεηνδξαζηηθνί παξάγνληεο, γιπθεξφιε, δχκεο, 

Cryptococcus curvatus. 
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3.5. Production of biosurfactants from yeasts cultivated on glycerol 

Giannopoulos A., Makri Α. & G. Aggelis 

Unit of Microbiology, Division of Genetics, Cell and Development Biology, 

Department of Biology, University of Patras, 26504, Patras-GR 

E-mail: George.Aggelis@upatras.gr 

Biosurfactants are compounds produced on microbial cell surfaces or excreted 

extracellularly. Two primary metabolic pathways, namely, hydrocarbon and 

carbohydrate, are involved in the synthesis of their hydrophobic and hydrophilic 

moieties, respectively. Due to their amphipathic character, they are able to form 

emulsions and also, aggregate at interfaces, causing a reduction in surface and 

interfacial tensions. The chemical composition and emulsifying activity of 

biosurfactants depend not only on the producer strain but also on the culture 

conditions. 

In the present study, we evaluate the potency of various yeast strains to synthesize 

surfactants using glycerol as carbon substrate. Cryptococcus curvatus, Pichia ciferrii, 

Candida diddensiae, C. guilliermondi and C. tropicalis are among the tested yeasts. 

They were cultivated in 250 cc erlenmeyer flasks, at T=28
o 

C in a medium contained 

glycerol as the sole carbon and energy source, and the effect of several parameters 

(such as T, dissolved oxygen, pH, nutritional limitations, C/N ratio etc) on the growth, 

reserve lipid accumulation and biosurfactant synthesis, were studied. Indicatively, we 

report that C. curvatus, C. tropicalis and C. diddensiae present emulsifying activities 

of 3.28 U/g DW, 1.16 U/g DW and 3.02 U/g DW, respectively, after 96 h of 

incubation, while about 7% of lipids were accumulated in their cells.  

 

Keywords: Biosurfactants, glycerol, yeasts, Cryptococcus curvatus. 
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3.6. Μηθξνβηνινγηθή πνηόηεηα θξέζθνπ καιαθνύ ηπξηνύ ηύπνπ „γαινηύξη‟ 

παξαζθεπαζκέλν από αγειαδηλό  κηθξνδηεζεκέλν γάια 

Εψηνπ Α.
1
, Νίθαο Δ.

2
, Αθηύπεο Α.

1
, Μνζρνπνχινπ Α.

1
 & Η. Καλδαξάθεο

1
 

1 
Δξγαζηήξην Γαιαθηνθνκίαο, Σκήκα Δπηζηήκεο θαη Σερλνινγίαο Σξνθίκσλ, 

Γεσπνληθφ Παλεπηζηήκην Αζελψλ, Ηεξά Οδφο 75, 11855 Αζήλα 

2 
Σκήκα Εσηθήο Παξαγσγήο θαη Τδαηνθαιιηεξγεηψλ, Γεσπνληθφ Παλεπηζηήκην 

Αζελψλ, Ηεξά Οδφο 75, 11855 Αζήλα 

Email: aktyp@aua.gr 

΢ηελ εξγαζία απηή παξαζθεπάζζεθε θξέζθν ηπξί απφ κηθξνδηεζεκέλν αγειαδηλφ 

γάια (ηπξί Μ) κε ζθνπφ λα κειεηεζνχλ ηα κηθξνβηνινγηθά ηνπ ραξαθηεξηζηηθά ηνπ 

ζε ζχγθξηζε κε ην ηπξί πνπ παξαζθεπάδεηαη απφ παζηεξησκέλν γάια (ηπξί Π). Ζ 

νιηθή κεζφθηιε ρισξίδα ηνπ κηθξνδηεζεκέλνπ γάιαθηνο πνπ ρξεζηκνπνηήζεθε 

(5x10
2 

cfu/ml) ήηαλ ζεκαληηθά ρακειφηεξε απηήο ηνπ παζηεξησκέλνπ γάιαθηνο 

(2.7x10
3
 cfu/ml), ελψ ππήξμε πιήξεο απνπζία θνινβαθηεξηνεηδψλ θαη δπκψλ έλαληη 

ηνπ παζηεξησκέλνπ φπνπ ε παξνπζία δπκψλ ήηαλ αηζζεηή (5.8x10
2 

cfu/ml). Όζνλ 

αθνξά ζηνπο παζνγφλνπο κηθξννξγαληζκνχο, θαη ζηα δχν επεμεξγαζκέλα γάιαηα πνπ 

ρξεζηκνπνηήζεθαλ δελ αληρλεχηεθαλ Listeria spp., Salmonella spp. θαη 

Staphylococcus aureus ζε αληίζεζε κε ην αξρηθφ λσπφ γάια φπνπ ε παξνπζία 

Listeria monocytogenes θαη S. aureus ήηαλ αληρλεχζηκε. Χο εθ ηνχηνπ, νη ίδηνη 

κηθξννξγαληζκνί απνπζίαδαλ παληειψο θαη απφ ηα δχν παξαγφκελα θξέζθα ηπξηά ηα 

νπνία κειεηήζεθαλ κέρξη ηηο 15 εκέξεο ηεο δηαηήξεζήο ηνπο ζηνπο 4
0
C. Oη 

πιεζπζκνί ηεο νιηθήο κεζφθηιεο ρισξίδαο θαη ησλ ζεξκφθηισλ νμπγαιαθηηθψλ 

θφθθσλ δελ δηέθεξαλ κεηαμχ ησλ δχν ηπξηψλ απφ ηελ 1
ε
 θαη κέρξη ηηο 15 εκέξεο 

δηαηήξεζήο ηνπο. Αληίζεηα, ζηηο 15 εκέξεο, ν πιεζπζκφο ησλ κε ελαξθηήξησλ 

νμπγαιαθηηθψλ κηθξννξγαληζκψλ (NSLAB) ήηαλ πςειφηεξνο θαηά κία ινγαξηζκηθή 

κνλάδα (4.4 cfu/g) ζην ηπξί Μ απφ φηη ζην ηπξί Π (3.11 cfu/g), παξφιν πνπ νη 

πιεζπζκνί ηελ 1
ε
 εκέξα ήηαλ παξφκνηνη. Δπίζεο, ζηηο 15 εκέξεο ν πιεζπζκφο ησλ 

κεζφθηισλ νμπγαιαθηηθψλ θφθθσλ δηέθεξε θαηά κία ινγαξηζκηθή κνλάδα κεηαμχ 

ησλ ηπξηψλ θαη ζπγθεθξηκέλα ήηαλ 6.8 cfu/g θαη 7.9 cfu/g ζην ηπξί Μ θαη Π 

αληίζηνηρα.  Όζνλ αθνξά ηνπο γαιαθηνβαθίινπο, απηνί ήηαλ αξρηθά 3.2 cfu/g θαη 

5.22 cfu/g ζηα ηπξηά Π θαη Μ αληίζηνηρα, ελψ κεηά ηελ 7
ε
 εκέξα ήηαλ πεξίπνπ 3.5 

cfu/g θαη ζηα δχν ηπξηά. Σέινο, κεηά ηελ 7
ε
 εκέξα ε χπαξμε δπκψλ θαη κπθήησλ θαη 

ζηα δχν ηπξηά ήηαλ πςειή (5.6 cfu/g), γεγνλφο ην νπνίν απνδφζεθε ζηελ έιιεηςε 

πξνζζήθεο ζπληεξεηηθψλ. ΢πκπεξαζκαηηθά, ε κηθξνβηνινγηθή πνηφηεηα θξέζθνπ 

ηπξηνχ δελ θαίλεηαη λα επεξεάδεηαη ζεκαληηθά απφ ηε ρξήζε κηθξνδηεζεκέλνπ 

γάιαθηνο. 
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3.6. Microbiological quality of fresh „Galotyri type‟ cheese made from 

microfiltrated bovine milk 

Zotou A.
1
, Nikas E.

2
, Aktypis A.

1
, Moschopoulou E.

1
 &  I. Kandarakis

1 

1 
Dairy Laboratory, Food Science and Technology Dpt., Agricultural University of 

Athens, Iera Odos 75, 11855 Athens 

2 
Animal Science and Aquaculture Dpt., Agricultural University of Athens, Iera Odos 

75, 11855 Athens 

Email: aktyp@aua.gr 

In this study soft fresh cheese was prepared from fresh cows‟ milk processed by the 

microfiltration technique aiming to study the microbiological characteristics of this 

cheese (cheese M), in relation with those of cheeses produced by pasteurized cows‟ 

milk (cheese P). The total mesophilic microflora of microfiltrated milk (5x10
2 

cfu/ml) 

was significant lower than that of the pasteurized milk (2.7x10
3 

cfu/ml) and coliforms 

and yeasts were totally absent comparing with that in pasteurized milk, where yeasts 

counts were 5.8x10
2 

cgu/ml. In both, microfiltrated and pasteurized milk, pathogen 

microorganisms such as Listeria, Salmonella spp. and Staphylococcus aureus were 

not detected, although Listeria monocytogenes and S. aureus had been detected in raw 

milk. Consequently, these microorganisms were totally absent in the two cheeses 

during their preservation for 15 days of at 4 
0
C. The counts of total mesophilic 

microflora and thermophilic lactococci did not differ between the two cheeses 

throughout the keeping period. In contrast, the counts of Non Starter Lactic Acid 

Bacteria (NSLAB) in cheese M (4.4 cfu/g) at the 15 days was one log unit higher than 

in cheese P (3.11 cfu/g), although the initial counts were similar at the 1st day. In 

addition, at the 15 days, the counts of mesophilic lactococci in cheese M and P were 

6.8 cfu/g and 7.9 cfu/g respectively. Regarding lactobacilli counts, initially they were 

3.2 cfu/g and 5.22 cfu/g in cheese M and P respectively, while after the 7
th

 day, they 

were in both cheeses about 3.5 cfu/g. Finally, after the 7
th
 day yeasts and moulds 

counts were high (5.6 cfu/g) in both cheeses and this fact was attributed to lack of 

preservatives. Concluding, it seems that the microbiological quality of a fresh lactic 

acid cheese does not affected significantly by the use of microfiltrated milk. 



 

86 

 

3.7. Μειέηε ησλ βηνρεκηθώλ ραξαθηεξηζηηθώλ αληηκπθεηηαθώλ κεηαβνιηηώλ 

πνπ παξάγνληαη από ελδνγελή ζηειέρε ΢ηξεπηνκπθήησλ 

Καληλή Γ., ΢ηαζνπνχινπ M. Π., Υαηδεληθνιάνπ Γ. & Α.Γ. Καξαγθνχλε 

Δξγαζηήξην Μηθξνβηνινγίαο, Σνκέαο Βνηαληθήο, Σκήκα Βηνινγίαο, Παλεπηζηήκην 

Αζελψλ, 15784 Αζήλα 

Email: gkanini@biol.uoa.gr 

΢ηειέρε ΢ηξεπηνκπθήησλ απνκνλσκέλα απφ δηαθνξεηηθά ελδηαηηήκαηα ηεο Διιάδαο, 

κε ηδηαίηεξα νηθνθπζηνινγηθά ραξαθηεξηζηηθά, επηιέρζεθαλ κε θξηηήξην ηελ 

αληηκπθεηηαθή ηνπο ηθαλφηεηα έλαληη ηνπ θνηλνχ θπηνπαζνγφλνπ κχθεηα Rhizoctonia 

solani. Ζ αληηκπθεηηαθή ηνπο ηθαλφηεηα εμεηάζηεθε κε πεηξάκαηα αληαγσληζκνχ in 

vitro πνπ ηξνπνπνηήζεθαλ θαηάιιεια γηα ηε ζπγθεθξηκέλε εξγαζία. Δπηπιένλ, 

εμεηάζηεθε ε επίδξαζε δηαθνξεηηθψλ πεξηβαιινληηθψλ ζπλζεθψλ, φπσο νη πεγέο 

άλζξαθα θαη αδψηνπ, ε ζεξκνθξαζία θαη ην pH, ψζηε λα επηιεγνχλ νη ζπλζήθεο πνπ 

επάγνπλ ηελ κέγηζηε αληηκπθεηηαθή δξάζε ησλ ΢ηξεπηνκπθήησλ. Υξεζηκνπνηψληαο 

ηα ζηειέρε πνπ επέδεημαλ ηελ κέγηζηε αληηκπθεηηαθή ηθαλφηεηα ζε ζπγθεθξηκέλεο 

ζπλζήθεο ε κειέηε θαηεπζχλζεθε πξνο ηνλ βηνρεκηθφ θαη θπζηνινγηθφ ραξαθηεξηζκφ 

ηνπ θαηλνκέλνπ. Eθρπιίζκαηα ζηεξεψλ θαιιηεξγεηψλ ΢ηξεπηνκπθήησλ ζπιιέρζεθαλ, 

ζπκππθλψζεθαλ θαη θιαζκαηψζεθαλ κε ρξσκαηνγξαθία κνξηαθήο δηήζεζεο. Σα 

θιάζκαηα πνπ εκθάληζαλ αληηκπθεηηαθή δξάζε ρξεζηκνπνηήζεθαλ γηα πεξαηηέξσ 

κειέηε.  
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3.7. Investigation of the biochemical nature of antifungal metabolites produced 

from Greek indigenous Streptomycetes 

Kanini G., Stathopoulou M. P., Hatzinikolaou D.G. & A.D. Karagouni 

Laboratory of Microbiology, Sector of Botany, Department of Biology, University of 

Athens, 15784 Zografou, Attica, GREECE 

Email: gkanini@biol.uoa.gr 

Streptomyces isolates from diverse Greek habitats with specific ecophysiological 

characteristics were selected for their antifungal activity against the common 

phytopathogenic fungi Rhizoctonia solani. Antifungal activity was examined by an in 

vitro antagonistic bioassay specifically developed for this particular study. The 

influence of different environmental conditions, such as medium composition, 

temperature and pH, on the expression of the antifungal activity was thoroughly 

examined. Using the Streptomyces isolates that showed the highest antifungal activity 

under most environmental conditions, we initiated an effort towards the elucidation of 

the biochemical and physiological nature of the antagonistic activity. Extracts from 

solid streptomycete cultures under antagonistic conditions were concentrated and 

fractionated. Certain fractions that revealed significant antifungal activity were further 

studied.  
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3.8. To ρξσκνθόξν θπθνθπαλνρνιεΐλε από ΢πεηξνπιίλα σο έλαο πηζαλόο 

θσηνεπαηζζεηνπνηεηήο γηα θσηνδπλακηθή ζεξαπεία. Αιιειεπίδξαζε κε 

βηνκόξηα 

Κνπθνπξάθε Π.΢.
*
, ΢νθηθίηε Α.

*
, ΢σηεξνύδεο Θ.Γ. & Φ.Ν. Κνιίζεο 

Ινζηιηούηο Βιολογικών Επεςνών και Βιοηεσνολογίαρ, Εθνικό Ίδπςμα Επεςνών, Λεωθ. 

Βαζ. Κωνζηανηίνος 48, Αθήνα 11635 

Email: tsotir@eie.gr 

Ζ ζπεηξνπιίλα (Spirulina) είλαη έλα κηθξνζθνπηθφ λεκαηψδεο θπαλνπξάζηλν 

κηθξνθχθνο πνπ ζήκεξα νλνκάδεηαη Αξζξνζπείξα (Arthrospira) θαη αλήθεη ζηα 

θπαλνβαθηήξηα.  Έρεη καθξά ηζηνξία σο έλα αζθαιέο κε-ηνμηθφ δηαηξνθηθφ πξντφλ 

θαη ην πξφζθαην ελδηαθέξνλ γηα πηζαλέο ζεηηθέο επηδξάζεηο ηεο ζηελ πγεία νθείιεηαη 

θπξίσο ζηελ ρεκηθή ηεο ζχζηαζε, αθνχ νξηζκέλα θχξηα βηνδξαζηηθά ζπζηαηηθά ηεο, 

φπσο ε πξσηεΐλε θπθνθπαλίλε θαη ην ρξσκνθφξν θπθνθπαλνρνιεΐλε, ην γ-

ιηλνιεληθφ νμχ θαη νξηζκέλνη πνιπζαθθραξίηεο, έρνπλ επεξγεηηθά απνηειέζκαηα ζηε 

πγεία ηνπ θαηαλαισηή.   

Πξφζθαηεο εξεπλεηηθέο καο δξαζηεξηφηεηεο έρνπλ εζηηαζηεί ζηελ κειέηε 

βηνρεκηθψλ δξάζεσλ ηεο θπθνθπαλίλεο θαη ηεο θπθνθπαλνρνιεΐλεο (PCB) (ε PCB 

απνηειεί ην αλνηθηήο αιπζίδαο ηεηξαππξξνιηθφ ρξσκνθφξν ηεο θπθνθπαλίλεο), κε 

ζηφρν ηελ εθηίκεζε ηεο πηζαλήο ηνπο ρξήζεο ζηελ θσηνδπλακηθή ζεξαπεία (PDT).  

H PDT απνηειεί κία πνιιά ππνζρφκελε ζεξαπεπηηθή κεζνδνινγία γηα νξηζκέλεο 

αζζέλεηεο θαη θπξίσο ηνπ θαξθίλνπ ζηελ νπνία, θσο, O2, θαη έλα θάξκαθν κε 

ηδηφηεηεο θσηνεαηζζεηνπνηεηή ζπλδπάδνληαη γηα ηελ δεκηνπξγία ζεξαπεπηηθνχ 

απνηειέζκαηνο. ΢ηελ πεξίπησζε απηή, ν ηξφπνο παξνρήο θαη ην θάζκα νπηηθήο 

απνξξφθεζεο ηνπ θσηνεπαηζζεηνπνηεηή είλαη παξάγνληεο χςηζηεο ζεκαζίαο
1
. 

 Δμεηάζακε ηελ αιιειεπίδξαζε ηεο PCB, πνπ απνκνλψζεθε απφ θπθνθπαλίλε 

΢πεηξνπιίλαο, κε δηάθνξα βηνκφξηα. Απνδείρζεθε φηη ην ρξσκνθφξν απηφ: (i) Δίλαη 

αλαζηνιέαο θαηαιπηηθψλ δξάζεσλ ιηπάζεο θαη αιθαιηθήο θσζθαηάζεο, (ii) 

Σξνπνπνηεί νκνηνπνιηθά βηνινγηθά καθξνκφξηα, φπσο πξσηεΐλεο, αληνληηθνί 

πνιπζαθθραξίηεο θαη DNA, (iii) Αιιειεπηδξά ηζρπξά κε αληνληηθά, θαηηνληηθά θαη 

κε-ηνληηθά ακθίθηια κφξηα, (iv) Παξνπζηάδεη ρξνλνεμαξηψκελεο UV-Vis 

θαζκαηνζθνπηθέο κεηαβνιέο ζε ξπζκηζηηθά δηαιχκαηα αιθαιηθνχ pH. Οξηζκέλεο 

απφ ηηο θαζκαηνζθνπηθέο κεηαβνιέο πνπ παξαηεξήζεθαλ ζηα παξαπάλσ πεηξάκαηα 

είλαη δπλαηφλ λα νθείινληαη ζε ηξνπνπνίεζε ελφο ππξξνιηθνχ δαθηπιίνπ ηεο PCB 

αλάινγε κε απηήλ πνπ παξαηεξήζεθε θαηά ηνλ ζρεκαηηζκφ πξντφλησλ πξνζζήθεο 

ηεο PCB κε  ηκηδαδφιην ή κεξθαπηναηζαλφιε
2
. Σα απνηειέζκαηα απηά είλαη δπλαηφλ 

λα βνεζήζνπλ ζηελ αλάπηπμε εηδηθψλ παξαγψγσλ ηεο PCB γηα λα ρξεζηκνπνηεζνχλ 

ζηελ PDT.  

Οι Π.Σ.Κοςκοςπάκη και Α.Σοθικίηη ζςνειζέθεπαν εξ ίζος ζηην επγαζία αςηή 

1
Nyman, S & Hynninen, P.V. (2004) J.PhotochemPhotobiol. B, 73,1  

2
Tu, J.-M. et al. (2009) JACS 131,5399 
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3.8. Phycocyanobilin  Chromophore from Spirulina as a potential Photosensitizer 

for Photodynamic Therapy. Interactions with Biomolecules 

Koukouraki P.S.
*
, Sofikiti A.

*
, Sotiroudis T.G. & F.N. Kolisis 

Institute of Biological Research and Biotechnology, National Hellenic Research 

Foundation, 48 Vassileos Constantinou Avenue, Athens 116 35, Greece 

Email: tsotir@eie.gr 

Spirulina, now named Arthrospira, is a microscopic and filamentous cyanobacterium, 

belonging to blue-green algae. It has a long history of use as a safe food lacking 

toxicity. Recent interest on potential health effects of Spirulina is mainly due to its 

chemical composition. In this respect, some major bioactive components of Spirulina 

seem to play significant role in these health beneficial effects: the protein 

phycocyanin, γ-linolenic acid and various polysaccharide preparations.  

Research activities of our Institute have been recently focused on biochemical actions 

of phycocyanin and phycocyanobilin (PCB), the open chain tetrapyrrole chromophore 

of phycocyanin, in order to evaluate their potential use in photodynamic therapy 

(PDT). PDT is a promising new treatment modality for several diseases, most notably 

cancer. In PDT, light, O2, and a photosensitizing drug are combined to produce a 

selective therapeutic effect where the mode of photosensitizer drug delivery and its 

absorption spectrum are of paramount importance
1
.  

We have examined the interaction of PCB, isolated from purified Spirulina 

phycocyanin, with a variety of biomolecules. We have found that this chromophore: 

(i) It is an efficient inhibitor of both lipase and alkaline phosphatase activities, (ii) It 

covalently modifies biological macromolecules, including proteins, anionic 

polysaccharides and DNA, (iii) It strongly interacts with anionic, cationic and non-

ionic amphiphiles, (iv)  It shows time-dependent UV-Vis spectral changes in alkaline 

pH buffers. Some of the absorption spectral changes of PCB observed in the above 

experiments may be due to a  modification of a pyrrole PCB ring analogous to that 

observed with the formation of imidazole or mercaptoethanol-PCB adducts
2
. These 

results may help the development of specific PCB derivatives for use in PDT.  

 

*
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3.9. Ληγληινιπηηθά Έλδπκα Βαζηδηνκπθήησλ ηεο Διιάδαο 

Κνπινπκπήο ΢.Υ.
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, Γθφλνπ-Εάγθνπ Ε.
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Παλεπηζηεκηνχπνιε, 157 84 Αζήλα 
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Οη Bαζηδηνκχθεηεο παξνπζηάδνπλ ζεκαληηθφ νηθνινγηθφ θαη βηνηερλνινγηθφ 

ελδηαθέξνλ, ιφγσ ηεο ηθαλφηεηάο ηνπο λα απνζπλζέηνπλ κηα κεγάιε πνηθηιία 

νξγαληθψλ ελψζεσλ πνπ έρνπλ δνκή παξφκνηα κε ηεο ιηγλίλεο. Απηφ επηηπγράλεηαη 

κέζσ ηεο παξαγσγήο θαη ηεο ζπλεξγηζηηθήο δξάζεο πνηθίισλ εμσθπηηαξηθψλ 

ελδχκσλ, ζεκαληηθφηεξα εθ ησλ νπνίσλ είλαη νη ιαθθάζεο (Lac), νη ππεξνμεηδάζεο 

ηεο ιηγλίλεο (LiP) θαη νη ππεξνμεηδάζεο ηνπ καγγαλίνπ (MnP). 

΢ηφρνο ηεο παξνχζαο εξγαζίαο ήηαλ ε αλίρλεπζε θαη ε παξαγσγή ηεο Lac, MnP θαη 

LiP ζε 12 ζηειέρε Βαζηδηνκπθήησλ, πξνεξρφκελα απφ ειιεληθά θπζηθά 

νηθνζπζηήκαηα. Σα ζηειέρε είραλ ήδε αμηνινγεζεί γηα ηε ιηγληλνιπηηθή ηνπο δξάζε 

κε ηε ρξήζε ηεο ρξσζηηθήο Poly R-478 θαη είραλ επηιεγεί κεηαμχ ζηειερψλ ηεο 

΢πιινγήο Καιιηεξγεηψλ Μπθήησλ ATHUM ηνπ Παλεπηζηεκίνπ Αζελψλ.   

Πξαγκαηνπνηήζεθαλ ζηεξεέο θαιιηέξγεηεο ζε ηξπβιία Petri, κε δηαθνξεηηθά ζξεπηηθά 

πιηθά θαη κε ηελ πξνζζήθε ρξσκνγφλσλ ππνζηξσκάησλ γηα ηα ζπγθεθξηκέλα 

έλδπκα. Ζ παξνπζία δηαθνξεηηθψλ ρξσκαηηθψλ δσλψλ ζην ππφζηξσκα γχξσ απφ ηηο 

απνηθίεο, ήηαλ ελδεηθηηθή γηα ηελ παξαγσγή δηαθνξεηηθψλ ελδχκσλ. Ζ Lac 

αληρλεχζεθε θαη ζηα 12 ζηειέρε, ε MnP ζε 8 ζηειέρε θαη ε Lip ζε 2 ζηειέρε. 

Ζ ηθαλφηεηα παξαγσγήο ιηγληλνιπηηθψλ ελδχκσλ κειεηήζεθε θαη ζε πγξέο 

θαιιηέξγεηεο κε ζξεπηηθφ πιηθφ πίηπξν ζίηνπ 2% θ.φ. σο πεγή άλζξαθα θαη ελέξγεηαο. 

Πνιχ πςειή ελεξγφηεηα Lac κεηξήζεθε ζην ππεξθείκελν 11 εθ ησλ 12 ζηειερψλ. 

Δλεξγφηεηα ηεο MnP αληρλεχηεθε ζε 8 ζηειέρε, ελψ ε ελεξγφηεηα ηεο LiP κφλν ζε 2 

ζηειέρε.  

Σα απνηειέζκαηα απηά εληζρχνπλ ηηο ελδείμεηο γηα ηε ζεκαληηθή ιηγληλνιπηηθή 

ηθαλφηεηα ησλ κειεηεζέλησλ ζηειερψλ Βαζηδηνκπθήησλ. 
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3.9. Ligninolytic Enzymes of Basidiomycetes from Greece 
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2
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Basidiomycetes have a great ecological and biotechnological potential because of 

their ability to decompose a variety of organic compounds with a similar structure to 

lignin. This is accomplished through the production and synergistic action of several 

extracellular enzymes, the most important of which are laccases (Lac), lignin 

peroxidases (LiP) and manganese peroxidases (MnP).  

The aim of the present work was the detection and evaluation of Lac, MnP and LiP 

activities in 12 strains of Βasidiomycetes, isolated from Greek natural ecosystems. 

The strains had already been evaluated for their ligninolytic activity by the use of the 

dye Poly R-478 and had been selected among several strains of the ATHUM Culture 

Collection of Fungi. 

Solid cultures of the strains were grown in Petri dishes using different media with the 

addition of specific chromogenic substrates. The plates were examined for the 

formation of color zones in the medium around the fungal colonies, indicating the 

production of the corresponding enzymes. Lac was detected in all 12 examined 

strains, MnP in 8 strains and Lip in 2 strains. 

The ligninolytic potential of the strains was also examined in liquid cultures using a 

minimal salt medium supplemented with 2% w/v wheat bran as the sole carbon and 

energy source. Very high Lac activity was determined in the culture supernatants of 

the 11 out of the 12 strains, MnP activity was detected in 8 strains, whereas LiP 

activity in 2 strains.  

These results clearly verify the indications concerning the high lignin degradation 

capability of the studied fungal strains. 
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3.10. Πξνβηνηηθέο ηδηόηεηεο βαθηεξίσλ θαη δπκώλ θαη αλνζνηξνπνπνηεηηθή ηνπο 

δξάζε ζην ξαρηαίν αεξνζύιαθα θαη ζηνλ εληεξηθό βιελλνγόλν 

Κνπξειήο Α.
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Ζ ηθαλφηεηα κε παζνγφλσλ κηθξννξγαληζκψλ λα αιιειεπηδξνχλ κε ηα επηζειηαθά 

θχηηαξα θαη ηα αλνζνθχηηαξα ηνπ εληεξηθνχ βιελλνγφλνπ, δίλεη ηε δπλαηφηεηα 

ρξεζηκνπνίεζήο ηνπο σο πξνβηνηηθά, δσληαλά εκβφιηα ή θνξείο κεηαθνξάο θαη 

έθθξαζεο γνληδίσλ. Σα πξνβηνηηθά πξνάγνπλ ηελ πγεία ηνπ μεληζηή κέζα απφ 

βαθηεξηαθφ αληαγσληζκφ θαη αλνζνηξνπνπνίεζε, πνπ νδεγεί ζε κία θαηάζηαζε 

«θπζηνινγηθήο θιεγκνλήο» ζην έληεξν ψζηε λα αληηκεησπίζεη ινηκψμεηο, ρξφληεο 

θιεγκνλέο ή αιιεξγηθέο αληηδξάζεηο. Γηα ην ραξαθηεξηζκφ θάπνηνπ κηθξννξγαληζκνχ 

σο πξνβηνηηθφ απαηηνχληαη in vitro θαη in vivo έιεγρνη.  

Πξνζδηνξίζηεθαλ νη  in vitro πξνβηνηηθέο ηδηφηεηεο ζε 35 ζηειέρε κηθξννξγαληζκψλ  

Lactobacillus, Streptococcus, Pediococcus, Saccharomyces απφ ηπξί Φέηα θαη ην 

γαζηξεληεξηθφ ζσιήλα βξεθψλ. ΢ηελ πιεηνςεθία ηνπο ήηαλ αλζεθηηθά ζε ρακειφ  

pH θαη ζηα ρνιηθά άιαηα, είραλ αληηβαθηεξηαθή δξάζε, κείσλαλ ηε ρνιεζηεξφιε, 

πξνζθνιιηφληνπζαλ ζε εληεξνθχηηαξα Caco-2 ή δηέγεηξαλ ηνλ πνιιαπιαζηαζκφ 

ιεκθνθπηηάξσλ, θξηηήξηα πνπ ηα θαζηζηνχζαλ σο πηζαλά πξνβηνηηθά. Ο κεγάινο 

αξηζκφο ηνπο θαζηζηνχζε δχζθνιν ηνλ πξνζδηνξηζκφ ησλ in vivo πξνβηνηηθψλ 

ηδηνηήησλ ηνπο. 

Υξεζηκνπνηήζεθε ην κνληέιν ηνπ ξαρηαίνπ αεξνζχιαθα γηα ηελ εθηίκεζε ηεο 

αλνζνηξνπνπνηεηηθήο ηνπο δξάζεο. Πξνζδηνξίζηεθε φηη απφ ηα 35 ζηειέρε πνπ 

ειέγρζεθαλ, 9 παξνπζίαδαλ αλνζνεληζρπηηθή δξάζε  (ρεκεηφηαμε, θαγνθπηηάξσζε, 

παξαγσγή θπηνθηλψλ) ζηνλ αεξνζχιαθα. Ζ ελεξγνπνίεζε ησλ παξαπάλσ 

αλνζναπνθξίζεσλ γίλεηαη κε ζηειερνεηδηθή αιιειεπίδξαζε ησλ κηθξννξγαληζκψλ κε 

ηα επηζειηαθά θχηηαξα θαη ηα αλνζνθχηηαξα ηνπ αεξνζχιαθα. Σα ίδηα ζηειέρε 

παξνπζίαζαλ επίζεο αλνζνηξνπνπνηεηηθή δξάζε ζην ιεπηφ έληεξν έπεηηα απφ 

ζηνκαηηθή ρνξήγεζή ηνπο.  Παξαηεξήζεθε ζηειερνεηδηθφ πξφηππν επαγσγήο 

θπηνθηλψλ κέζσ ζπγθεθξηκέλσλ TLR ππνδνρέσλ. ΢πγθεθξηκέλα ζηειέρε βειηηψλνπλ 

ηελ εληεξνπάζεηα πνληηθψλ πνπ είλαη επαίζζεηα ζηε γινπηέλε. 

΢πκπεξαζκαηηθά, ην κνληέιν ηνπ ξαρηαίνπ αεξνζχιαθα είλαη έλα αμηφπηζην ζχζηεκα 

γηα ηε γξήγνξε επηινγή κηθξννξγαληζκψλ κε πηζαλή πξνβηνηηθή δξάζε ζηνλ εληεξηθφ 

βιελλνγφλν.  
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3.10. Probiotic properties of bacterial and yeasts and their immunomodulatory 

activity in the dorsal air pouch and intestinal mucosa 
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Non-pathogenic microorganisms capable to interact with the intestinal mucosa 

epithelial and immune cells are ideal candidates for use as probiotics, live vaccines or 

gene carrier and expression vectors. Probiotics exert their health benefits through 

antibacterial and immunomodulatory activity, resulting in a state of “natural 

inflammation” in the intestine enabling the host to manage potential infections, 

chronic inflammations or allergies. In vitro as well as in vivo tests are required for 

probiotic characterization. 

The in vitro probiotic properties of 35 Lactobacillus, Streptococcus, Pediococcus, 

Saccharomyces strains isolated from Feta cheese and infants‟ gastrointestinal tract 

were determined. The majority of strains showed in vitro probiotic properties such as 

low pH and bile salt resistance, antibacterial activity, cholesterol reduction ability, 

Caco-2 adhesion or stimulation of lymphocytes. However, the determination of their 

in vivo probiotic properties would be labor due to the great number of strains. 

The dorsal air pouch model was used to evaluate the immunomodulatory activity of 

35 strains from which 9 showed immunostimulatory activity (chemotaxis, 

phagocytosis, cytokine production) after interaction with the air pouch epithelial and 

immune cells. The above strains also showed immunomodulatory activity in the small 

intestine after their oral administration. They induced a strain specific cytokine profile 

through specific TLRs. In addition, selected strains could diminish the symptoms of 

gluten-sensitive mice enteropathy.         

In conclusion, the air pouch could be used as a reliable model for the rapid selection 

of microorganisms with probiotic activity in the intestinal mucosa. 
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3.11. Βηνζύλζεζε GLA ζην κύθεηα Mortierella isabellina ζε δύκσζε ζηεξεάο 
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Σα έιαηα κνλνθχηηαξσλ νξγαληζκψλ (SCOs) πνπ πεξηέρνπλ πνιπαθφξεζηα ιηπαξά 

νμέα (PUFAs), φπσο ην γ-ιηλνιεληθφ νμχ (GLA), ρξεζηκνπνηνχληαη επξέσο ζηε 

βηνκεραλία ηξνθίκσλ θαη θαξκάθσλ. ΢ηελ παξνχζα εξγαζία κειεηήζεθε ε ζχζηαζε 

ησλ ιηπηδίσλ πθψλ δηαθνξεηηθήο ειηθίαο ηνπ Mortierella isabellina ATHUM 2935, 

ζε κηα πξνζπάζεηα λα ζπζρεηηζηεί ε βηνζχλζεζε ηνπ GLA κε ηελ αχμεζε ηνπ 

κπθειίνπ. Γηα ην ζθνπφ απηφ ν κχθεηαο θαιιηεξγήζεθε ζε ζξεπηηθφ πιηθφ PDA φπνπ 

κπθειηαθέο πθέο δηαθνξεηηθήο ειηθίαο δχλαηαη λα απνθνπνχλ θαηά κήθνο ηνπ 

κπθειίνπ θαη λα αλαιπζνχλ μερσξηζηά. Παξάιιεια, ν κχθεηαο θαιιηεξγήζεθε επί 

παξαπξντφλησλ θνλζεξβνπνηίαο αριαδηνχ, ηα νπνία παξάγνληαη ζε πςειέο πνζφηεηεο 

ζηηο Μεζνγεηαθέο ρψξεο, γηα ηελ παξαγσγή SCOs πινχζησλ ζε GLA. 

Ζ ζχζηαζε ησλ ιηπηδίσλ θαηά κήθνο ησλ κπθειηαθψλ πθψλ ηνπ M. isabellina έδεημε 

φηη ηα λεαξήο ειηθίαο κπθήιηα πεξηέρνπλ πςειά πνζνζηά πνιηθψλ ιηπηδίσλ 

(γιπθνιηπηδίσλ, ζθηγγνιηπηδίσλ θαη θσζθνιηπηδίσλ), ελψ ηα κεγαιχηεξεο ειηθίαο 

κπθήιηα πεξηέρνπλ πςειφ πνζνζηφ νπδέηεξσλ ιηπηδίσλ. Σν πνζνζηφ ησλ PUFAs ζηα 

πνιηθά ιηπίδηα ησλ λεαξψλ κπθειίσλ ήηαλ πεξίπνπ 40% (w/w), πνζνζηφ πνπ 

κεηψζεθε θάησ απφ 30% (w/w) ζηα κεγαιχηεξεο ειηθίαο κπθήιηα. Αληίζεηα, ην 

πνζνζηφ ησλ PUFAs πνπ πεξηέρνληαλ ζηα νπδέηεξα ιηπίδηα παξνπζίαζε 

δηαθπκάλζεηο κεηαμχ ησλ δηαθφξσλ ειηθηψλ. Σα απνηειέζκαηα απηά ππνδεηθλχνπλ 

φηη ε βηνζχλζεζε ησλ PUFAs πξαγκαηνπνηείηαη θαηά θχξην ιφγν ζηα λεαξήο ειηθίαο 

θαη ηαρέσο απμαλφκελα κπθήιηα, ελψ ε βηνζχλζεζή ηνπο κεηψλεηαη ζηα ψξηκα 

κπθήιηα. Παξφκνην πξνθίι παξαηεξήζεθε θαηά ηε δηάξθεηα δχκσζεο ζηεξεάο 

θαηάζηαζεο επί παξαπξντφλησλ θνλζεξβνπνηίαο αριαδηνχ φπνπ παξήρζεζαλ 

ζεκαληηθέο πνζφηεηεο ιηπηδίσλ (12% w/w επί μεξήο δπκσκέλεο κάδαο), πνπ ήηαλ 

πινχζηα ζε GLA.  

 

Λέμεηο θιεηδηά: GLA, SCOs, Mortierella isabellina, δχκσζε ζηεξεάο θαηάζηαζεο  

mailto:George.Aggelis@upatras.gr


 

95 

 

3.11. GLA synthesis in Mortierella isabellina in solid state fermentation 

Makri A., Mavromati M., Tselepi M., Fakas S. & G. Aggelis 

Unit of Microbiology, Division of Genetics; Cell and Development Biology, 

Department of Biology; University of Patras; Patras; 265 04 – GR 

Email: George.Aggelis@upatras.gr 

Single cell oils (SCOs) containing polyunsaturated fatty acids (PUFAs), such as γ-

linolenic acid (GLA), are widely used in food and pharmaceutical industry. In this 

study, we investigated lipid composition of hyphae of different age of Mortierella 

isabellina ATHUM 2935, in an effort to establish a correlation between GLA 

synthesis and mycelial growth. For this purpose the fungus was cultivated on PDA 

medium, where hyphae of different age can be excised lengthwise the mycelium and 

analysed individually. On the side, we used M. isabellina to produce GLA-rich SCOs 

from pear pomace, an agro-industrial residue produced in large amounts in several 

Mediterranean countries. 

Lipid composition lengthwise the mycelium of M. isabellina demonstrated that young 

mycelia were rich in polar lipids (glycolipids, sphingolipids and phospholipids), while 

neutral lipid content increased in aged mycelia. In young mycelia, each polar lipid 

fraction contained almost 40% (w/w) PUFAs, but this content decreased to less than 

30% (w/w) in aged mycelia. On the other hand, PUFAs content in neutral lipids 

fluctuated slightly with age. These results indicate that PUFAs biosynthesis is 

favoured in young, fast growing mycelia, while it decreases significantly in aged 

mycelia. This trend was also observed when we grew M. isabellina on pear pomace. 

Pear pomace cultures yielded significant amounts of lipid, (which reached 12%, w/w 

in dry fermented mass), while the produced lipid was rich in GLA. 
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3.12. Βηνηερλνινγηθή κεηαηξνπή βηνκεραληθήο γιπθεξόιεο ζε έιαηα 

κνλνθύηηαξσλ νξγαληζκώλ (SCOs) 

Μαθξή A., Μπέιινπ ΢., Μαζηνξίδνπ M., Μπζηξηψηε Π., Onjaro G. & Γ. Αγγειήο 

Δξγαζηήξην Μηθξνβηνινγίαο, Σνκέαο Γελεηηθήο, Βηνινγίαο Κπηηάξνπ θαη 

Αλάπηπμεο, Σκήκα Βηνινγίαο, Παλεπηζηήκην Παηξψλ, Πάηξα, 265 04-GR 

E-mail: George.Aggelis@upatras.gr 

Ζ βηνκεραληθή γιπθεξφιε, σο ην θχξην παξαπξντφλ ηεο παξαγσγήο βηνινγηθνχ 

πεηξειαίνπ (biodiesel) ζε κεγάιε θιίκαθα, απνηειεί πιένλ έλα ζεκαληηθφ 

ππφζηξσκα πνιιψλ ρεκηθψλ θαη βηνηερλνινγηθψλ εθαξκνγψλ. Ζ ρξήζε ηεο σο 

ππφζηξσκα αχμεζεο ειαηνγφλσλ κηθξννξγαληζκψλ θαη παξαγσγήο SCOs απνηειεί 

κηα δπλεηηθή κέζνδν αμηνπνίεζεο ηεο.  

΢ηελ παξνχζα εξγαζία κχθεηεο ηνπ Φχινπ Zygomycota (Cunninghamella echinulata 

ATHUM 4411, Mortierella isabellina MUCL 15102, Mortierella ramanniana MUCL 

9235, Mucor sp. LGAM 365, Zygorhynchus moelleri MUCL 1430, Thamnidium 

elegans CCF-1465) θαη δχκεο ησλ Φχισλ Ascomycota (Candida oleophila ATCC 

20177, Zygosaccharomyces ruxii) θαη Basidiomycota (Rhodotorula sp.) 

θαιιηεξγήζεθαλ ζε ζξεπηηθφ κέζν κε κνλαδηθή πεγή άλζξαθα θαη ελέξγεηαο 

βηνκεραληθή γιπθεξφιε θαη πεξηνξηζηηθφ γηα ηελ αχμεζε παξάγνληα ηελ πεγή 

αδψηνπ. Ζ πνζφηεηα ηεο παξαγφκελεο βηνκάδαο ήηαλ ηθαλνπνηεηηθή γηα φια ηα 

ζηειέρε, ηδηαίηεξα γηα ηα M. ramanniana (7,26 g/l), Th. elegans (6,83 g/l) θαη 

Rhodotorula sp. (8,0 g/l), θαη ζπλνδεχνληαλ απφ πςειά πνζνζηά ιηπηδίσλ - % w/w 

πνπ έθηαλαλ κέρξη 42 %, ζηνπο κχθεηεο (Th. elegans) θαη κέρξη 24 % ζηηο δχκεο (C. 

oleophila). Ηδηαίηεξν ελδηαθέξνλ παξνπζηάδεη ην γ-ιηλνιεληθφ νμχ – GLA, ιφγσ ησλ 

εθαξκνγψλ ηνπ ζηε θαξκαθεπηηθή, πνπ βξέζεθε ζε αξθεηά πςειά πνζνζηά ζηα 

έιαηα κεξηθψλ ζηειερψλ Επγνκπθήησλ (π.ρ. M. isabellina 7 %, M. ramanniana 6 % 

επί ησλ παξαγφκελσλ ιηπαξψλ νμέσλ). Αμηνζεκείσην είλαη ην γεγνλφο φηη ζε θάπνηα 

ζηειέρε (Z. moelleri) παξαηεξήζεθε έθθξηζε ηνπ GLA ζην κέζν ηεο θαιιηέξγεηαο, 

ηδηφηεηα πνπ πηζαλφλ αλνίγεη λέεο πξννπηηθέο ζηε βηνηερλνινγηθή παξαγσγή GLA.  
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3.12. Biotechnological conversion of raw glycerol into Single Cell Oils (SCOs) 

Makri A., Bellou S., Mastoridou M., Mystrioti P., Onjaro G. & G. Aggelis 

Unit of Microbiology, Division of Genetics, Cell and Development Biology, 

Department of Biology, University of Patras, Patras, 265 04 – GR 

E-mail: George.Aggelis@upatras.gr 

Raw glycerol, the main by-product of the biodiesel production process in large 

commercial scale, is a significant carbon source for many chemical and 

biotechnological applications. Its use as substrate for SCOs production by oleaginous 

microorganisms should be a potential method for its valorization.  

In this study fungi of Phylum Zygomycota (Cunninghamella echinulata ATHUM 

4411, Mortierella isabellina MUCL 15102, Mortierella ramanniana MUCL 9235, 

Mucor sp. LGAM 365, Zygorhynchus moelleri MUCL 1430, Thamnidium elegans 

CCF-1465) and yeasts of Phyla Ascomycota (Candida oleophila ATCC 20177, 

Zygosaccharomyces ruxii) and Basidiomycota (Rhodotorula sp.) were cultivated on 

raw glycerol under nitrogen limited conditions. The amount of the produced biomass 

was satisfactory, especially in the case of M. ramanniana (7,26 g/l), Th. elegans (6,83 

g/l) and Rhodotorula sp. (8,0 g/l), and was accompanied with high lipid percentage - 

% w/w reaching 42 %, for the fungi (Th. elegans) and 24 % for the yeasts (C. 

oleophila). γ-linolenic acid – GLA, an important fatty acid due to its pharmaceutical 

applications, was found in the lipids of some strains in remarkable percentage (i.e. M. 

isabellina 7 %; M. ramanniana 6 % on total fatty acids produced). It is of high 

importance to mention that some strains (Z. moelleri) excrete GLA in the culture 

medium, property that may open new perspectives in the biotechnological production 

of GLA.  

 

Keywords: raw glycerol, SCOs, GLA, Zygomycota, Ascomycota, Basidiomycota 
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3.13. Βηνηερλνινγηθή πξννπηηθή ηεο δύκεο Yarrowia lipolytica θαιιηεξγνύκελεο 

ζε γιπθεξόιε 

Μαθξή Α., Φάθαο ΢. & Γ. Αγγειήο 

Σνκέαο Γελεηηθήο, Βηνινγίαο Κπηηάξνπ θαη Αλάπηπμεο, Σκήκα Βηνινγίαο, 

Παλεπηζηήκην Παηξψλ, Πάηξα, 265 04-GR 

Email: George.Aggelis@upatras.gr 

Ζ βηνκεραληθή γιπθεξφιε είλαη ζεκαληηθφ παξαπξντφλ ηεο δηεξγαζίαο παξαγσγήο 

βηνινγηθνχ πεηξειαίνπ (biodiesel) πνπ εθαξκφδεηαη ζήκεξα ζε κεγάιε θιίκαθα. 

Λακβάλνληαο ππφςε ηηο ηεξάζηηεο πνζφηεηεο πνπ παξάγεηαη θαη ην ρακειφ θφζηνο 

ηεο, θαζίζηαηαη επείγνπζα ε αλαδήηεζε ελαιιαθηηθψλ ηξφπσλ κεηαηξνπήο ηεο ζε 

πξντφληα πςειήο πξνζηηζέκελεο αμίαο, φπσο έιαηα κνλνθχηηαξσλ νξγαληζκψλ 

(SCOs), θηηξηθφ νμχ (CA) θαη δηάθνξα άιια πξντφληα. ΢θνπφο ηεο παξνχζαο 

εξγαζίαο ήηαλ ε κειέηε ηεο βηνρεκηθήο ζπκπεξηθνξάο ηεο κε-ζπκβαηηθήο δχκεο 

Yarrowia lipolytica θαιιηεξγνχκελεο επί γιπθεξφιεο.  

Πξαγκαηνπνηήζεθαλ επαλαιακβαλφκελνη θχθινη θαιιηέξγεηαο ζε βηναληηδξαζηήξα 

εξγαζηεξηαθήο θιίκαθαο θαηά ηε δηάξθεηα ησλ νπνίσλ εμαθξηβψζεθε ε χπαξμε 

ηξηψλ δηαθξηηψλ θάζεσλ αχμεζεο, κε ηδηαίηεξα κνξθνινγηθά θαη βηνρεκηθά 

ραξαθηεξηζηηθά: ε θάζε παξαγσγήο βηνκάδαο, ε ιηπνγφλνο θάζε θαη ε θάζε 

παξαγσγήο CA. Σελ πςειή ελεξγφηεηα (45.53±0.89 Units/mg DW) ηεο NAD
+
 

εμαξηψκελεο ηζνθηηξηθήο αθπδξνγνλάζεο (NAD
+
-ICDH) θαηά ηε δηάξθεηα ηεο 

θάζεο παξαγσγήο βηνκάδαο δηαδέρζεθε ζεκαληηθή πηψζε ηεο ελεξγφηεηαο ηεο, 

επάγνληαο ηε ιηπνγέλεζε. Απξφζκελε απνδφκεζε ησλ απνζεκαηηθψλ (νπδέηεξσλ) 

ιηπηδίσλ θαη ζεκαληηθή βηνζχλζεζε γιπθνιηπηδίσλ, ζθηγγνιηπηδίσλ θαη 

θσζθνιηπηδίσλ παξαηεξήζεθε θαηά ηε δηάξθεηα ηεο θάζεο παξαγσγήο CA, φπνπ ε 

ελεξγφηεηα ηεο θηλάζεο ηεο γιπθεξφιεο είρε κεησζεί ζεκαληηθά ελψ ε ελεξγφηεηα 

ηεο NAD
+
-ICDH είρε ζρεδφλ κεδεληζηεί. Σν ειατθφ νμχ ήηαλ ην θπξηφηεξν ιηπαξφ 

νμχ ελψ ε θσζθαηηδπιρνιίλε ην θχξην θσζθνιηπίδην. ΢πκπεξαζκαηηθά, ε δχκε Y. 

lipolytica κεηαηξέπεη ηε γιπθεξφιε κέζσ ηεο κεηαβνιηθήο νδνχ ηεο θσζθνξπιίσζεο 

ηεο γιπθεξφιεο ζε SCOs θαη CA, πξντφληα κε πςειφ βηνηερλνινγηθφ ελδηαθέξνλ.  
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3.13. The biotechnological potential of Yarrowia lipolytica cultivated on glycerol 

Makri A., Fakas S. & G. Aggelis 

Unit of Microbiology, Division of Genetics, Cell and Development Biology, 

Department of Biology, University of Patras, Patras, 265 04 – GR 

Email: George.Aggelis@upatras.gr 

Glycerol is an important renewable feedstock as it is the principle side-product of the 

bio-diesel production process, which is nowadays applied on a large commercial 

scale. Taking into consideration the huge quantities and the low-cost of this substrate 

it is of urgency to find alternative ways to convert glycerol into value-added products, 

such as single cell oils (SCOs), citric acid (CA) and various other products. The aim 

of this work was to investigate the biochemical behavior of the unconventional yeast 

Yarrowia lipolytica grown on glycerol. 

The growth of Y. lipolytica on glycerol was studied in bioreactor repeated batch 

cultures and three distinct phases, namely biomass production phase, lipogenic phase 

and CA production phase were identified during growth cycle. In each phase, yeast 

cells were characterised by specific morphological and biochemical features. Though 

high activity (i.e. 45.53±0.89 Units/mg DW) of NAD
+
 dependent isocitric 

dehydrogenase (NAD
+
-ICDH) was detected during biomass production phase, this 

activity was significantly decreased afterwards inducing lipogenesis. Surprisingly, 

storage (neutral) lipid turnover simultaneously occurred with CA production, and 

happened when glycerol kinase activity was considerably reduced and NAD
+
-ICDH 

activity was minimised. Remarkable biosynthesis of glycolipids, sphingolipids and 

phospholipids was observed in the CA production phase. Oleic acid was the major 

fatty acid in all lipid fractions and phosphatidylcholine was the main phospholipid. 

This study allows concluding that Y. lipolytica successfully converts glycerol via 

phosphorylation pathway into valuable biotechnological products, such as SCOs and 

CA.   
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3.14. Βηναπνηθνδόκεζε p-ληηξνθαηλόιεο από ην βαθηήξην Pseudomonas putida 

DSM 12448: επίδξαζε ηεο γιπθεξόιεο θαη ηνπ pH 

Μαληάηε Π., ΢νπζάλνγινπ Α., Μακκά Γ., Καινγεξήο Δ. & Γ. Κέθνο* 

Δξγαζηήξην Βηνηερλνινγίαο, ΢ρνιή Υεκηθψλ Μεραληθψλ, 

Δζληθφ Μεηζφβην Πνιπηερλείν, 15780, Αζήλα 

*Email: kekos@chemeng.ntua.gr 

Οη κειέηεο απνηθνδφκεζεο ησλ ληηξναξσκαηηθψλ ελψζεσλ, ζπλήζσο  

πξαγκαηνπνηνχληαη ζε ρακειέο ζπγθεληξψζεηο απηψλ. Ο ζρεδηαζκφο κηαο 

απνηειεζκαηηθήο ζηξαηεγηθήο βηναπνθαηάζηαζεο απαηηεί ηελ αξηζηνπνίεζε ησλ 

παξακέηξσλ ηεο δηεξγαζίαο, ζηηο νπνίεο πεξηιακβάλνληαη ε πξνζζήθε 

ζπκκεηαβνιηηψλ θαη νη θπζηθν-ρεκηθέο παξακέηξνη, πξνθεηκέλνπ ν κηθξννξγαληζκφο 

λα απνηθνδνκεί πςειέο ζπγθεληξψζεηο ξχπσλ κε πςεινχο ξπζκνχο απνηθνδφκεζεο. 

Ζ παξνχζα εξγαζία είρε σο ζηφρν ηε κειέηε ηεο επίδξαζεο ηεο γιπθεξφιεο, ε νπνία 

ρξεζηκνπνηείηαη σο ζπκκεηαβνιίηεο, ζηε ηθαλφηεηα ηνπ βαθηεξίνπ Pseudomonas 

putida DSM 12448 λα απνηθνδνκεί ηελ p-ληηξνθαηλφιε (pNP) θαη ηεο επίδξαζεο ηνπ 

αξρηθνχ pH θαιιηέξγεηαο.   

Πνιχ επλντθή επίδξαζε ζηε βηναπνηθνδνκεηηθή δξάζε ηνπ βαθηεξίνπ είρε ε 

παξνπζία γιπθεξφιεο, ε νπνία κπνξεί λα απνηειέζεη πεγή άλζξαθα θαη ελέξγεηαο γηα 

ην ζπγθεθξηκέλν ζηέιερνο. Δηδηθφηεξα ε αχμεζε ηεο ζπγθέληξσζεο ηεο γιπθεξφιεο 

(0-10 g/L) νδήγεζε ζε αχμεζε ηεο θπηηαξηθήο κάδαο απφ 49 mg
.
L

-1
 (0 g/L) ζε 723 

mg
.
L

-1
 (10 g/L), κε ηαπηφρξνλε αχμεζε ηνπ ξπζκνχ απνηθνδφκεζεο ηεο pNP. ΢ε φιεο 

ηηο ζπγθεληξψζεηο γιπθεξφιεο πνπ εμεηάζηεθαλ παξαηεξήζεθε πιήξεο 

απνηθνδφκεζε ηεο pNP. H ηνμηθφηεηα ηεο pNP εμαξηάηαη ηζρπξά απφ ηελ ηηκή pH. Ζ 

ξχζκηζε ηνπ pH ζε ειαθξά αιθαιηθέο (βέιηηζηε ηηκή pH 7.4) πεξηνρέο κπνξεί λα 

βειηηψζεη ηελ απνηειεζκαηηθφηεηα ηεο δηεξγαζίαο κηθξνβηαθήο απνηθνδφκεζεο 

ληηξναξσκαηηθψλ ξχπσλ απμάλνληαο ην ξπζκφ κεηαηξνπήο ηνπο. Με ηελ εθαξκνγή 

ησλ ζπλζεθψλ ηεο παξνχζαο εξγαζίαο επηηεχρζεθε απνηθνδφκεζε ηεο pNP ζε 

πςειέο ζπγθεληξψζεηο ππνζηξψκαηνο (πάλσ απφ 600 mg
.
L

-1
) κε δηαηήξεζε πςειψλ 

ξπζκψλ απνηθνδφκεζεο (πάλσ απφ 10 mg
.
L

-1.
h

-1
). 
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3.14. Biodegradation of p-nitrophenol by Pseudomonas putida DSM 12448: effect 

of glycerol and pH 

Maniati P., Sousanoglou A., Mamma D., Kalogeris Δ. & D. Kekos* 

Biotechnology Laboratory, School of Chemical Engineering, 

National Technical University of Athens, 15780, Athens 

*Email: kekos@chemeng.ntua.gr 

Degradation of nitro-aromatics is mostly studied at low concentrations. Naturally, no 

focus has yet been accorded to improve the rate of degradation at higher 

concentration, either as a function of nutritional supplements or physico-chemical 

parameters. Most of the reports have focused on the pathways catalysed by various 

microbes for nitro-aromatic degradation. Designing of an effective remediation 

strategy, however, demands not only the knowledge of degradative pathway(s), but 

also warrants optimized process parameters. Keeping in view these limitations, for 

developing a biotech strategy for p-nitrophenol (pNP) removal by the bacterial strain 

Pseudomonas putida DSM 12448, effect(s) of added glycerol and pH were evaluated 

at high concentrations of pNP (up to 650 mg
.
L

-1
), which are inhibitory to most of the 

organisms reported. 

Increasing glycerol concentration (from 0 to 10 g
.
L

-1
), resulted in enhanced cell mass 

concentration from 42 mg DCW
.
L

-1
 (0 g

.
L

-1 
glycerol) to 732 mg DCW

.
L

-1
 (10 g

.
L

-1 

glycerol), which implies that glycerol was used as an additional carbon and energy 

source by P. putida DSM 12448 during pNP degradation.  Results proved that 

addition of glycerol enhanced the rate of pNP degradation, the stimulation was 

concentration dependent. P. putida DSM 12448 grew in a pH range from 6.5 to 7.9, 

with a marked optimum at pH 7.4.  Toxicity increases with a decrease in pH and 

hence its degradation is totally inhibited in acidic pH, while alkaline pH reduces 

toxicity and hence accelerates its metabolism. Thus, there is a strong pH dependence 

of toxicity on the degradation of pNP. Application of optimal conditions resulted in 

degradation of high concentrations of pNP (up to 600 mg
.
L

-1
) while maintaining high 

degradation rates (10 mg
.
L

-1.
h

-1
). 
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3.15. Pseudomonas entomophila έλα λέν εληνκνπαζνγόλν βαθηήξην: Παξόλ θαη 

κέιινλ 

Μόζηαινο Γ.
1
, Κνληνχ Μ.

1
, Παπαγηαλλνχιεο Α.

1
, Williams H.D.

2
 & B. Lemaitre 

3 

1
Σκήκα Βηνρεκείαο θαη Βηνηερλνινγίαο, Παλεπηζηήκην Θεζζαιίαο Σ.Κ. 41221 

Λάξηζα 

2
Department of Life Sciences, Imperial College London, London P.O SW7 2AZ, UK. 

3
The Global Health Institute, EPFL,  Lausanne, P.O. 1015, Switzerland 

Email: mosial@bio.uth.gr 

Ζ Pseudomonas  entomophila ηαπηνπνηήζεθε πξφζθαηα σο ε κνλαδηθή 

Φεπδνκνλάδα πνπ κνιχλεη κε θπζηθφ ηξφπν θαη ζθνηψλεη ηελ Drosophila 

melanogaster (Vodovar et al. PNAS 2005; 102: 11414-19). Αιιεινχρηζε ηνπ 

γνληδηψκαηνο (5.9-Mb) ηεο P.  entomophila απνθάιπςε πηζαλνχο κνιπζκαηηθνχο 

παξάγνληεο πνπ εκπιέθνληαη ζηελ εληνκνπαζνγέλεηα αιιά πεηξακαηηθή απφδεημε γηα 

ηνπο πεξηζζφηεξνπο δελ ππάξρεη αθφκε (Vodovar et al., Nature Biotech. 2006; 24: 

673-679). Ζ πεηξακαηηθή κφιπλζε ηεο D. melanogaster απφ ηελ  P.  entomophila 

ρξεζηκνπνηείηαη σο κνληέιν  γηα ηελ κειέηε ζε βάζνο ησλ αιιειεπηδξάζεσλ μεληζηή-

παζνγφλνπ. Πξφζθαηα δείμακε φηη ε P.  entomophila παξάγεη πδξνθπάλην in vitro 

ηνπνζεηψληαο ηελ αλάκεζα ζηα ιίγα βαθηήξηα πνπ έρνπλ απηή ηελ ηδηφηεηα (Ryall et 

al. Lett. Appl. Microbiol. 2009; 49: 131-135). Καηαζθεπάζακε κεηάιιαγκα ηεο P.  

entomophila πνπ δελ παξάγεη πδξνθπάλην θαη κειεηάκε ηνλ ξφιν ηνπ πδξνθπαλίνπ 

ζηελ παζνγέλεηα in vivo. Δπηπιένλ ρξεζηκνπνηνχκε ζπγθξηηηθή πξσηενκηθή γηα λα 

ηαπηνπνηήζνπκε πξσηεΐλεο πνπ εκπιέθνληαη ζηελ κφιπλζε θαη παζνγέλεηα ηεο P.  

entomophila. Όζνλ αθνξά ηελ νηθνινγία θαη ην εχξνο μεληζηψλ ηεο P.  entomophila 

ιίγα δεδνκέλα είλαη δηαζέζηκα πξνο ην παξφλ. Δθηφο απφ ηελ  D. melanogaster, ε P. 

entomophila είλαη παζνγφλν γηα ην Anopheles gambiae (αδεκνζίεπηα απνηειέζκαηα) 

θαη ηελ Galleria mellonella (Fedhila et al. J. Invertebr. Pathol. in press). Πξφζθαηα 

αλαπηχμακε κία κέζνδν βαζηζκέλε ζηελ PCR γηα ηελ αλίρλεπζε ηεο P. entomophila 

ζε πεξηβαιινληηθά δείγκαηα  (Papagiannulis et al. Lett. Appl. Microbiol. in press). Ζ 

ρξήζε ηεο κεζφδνπ καο ζα δηεπθνιχλεη κειέηεο πνπ απνζθνπνχλ λα ηαπηνπνηήζνπλ 

έληνκα μεληζηέο ηεο P.  entomophila θαζψο θαη ηελ δηαζπνξά ηεο ζε δηάθνξα 

ελδηαηηήκαηα. 

Ζ ρξήζε ησλ ρεκηθψλ εληνκνθηφλσλ κεηψλεηαη ιφγσ ησλ πεξηβαιινληηθψλ θηλδχλσλ 

θαη ε απμεκέλε ρξήζε βηνεληνκνθηφλσλ νδεγεί αλαπφθεπθηα ζηελ αληνρή ησλ 

εληφκσλ. Πεξαηηέξσ έξεπλα φζνλ αθνξά ην εχξνο μεληζηψλ, ηνπο κεραληζκνχο 

κνιπζκαηηθφηεηαο θαη ηελ απνηειεζκαηηθφηεηα ζην πεδίν είλαη απαξαίηεηε πξηλ ε P.  

entomophila ζεσξεζεί δπλεηηθφ  βηνεληνκνθηφλν. Όκσο ηα κέρξη ηψξα δεδνκέλα 

είλαη ελζαξξπληηθά. 

Λέμεηο Κιεηδηά: Αιιειεπηδξάζεηο μεληζηή-παζνγφλνπ,  Φεπδνκνλάδα, 

κνιπζκαηηθφηεηα, βηνεληνκνθηφλν 
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Pseudomonas entomophila was recently identified to be the only pseudomonad that 

naturally infects  and  induces lethality of Drosophila  melanogaster (Vodovar et al., 

PNAS 2005; 102:11414-19). Complete sequencing of the 5.9-Mb P. entomophila 

genome revealed putative virulence factors involved in entomopathogenicity but 

experimental evidence for most of them is still lacking (Vodovar et al., Nature 

Biotech. 2006; 24: 673-679). Experimental infection of D. melanogaster by P. 

entomophila is currently exploited to study host-pathogen interactions in detail. 

Recently we demonstrated that P. entomophila produces HCN in vitro placing it 

among the few cyanogenic bacteria (Ryall et al. Lett. Appl. Microbiol. 2009; 49: 131-

135). We constructed a P. entomophila mutant impaired in HCN production and 

currently we are investigating the in vivo role of HCN in entomopathogenicity. 

Moreover we currently use comparative proteomics to identify proteins involved in 

infection and pathogenicity exerted by P. entomophila. Regarding the ecology and 

insect host range of P. entomophila few data are available so far. Apart from D. 

melanogaster P. entomophila is virulent towards Anopheles gambiae (unpublished 

results) and Galleria mellonela (Fedhila et al. J. Invertebr. Pathol. in press). Recently 

we developed a PCR-based method to detect P. entomophila in environmental 

samples (Papagiannulis et al. Lett. Appl. Microbiol. in press). The use of our method 

will facilitate studies aiming to identify insect hosts of P. entomophila as well as its 

distribution in diverse habitats. 

Use of chemical insecticides is in decline due to environmental hazards and the 

overuse of current bioinsecticides leads inevitably to growing insect resistance. 

Further research regarding insect host range, virulence mechanisms and killing 

efficiency in the field is essential before P. entomophila could be considered as a 

biopesticide but nevertheless current data are promising. 

 

Keywords: host-pathogen interactions, Pseudomonas, virulence, bioinsecticide 
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3.16. Καηαλνκή ησλ ιηπαξώλ νμέσλ ζηα ιηπίδηα ησλ Επγνκπθήησλ 

Μπέιινπ ΢., Μπίξθνπ Μ. & Γ. Αγγειήο 

Σνκέαο Γελεηηθήο, Βηνινγίαο Κπηηάξνπ θαη Αλάπηπμεο, Σκήκα Βηνινγίαο, 

Παλεπηζηήκην Παηξψλ, Πάηξα, 265 04-GR 

Σει. & Fax: (+30) 2610969260; 2610997808 

E-mail: George.Aggelis@upatras.gr 

Ζ γιπθεξφιε απνηειεί θαηάιιειν ππφζηξσκα αχμεζεο γηα πνιινχο ειαηνγφλνπο 

κηθξννξγαληζκνχο. Οη ειαηνγφλνη Επγνκχθεηεο Thamnidium elegans, Mortierella 

ramanniana, Mucor sp., Zyghorynchus moelleri, Cunninghamella echinulata 

παξήγαγαλ ζεκαληηθέο πνζφηεηεο πνιπαθφξεζησλ ιηπαξψλ νμέσλ (PUFAs) 

κεηαβνιίδνληαο γιπθεξφιε. Αμηνζεκείσηε πνζφηεηα νπδέηεξσλ ιηπηδίσλ (NL) 

ζπζζσξεχηεθε ζηε κπθήιην κεηά ηελ εμάληιεζε ηεο πεγήο αδψηνπ απφ ην κέζν 

θαιιηέξγεηαο, φπσο ζηελ πεξίπησζε ησλ κπθήησλ Thamnidium elegans θαη 

Mortierella ramanniana πνπ έθηαζε ην 37% θαη 44% αληίζηνηρα, ελψ ζε άιιεο 

πεξηπηψζεηο (πρ. Mucor sp.) παξαηεξήζεθε απνδφκεζε ηνπ ιίπνπο κεηά ηελ 

εμάληιεζε ηεο γιπθεξφιεο απφ ην κέζν θαιιηέξγεηαο. Σν θιάζκα ησλ γιπθν- θαη 

ζθηγγν-ιηπηδίσλ δελ παξνπζίαζε αμηνζεκείσηεο αιιαγέο ζηελ πνζνζηηαία αλαινγία 

ηνπ ελψ, ηα θσζθνιηπίδηα ζπληέζεθαλ θαηά ηε δηάξθεηα ηε θπηηαξηθήο αχμεζεο, είηε 

πξηλ ηελ εμάληιεζε ηνπ αδψηνπ απφ ην κέζν θαιιηέξγεηαο, είηε θαηά ηελ απνδφκεζε 

ηνπ ιίπνπο. Όζνλ αθνξά ηε ζχζηαζε ησλ ιηπαξψλ νμέσλ, ηα θσζθνιηπίδηα ήηαλ 

πινχζηα ζε πνιπαθφξεζηα ιηπαξά νμέα θαηά ηα πξψηα αλαπηπμηαθά ζηάδηα αλ θαη 

ζηε ζπλέρεηα απηά ηα ιηπαξά νμέα κεηαθηλήζεθαλ ζε φια ηα ιηπηδηαθά θιάζκαηα. 

Δηδηθφηεξα ην γ-ιηλνιεληθφ νμχ (GLA) παξνπζίαζε κείσζε ζε φια ηα ιηπηδηαθά 

θιάζκαηα θαηά ηελ αχμεζε ζε νξηζκέλεο πεξηπηψζεηο (πρ. M. ramanniana), ελψ ζε 

άιιεο ε κείσζε ηνπ GLA ζην θιάζκα ησλ νπδέηεξσλ ιηπηδίσλ ζπλνδεχηεθε απφ 

κηθξή αχμεζε ηεο ζπγθέληξσζεο ηνπ ζηα θσζθνιηπίδηα (πρ. Mucor sp.). 

΢πγθξηηηθέο αλαιχζεηο ιηπηδίσλ πνπ πξαγκαηνπνηήζεθαλ ζε Αζθνκχθεηεο 

(Penicillium sp., Aspergillus niger) απέδεημαλ παξφκνηα ηάζε φζνλ αθνξά ζηε 

βηνζχλζεζε ησλ PUFAs θαη ηε δηαλνκή ηνπο ζηα δηάθνξα ιηπηδηαθά θιάζκαηα. Έηζη, 

κπνξνχκε λα ζπκπεξάλνπκε φηη ζηνπο Επγνκχθεηεο, θαη πηζαλφλ ζε άιινπο 

λεκαηνεηδείο κχθεηεο ε βηνζχλζεζε ησλ PUFAs ζπκβαίλεη ζην θιάζκα ησλ 

θσζθνιηπηδίσλ θαηά ηα πξψηα αλαπηπμηαθά ζηάδηα θαη αθνινπζείηαη απφ 

ζπζζψξεπζε νπδέηεξσλ ιηπηδίσλ ζην κπθήιην. 

  

Λέμεηο θιεηδηά: Πνιπαθφξεζηα ιηπαξά νμέα (PUFAs), γιπθεξφιε, Επγνκχθεηεο, γ-

ιηλνιεληθφ νμχ (GLA) 
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3.16. Fatty acid distribution in lipids of Zygomycetes 
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Glycerol is a suitable substrate for many oleaginous microorganisms. The oleaginous 

Zygomycetes Thamnidium elegans, Mortierella ramanniana, Mucor sp., 

Zyghorynchus moelleri and Cunninghamella echinulata produced great amounts of 

polyunsaturated fatty acids (PUFAs) by metabolizing glycerol. Significant quantity of 

neutral lipid (NL) was accumulated into the mycelium after the depletion of the 

nitrogen source, especially in the case of Mortierella ramanniana and Thamnidium 

elegans, where the accumulated lipid reached 44% and 37%, respectively, while in 

some cases (i.e. Mucor sp.) lipid turnover occurred after glycerol exhaustion in the 

growth medium. The glycolipids plus sphingolipids fraction did not show remarkable 

changes in proportion, while phospholipids were synthesized during biomass 

formation (before nitrogen depletion or during lipid turnover). As for fatty acid 

composition, phospholipids were enriched in PUFAs in the first growth steps, 

although these fatty acids were migrated in all lipid fractions, afterward. Specifically 

γ-linolenic acid (GLA) showed decrease in all lipid fractions during fungal growth 

(i.e. M. ramanniana), while in some cases (i.e. Mucor sp.) the decrease of GLA 

concentration in neutral lipids was accompanied by an increase in the polar fraction. 

Comparative lipid analysis in Ascomycetes (Penicillium sp., Aspergillus niger) 

showed a similar trend for PUFAs (linoleic acid) synthesis and distribution in the 

various lipid fractions. It is therefore concluded that in Zygomycetes, and probably in 

others filamentous fungi, PUFAs synthesis occurred in the phospholipid fraction 

during primary metabolic growth, following by NL accumulation into the fungal 

mycelium.   

 

Keywords: polyunsaturated fatty acids (PUFAs); glycerol; Zygomycetes; γ-linolenic 

acid (GLA) 
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3.17. Δλδπκηθή επεμεξγαζία ηνπ ππνιείκκαηνο βύλεο κε ηε ρξήζε ηνπ 

πνιπελδπκηθνύ ζπζηήκαηνο ηνπ Fusarium oxysporum. 

Ξεξφο Υ., Μνπθνύιε Μ., Σφπαθαο Δ., Πάζρνο Θ. & Π. Υξηζηαθφπνπινο 

BIOtechMASS Unit, Δξγαζηήξην Βηνηερλνινγίαο, ΢ρνιή Υεκηθψλ Μεραληθψλ, 

Δζληθφ Μεηζφβεην Πνιπηερλείν, Ζξψσλ Πνιπηερλείνπ 9, Πνιπηερλεηνχπνιε 

Εσγξάθνπ, 15780, Αζήλα 

Email: moukoul@chemeng.ntua.gr 

Σν ππφιεηκκα βχλεο είλαη ην βαζηθφ παξαπξντφλ ηεο δηεξγαζίαο παξαγσγήο δχζνπ. 

΢ρεκαηίδεηαη κεηά ηα ζηάδηα ηεο δπζεθρχιηζεο θαη ηνπ θηιηξαξίζκαηνο ηεο βχλεο ηνπ 

θξηζαξηνχ. Ζ παξνπζία πνιπζαθραξηηψλ, πξσηετλψλ θαη θαηλνιηθψλ νμέσλ ζε 

ζεκαληηθέο πνζφηεηεο, θαζηζηνχλ ην ππφιεηκκα βχλεο έλα ππνζρφκελν πιηθφ γηα 

πνιιέο βηνκεραληθέο δηεξγαζίεο. ΢ην παξειζφλ έρεη ρξεζηκνπνηεζεί σο πξψηε χιε 

γηα ηελ παξαγσγή αηζαλφιεο θαη σο πεγή θεξνπιηθνχ νμένο. Ζ βηνκεηαηξνπή ηνπ 

ηειεπηαίνπ κπνξεί λα νδεγήζεη ζε άιια κφξηα κε βηνινγηθή αμία, φπσο είλαη ην 

ζηπξέλην, ηα πνιπκεξή θαη ηα παξάγσγα ηνπ βαληιιηθνχ νμένο. Σν ελδπκηθφ 

εθρχιηζκα απφ θαιιηέξγεηεο ηνπ κχθεηα Fusarium oxysporum ζε ιηγλνθπηηαξηλνχρα 

ππνζηξψκαηα, ρξεζηκνπνηήζεθε ζηε κειέηε απηή γηα ηελ ελδπκηθή κεηαηξνπή ηνπ 

ππνιείκκαηνο βχλεο. 

Σν ελδπκηθφ εθρχιηζκα απφ ηνλ F.oxysporum πδξφιπζε επηηπρψο ηελ θπηηαξίλε θαη 

ηελ εκηθπηηαξίλε ηνπ ππνιείκκαηνο βχλεο. Αξρηθά πξνζδηνξίζηεθε ε επίδξαζε ηεο 

αιθαιηθήο πξνθαηεξγαζίαο ηνπ πιηθνχ ζηελ απειεπζέξσζε ζαθράξσλ θαηά ηελ 

πδξφιπζε. Μειεηήζεθαλ ζηε ζπλέρεηα δηάθνξνη παξάγνληεο πνπ επεξεάδνπλ ηελ 

απφδνζε θαη ην ξπζκφ ηεο πδξφιπζεο: ε ζεξκνθξαζία πδξφιπζεο, ε ηηκή pH 

δηεμαγσγήο ηεο αληίδξαζεο, ε ελδπκηθή δφζε, θαζψο θαη ε ρξεζηκνπνηνχκελε 

πνζφηεηα αξρηθνχ μεξνχ πιηθνχ. Γηεξεπλήζεθαλ αθφκε, ε παξεκπφδηζε ηνπ ξπζκνχ 

θαη ηνπ βαζκνχ πδξφιπζεο απφ δηαθνξεηηθέο ζπγθεληξψζεηο ζαθράξσλ, θαζψο θαη ε 

επίδξαζε ηεο πξνζζήθεο επηθαλεηνδξαζηηθψλ νπζηψλ ζην κίγκα ηεο αληίδξαζεο πξηλ 

ηελ πδξφιπζε.  

Ζ πξνζζήθε θαζαξήο μπιαλάζεο θαη εζηεξάζεο ηνπ θεξνπιηθνχ νμένο ζην 

ππφιεηκκα βχλεο είρε ζαλ απνηέιεζκα ηε κεησκέλε παξαγσγή πνζνηήησλ 

θεξνπιηθνχ νμένο ζπγθξηηηθά κε ηε δξάζε ηνπ ελδπκηθνχ εθρπιίζκαηνο απφ ηνλ 

F.oxysporum. Ζ ζεκαζία ηεο παξνπζίαο πξσηεαζψλ ζην εθρχιηζκα γηα ηελ 

παξαγσγή θεξνπιηθνχ νμένο εθηηκήζεθε κεηά απφ θαηεξγαζία ηνπ ππνιείκκαηνο 

βχλεο κε αιθαιάζε ή παπαΐλε πξηλ αθξηβψο απφ ηελ πδξφιπζε απφ ηα θαζαξά 

έλδπκα. Ζ παξεκπνδηζηηθή δξάζε ηνπ θεξνπιηθνχ νμένο πνπ απειεπζεξψλεηαη θαηά 

ηελ ελδπκηθή δηαδηθαζία, απνδείρζεθε ρξεζηκνπνηψληαο δηάθνξεο αξρηθέο 

ζπγθεληξψζεηο νμένο. 
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3.17. Enzymic processing of brewer‟s Spent Grain using Fusarium oxysporum 

multienzyme system 
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Brewers spent grain (BSG) is the main by-product of the brewing process consisting 

of the solid residue remaining after mashing and lautering. The presence of 

polysaccharides, proteins and phenolic acids in significant quantities, make BSG a 

hopeful material for many industrial applications. Thus, it has been previously utilized 

as raw material for ethanol production and as a source of ferulic acid (FA). The latter 

can be used as feedstock for the biocatalytic conversion into other valuable molecules 

such as styrenes, polymers and vanillic acid derivatives. The fungus Fusarium 

oxysporum F3 can easily produce cellulolytic and hemicellulolytic enzymes when it is 

grown on lignocellulosic substrates.  

In this study the crude enzyme extract from F. oxysporum has successfully 

hydrolyzed both cellulose and hemicellulose from BSG. Several factors affecting 

hydrolysis yield and hydrolysis rate were investigated and assessed. The effect of the 

pretreatment of the material on sugars release during hydrolysis reactions was 

determined. Various reaction temperatures and various initial pH values, were tested 

and the optimum conditions were determined. Different enzyme loadings and 

different initial dry matter contents were studied. The inhibitory effect of sugars in 

various concentrations on the reaction rate and on hydrolysis yield and as well the 

effect of the addition of surfactants in the reaction mixture prior to hydrolysis were 

also investigated.  

When pure forms of xylanase and feruloyl esterase applied directly to the BSG 

released lower amounts of FA compared with the action of the crude enzyme extract 

of F. oxysporum. The significance of proteases present in the crude extract on FA 

release was evaluated by treatment of BSG with alkalase or papain prior to hydrolytic 

reactions. Inhibition effect of the released FA on the enzymic process performance 

was shown using various initial concentrations of FA. 
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3.18. Οη βαθπιντνί ζηε βηνηερλνινγία 
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Ηλζηηηνχην Βηνταηξηθήο Έξεπλαο θαη Βηνηερλνινγίαο, ΢νινκνχ 55, Αζήλα 

2
Οκάδα Μηθξνβηνινγίαο, Σνκέαο Βνηαληθήο, Παλεπηζηήκην Αζήλαο, 

Παλεπηζηεκηνχπνιε Εσγξάθνπ, 15784 Αζήλα 

Απφ ηνπο ηνχο ησλ εληφκσλ, νη βαθπιντνί έρνπλ γίλεη ην αληηθείκελν πνιιψλ 

κειεηψλ, θπξίσο ιφγσ ησλ εθαξκνγψλ ηνπο ζηε βηνηερλνινγία αιιά θαη σο 

ελαιιαθηηθή ιχζε γηα ηνλ έιεγρν επηβιαβψλ εληφκσλ ζε αγξνηηθέο θαιιηέξγεηεο. 

Έρνπλ πεξάζεη ήδε ζρεδφλ 30 ρξφληα απφ ηφηε πνπ έγηλε ε πξψηε αλαθνξά ζηε 

βηβιηνγξαθία γηα ηελ παξαγσγή αλαζπλδπαζκέλσλ πξσηετλψλ ζε θχηηαξα εληφκσλ 

κε ηελ ρξήζε ηξνπνπνηεκέλσλ βαθπιντψλ. H θαηλνχξηα –ηφηε - ηερλνινγία είρε γίλεη 

δεθηή κε ελζνπζηαζκφ: ππνζρφηαλ πςειά επίπεδα πξσηεΐλεο, ηζνδχλακα κε ηα 

βαθηεξηαθά ζπζηήκαηα έθθξαζεο, θαζψο θαη ηηο κεηα-κεηαθξαζηηθέο ηξνπνπνηήζεηο 

ησλ θπηηάξσλ απφ ζειαζηηθά. Παξ‟ φηη ε εκπεηξία ζηε κειέηε θαη εθαξκνγή ηνπ 

ζπζηήκαηνο απηνχ έδεημε φηη δελ ηθαλνπνηνχζε φιεο απηέο ηηο πξνζδνθίεο, πεξαηηέξσ 

έξεπλα θαη κειέηε ησλ βαθπιντψλ νδήγεζε ζε ζεκαληηθέο βειηηψζεηο γηα ηελ 

παξαγσγή εηεξφινγσλ πξσηετλψλ.  Δπηπιένλ, ζπγθεθξηκέλεο ηξνπνπνηήζεηο ηνπ 

γνληδηψκαηνο ησλ ηψλ απηψλ έθαλε ην φιν ζχζηεκα πην επέιηθην θαη εχρξεζην, ψζηε 

λα κπνξεί λα ρξεζηκνπνηεζεί απφ εξεπλεηέο κε βαζηθέο γλψζεηο κνξηαθήο βηνινγίαο, 

ρσξίο ηελ εμεηδηθεπκέλε γλψζε ηνινγίαο θαη ηνινγηθψλ κεζφδσλ.  Σέινο, βαθπιντνί 

αγξίνπ ηχπνπ θαζψο θαη πξνζεθηηθά κεηαιιαγκέλνη βαθπιντνί έρνπλ ρξεζηκνπνηεζεί 

επηηπρψο γηα ηνλ έιεγρν επηβιαβψλ εληφκσλ ζε πνιιέο πεξηπηψζεηο. 
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3.18. Baculoviruses in biotechnology 
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The baculoviruses are perhaps the most studied arthropod-specific viruses mainly due 

to their use in biotechnology and pest management. It has been almost 30 years since 

the first reports on the expression of recombinant proteins in insect cells using 

modified baculovirus vectors.  At the time, the new technology stimulated great 

interest as it appeared as a promising solution encompassing high levels of expression 

–as with the bacterial systems- and post-translational protein processing, comparable 

to that in mammalian cells.  Although these expectations did not prove completely 

realistic, recent advances in the baculovirus-insect cell system greatly improved its 

efficacy for recombinant protein production. Furthermore, key modifications enabled 

researchers with basic training in molecular biology to use this system in their labs, 

without the requirement for specialised knowledge in baculovirus biology or virology.  

Finally, wild-type or carefully modified baculoviruses have successfully been used for 

the management of insect pests in numerous occasions. 

 

 

 

 



 

110 

 

3.19. Αλάιπζε Κπξίσλ ΢πληζησζώλ ηνπ κεηαβνιηζκνύ ηνπ Zymomonas mobilis 
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Ζ κνληεινπνίεζε κεηαβνιηθψλ δηθηχσλ βηνινγηθψλ ζπζηεκάησλ πεξηιακβάλεη ηελ 

αλάιπζε θαη ηελ πξφβιεςε ησλ θαηαλνκψλ ησλ κεηαβνιηθψλ ξνψλ ππφ δηαθνξεηηθέο 

θπζηνινγηθέο ζπλζήθεο. Σα ππνινγηζηηθά κνληέια ηνπ θπηηαξηθνχ κεηαβνιηζκνχ 

απνηεινχλ έλα απαξαίηεην εξγαιείν γηα ηνλ ζρεδηαζκφ ζηξαηεγηθψλ γελεηηθήο 

ηξνπνπνίεζεο, κε ζθνπφ ηελ αλαθαηαλνκή ησλ ξνψλ ηνπ δηθηχνπ πξνο ηελ παξαγσγή 

επηζπκεηψλ ηειηθψλ πξνΐφλησλ πςειήο πξνζηηζέκελεο αμίαο. ΢ε απηή ηελ εξγαζία 

παξνπζηάδνπκε έλα in silico κνληέιν ηνπ κεηαβνιηζκνχ ηνπ Zymomonas mobilis, έλα 

αλαεξφβην βαθηήξην κε ην δπλακηθφ ηεο βηνηερλνινγηθήο εθαξκνγήο ηεο παξαγσγήο 

αηζαλφιεο απφ δηάθνξεο πεγέο άλζξαθα. Οη κεηαβνιηθέο αληηδξάζεηο πνπ 

πεξηιακβάλεη ην κνληέιν εμήρζεζαλ απφ ηε βηβιηνγξαθία, θαζψο θαη απφ ηηο 

ζρεηηθέο βάζεηο γνληδηαθψλ θαη κεηαβνιηθψλ δεδνκέλσλ. Σν κνληέιν επηθπξψζεθε 

κε ηε κέζνδν ηεο γξακκηθήο βειηηζηνπνίεζεο (constrained-based Flux Balance 

Analysis) θαη αλαιχζεθε πεξαηηέξσ κε Γηάζπαζε Ηδηαδνπζψλ Σηκψλ (Singular Value 

Decomposition) ηνπ δηαλπζκαηηθνχ ρψξνπ ησλ κεηαβνιηθψλ ξνψλ ζηαζεξήο 

θαηάζηαζεο. Με απηφλ ηνλ ηξφπν ν βαζηθφο κεηαβνιηζκνχ ηνπ βαθηεξίνπ αλαιχζεθε 

ζηηο θχξηεο ζπληζηψζεο ηνπ, δίλνληαο ηε δπλαηφηεηα εθηίκεζεο ηνπ ξπζκηζηηθνχ 

ξφινπ ησλ κεηαβνιηθψλ αληηδξάζεσλ. 
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3.19. Principal Component Analysis of Zymomonas mobilis metabolism 
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Metabolic network modeling of biological systems involves the analysis and 

prediction of metabolic flux distributions under diverse physiological conditions. In 

silico models of cellular metabolism have proven to be an indispensable tool for the 

design of genetic modification strategies, in order to redistribute the flux network 

towards desired end-products. In this work we reconstructed the metabolism of 

Zymononas mobilis, which is an anaerobic bacterium with a potential 

biotechnological application of ethanol production from a range of carbon sources. 

The metabolic reactions were extracted from bibliography as well as from the relevant 

genomic and metabolic databases. In order to validate the model, we performed 

constraint-based Flux Balance Analysis, through application of linear optimization 

methods. We further exploited the model by performing principal component 

analysis, using Singular Value Decomposition of the steady-state flux space. Hence, 

the principal components of the central carbon metabolism were derived and the 

regulatory role of each metabolic reaction was assessed by measuring its contribution 

to the principal components of the network. 
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3.20. Καηαζθεπή recA
- 
ζηειέρνπο ζην αηζαλνινπαξαγσγό βαθηήξην Zymomonas 

mobilis CP4 
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Σν αηζαλνινπαξαγσγφ α-πξσηενβαθηήξην Zymomonas mobilis CP4 ρξεζηκνπνηείηαη 

γηα κεγάιεο θιίκαθαο παξαγσγή βηναηζαλφιεο. ΢ηελ εξγαζία απηή θαηαζθεπάζηεθε 

ζηέιερνο ηνπ Z. mobilis CP4, κεηαιιαγκέλν σο πξνο ην γνλίδην recA. Σν recA 

επζχλεηαη γηα ηνλ νκφινγν γελεηηθφ αλαζπλδπαζκφ θαη γηα ηελ επαγσγή ηνπ SOS 

ζπζηήκαηνο αληαπφθξηζεο ηνπ βαθηεξίνπ ζε ζπλζήθεο ζηξεο. Ζ θαηαζθεπή ελφο 

recA
-
 ζηειέρνπο ζην Z. mobilis ελδηαθέξεη ηδηαίηεξα, ηφζν ζε βαζηθφ επίπεδν κειέηεο 

ηεο θπζηνινγίαο ηνπ νξγαληζκνχ θαη ηεο γελεηηθήο ηνπ, π.ρ. ζηελ εμαθξίβσζε ηνπ 

δηθηχνπ ησλ γνληδίσλ πνπ απαξηίδνπλ ην SOS ζχζηεκα, φζν θαη ζε εθαξκνζκέλν 

επίπεδν ρξήζεο ηνπ ζηειέρνπο ζε θαηεπζχλζεηο γελεηηθήο κεραληθήο.  

Σν κεηαιιαγκέλν recA
-
 ζηέιερνο ηνπ Z. mobilis CP4 (CP4 UA1) παξάρζεθε κέζσ 

αληηθαηάζηαζεο ηνπ ελδνγελνχο recA γνληδίνπ κε ηερλεηά θαηαζθεπαζκέλν, πνπ 

θέξεη έλζεζε γνληδίνπ αλζεθηηθφηεηαο ζε ρισξακθαηληθφιε (cat). Γηα ην ζθνπφ απηφ 

έγηλε θαη‟ αξρήλ ελίζρπζε ηνπ recA κέζσ PCR απφ ην CP4, θισλνπνίεζε ηνπ 

πξντφληνο ζην θνξέα pCRII (πιαζκίδην pMT211) θαη in vitro έλζεζε ηνπ γνληδίνπ cat 

εληφο απηνχ (πιαζκίδην pMΣ250). Σν cat είρε πξνεγνπκέλσο εληζρπζεί απφ θνξέα 

pBR325 θαη θισλνπνηεζεί εληφο κεηαζεηήο θαηαζθεπήο (ζχζηεκα ΔΕ::ΣΝ Epicentre, 

πιαζκίδην pMT218). Ζ έλζεζε ηνπ cat εληφο ηνπ recA ζην pMT250 βξέζεθε λα είλαη 

157 βάζεηο απφ ηελ θσδηθή έλαξμε ηνπ γνληδίνπ. Απφ ηελ ηειεπηαία θαηαζθεπή 

απνκνλψζεθε ηκήκα πνπ έθεξε ην κεγαιχηεξν κέξνο ηνπ recA::cat θαη ην νπνίν 

θισλνπνηήζεθε εληφο ζπδεπθηηθά παξαθηλνχκελνπ θνξέα (pVK1; pBluescript-oriTP). 

Ζ ηειηθή θαηαζθεπή (πιαζκίδην pGS7), εηζάρζεθε κε επηηπρία ζε Z. mobilis CP4 

κέζσ επηβνεζνχκελεο ζχδεπμεο θαη κέζσ ειεθηξνδηάηαζεο. Μεηαζρεκαηηζκέλα 

ζηειέρε αλζεθηηθά ζηε ρισξακθαηληθφιε, ειέγρζεθαλ γηα επαηζζεζία ζε UV 

αθηηλνβνιία, ελψ απηά πνπ εκθάληζαλ ηε κεγαιχηεξε, κειεηήζεθαλ πεξαηηέξσ. Ζ 

αληηθαηάζηαζε ηνπ ελδνγελνχο recA κε ην recA::cat επηβεβαηψζεθε κέζσ PCR θαη 

πβξηδηζκψλ θαηά Southern, ελψ θάλεθε λα έρεη ιάβεη ρψξα κέζσ δηπινχ επηρηαζκνχ 

(allele exchange). Σν ζηέιερνο πνπ επηιέρζεθε σο πξφηππν CP4 recA
-
, ην CP4 UA1, 

εκθαλίδεη εμαηξεηηθή επαηζζεζία ζε επίδξαζε UV αθηηλνβνιίαο σο κεηαιινμνγφλνπ 

παξάγνληα, θαη απψιεηα βησζηκφηεηαο κε δηαθνξά έμη ηάμεηο κεγέζνπο γηα ρξφλνπο 

αθηηλνβφιεζεο 10 - 15 sec, ζε ζρέζε κε ην θπζηθφ ηχπν. Πεξαηηέξσ κειέηε ηεο 

ζηαζεξφηεηαο θαη ησλ ηδηνηήησλ απηνχ ηνπ ζηειέρνπο σο πξνο ηνλ νκφινγν 

αλαζπλδπαζκφ είλαη ζε εμέιημε. 

mailto:savvax@hotmail.com
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3.20. Construction of a recA
- 
strain of the ethanol  

producing Zymomonas mobilis CP4 

Savvakis I.
1
, Beletsiotis E.

2
, Typas M.A.

1
 & K.M. Pappas

1 

1
Department of Genetics and Biotechnology, Faculty of Biology, University of 

Athens, Ilissia, Athens 15701 

2
 Quality Assurance Division - Molecular Biology Department, Vivartia, Ag. 

Stephanos, Attiki 14565 

Email: savvax@hotmail.com 

Σhe ethanol producing α-proteobacterium Zymomonas mobilis CP4 is involved in 

large scale bioethanol production. In this work, a recA
-
 mutant of Z. mobilis CP4 was 

constructed. The recA gene governs homologous DNA recombination and induction 

of the SOS response. A recA
-
 mutant of Z. mobilis is of outmost interest, as it will 

foster physiological and genetic studies in the organism such as the elucidation of the 

SOS regulon and also offer an important tool towards genetic engineering ends. 

The Z. mobilis CP4 recA
-
 strain (CP4 UA1) was constructed via allele exchange of the 

native gene with that of a copy bearing a chloramphenicol resistance cassette (cat) 

insertion.  

Towards this, the recA gene was PCR-amplified from CP4, cloned into vector pCRII 

(plasmid pMT211) and used as substrate for transposon-mediated insertion of the cat 

gene. To carry out this, the cat gene was PCR-amplified from vector pBR325, cloned 

into vector pMOD
TM

 (EZ::TN, Epicentre, plasmid pMT218) and the resulting cat-IS 

repeat cassette was allowed to transpose in vitro into pMT211. A pMT211 derivative 

bearing an appropriate cat insertion into the recA gene was isolated and found to 

harbour the insertion 157 bp from the recA translational start (plasmid pMT250). A 

fragment from pMT250, bearing the largest part of recA::cat was cloned into the 

mobilizable vector pVK1 (pBluescript-oriTP) and was successfully introduced into Z. 

mobilis CP4 via TraP-mediated conjugation, as also via electroporation. 

Chloramphenicol resistant transformants were isolated and those exhibiting major 

susceptibility to UV irradiation were examined further. Allele exchange of the native 

gene with that bearing the cat cassette was confirmed via PCR and Southern 

hybridizations for several derivatives. Of these, the chosen prototypical recA
-
 CP4 

derivative, strain CP4 UA1, exhibits six orders of magnitude viability drop compared 

to that of the wild type, under UV exposure for 10-15 sec. Its genetic stability and 

performance in homologous recombination assays is currently under further 

examination. 

mailto:savvax@hotmail.com
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3.21. Καηαζθεπή απιώλ βαθηεξηαθώλ βηναηζζεηήξσλ αλζξώπηλσλ νξκνλώλ πνπ 

βαζίδνληαη ζε ηερλεηά αιινζηεξηθά έλδπκα 

΢θξέηαο Γ.Κ.* & D.W. Wood 

Σκήκα Υεκηθψλ Μεραληθψλ, Princeton University, Princeton NJ,, ΖΠΑ 

*Παξνχζα δηεχζπλζε: Ηλζηηηνχην Βηνινγηθψλ Δξεπλψλ θαη Βηνηερλνινγίαο, Δζληθφ 

Ίδξπκα Δξεπλψλ.  
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Οη ππξεληθνί νξκνληθνί ππνδνρείο απνηεινχλ έλαλ απφ ηνπο κεγαιχηεξνπο πξσηετληθνχο 

ζηφρνπο γηα ηελ αλαθάιπςε λέσλ θαξκάθσλ, θαζψο ε ιεηηνπξγία ηνπο έρεη ζπλδεζεί κε έλα 
πιήζνο ζνβαξψλ αζζελεηψλ, κεηαμχ ησλ νπνίσλ θαη νξηζκέλεο κνξθέο θαξθίλνπ. Ο 

εληνπηζκφο λέσλ ρεκηθψλ ελψζεσλ κε ηελ ηθαλφηεηα λα ξπζκίδνπλ ηε ιεηηνπξγία ησλ 

ππνδνρέσλ απηψλ κπνξεί λα νδεγήζεη ζηελ αλάπηπμε απνηειεζκαηηθψλ ζεξαπεηψλ γηα 
ζνβαξέο παζήζεηο. Οη in vivo βηναηζζεηήξεο κε ηελ ηθαλφηεηα λα εληνπίδνπλ ηελ πξφζδεζε 

ζπλαξκνηψλ απνηεινχλ εξγαιεία πνπ κπνξνχλ λα επηηαρχλνπλ ζεκαληηθά ηνλ εληνπηζκφ 

βηνδξαζηηθψλ ελψζεσλ, ζπλεηζθέξνληαο έηζη ζηελ ηαρεία θαη θζελή αλαθάιπςε λέσλ 
θαξκάθσλ. ΢ηελ παξνχζα εξγαζία αλαπηχμακε έλα λέν βηναηζζεηήξα νξκνλψλ ππξεληθψλ 

ππνδνρέσλ ζε βαθηεξηαθά θχηηαξα Escherichia coli θαηαζθεπάδνληαο κηα πξσηετληθή 

ρίκαηξα πνπ απνηειείηαη απφ ηνλ αλζξψπηλν ππνδνρέα ησλ νηζηξνγφλσλ θαη ην κεηαβνιηθφ 

έλδπκν ζπλζεηάζε ηνπ ζπκηδαινχο (thymidylate synthase, TS). Έθθξαζε ηεο ρίκαηξαο απηήο 
ζε βαθηεξηαθά θχηηαξα αλεπαξθή ζε TS, είρε σο απνηέιεζκα ηελ εκθάληζε θαηλφηππσλ 

αλάπηπμεο πνπ εμαξηψληαη απφ ηελ παξνπζία νηζηξνγφλνπ ζην ππφζηξσκα. ΢ηε ζπλέρεηα, 

αληηθαηάζηαζε ηνπ ππνδνρέα ησλ νηζηξνγφλσλ ηεο πξσηετληθήο ρίκαηξαο κε ηνλ αλζξψπηλν 
ππνδνρέα ηεο νξκφλεο ηνπ ζπξνεηδνχο είρε σο απνηέιεζκα ηελ εκθάληζε ζπξνξκνλν-

εμαξηψκελνπ θπηηαξηθνχ πνιιαπιαζηαζκνχ πνπ δελ αληαπνθξηλφηαλ ζηελ παξνπζία 

νηζηξνγφλσλ. Ο βηναηζζεηήξαο απηφο ζηε ζπλέρεηα εθηέζεθε ζε κία βηβιηνζήθε 

νηζηξνγνληθψλ θαη ζπξνξκνληθψλ αλαιφγσλ θαη παξαηεξήζεθε φηη ηα επίπεδα θπηηαξηθνχ 
πνιιαπιαζηαζκνχ παξνπζηάδνπλ πνιχ θαιή ζπζρέηηζε κε ηε ζπγγέλεηα πξφζδεζεο ζηνλ 

αληίζηνηρν νξκνληθφ ππνδνρέα. Καηά αμηνζεκείσην ηξφπν, ν απιφο απηφο βηναηζζεηήξαο 

επηδεηθλχεη ηελ δπλαηφηεηα λα μερσξίδεη κεηαμχ ηεο αγσληζηηθήο θαη ηεο αληαγσληζηηθήο 
δξάζεο, θαζψο ζπλδπαζκνί νηζηξνγνληθψλ αγσληζηψλ είραλ πξνζζεηηθή επίδξαζε ζηνλ 

θπηηαξηθφ πνιιαπιαζηαζκφ, ελψ νη αληηνηζηξνγνληθέο ελψζεηο βξέζεθαλ λα θαηαζηέιινπλ 

ηε δξάζε ησλ νξκνληθψλ αγσληζηψλ. Δπηπιένλ, ε ηθαλφηεηα ηνπ ζπζηήκαηνο λα ζπλεηζθέξεη 
ζηελ αλαθάιπςε λέσλ νηζηξνγνληθψλ αλαιφγσλ επηθπξψζεθε κε ηε ζάξσζε κηαο 

βηβιηνζήθεο κηθξψλ ρεκηθψλ ελψζεσλ, ε νπνία νδήγεζε ζηνλ εληνπηζκφ δχν δνκηθά λέσλ 

ξπζκηζηψλ ηνπ ππνδνρέα ησλ νηζηξνγφλσλ θαη ζηελ επαθξηβή πξφβιεςε ηνπ 

αγσληζηηθνχ/αληαγσληζηηθνχ ραξαθηήξα βηνραξαθηήξα ησλ ελψζεσλ απηψλ ζε αλζξψπηλα 
θχηηαξα. Ζ ηθαλφηεηα ηνπ  ελ ιφγσ βηναηζζεηήξα λα αλαγλσξίδεη ηελ πξφζδεζε ζπλαξκνηψλ 

θαζψο θαη ην θαξκαθνινγηθφ ραξαθηήξα απηψλ πξνθχπηεη εμαηηίαο ηεο αιινζηεξηθήο 

επηθνηλσλίαο κεηαμχ ησλ πξσηετληθψλ πεξηνρψλ πνπ απνηεινχλ ηε ρίκαηξα, φπνπ 
δηαθνξεηηθέο δνκηθέο αιιαγέο πνπ επάγνληαη ζηνλ νξκνληθφ ππνδνρέα θαηά ηελ πξφζδεζε 

ηνπ ζπλαξκνηή επηθνηλσλνχληαη θαηάιιεια ζηελ θαηαιπηηθή πεξηνρή ηνπ ελδχκνπ θαη 

κεηαβάιινπλ ηελ θαηαιπηηθή ηνπ δξάζε. Σν ελ ιφγσ ρηκαηξηθφ έλδπκν απνηειεί έλα απφ ηα 
πξψηα παξαδείγκαηα ηερλεηψλ ελδχκσλ κε ηελ ηθαλφηεηα λα αηζζάλνληαη δηαθνξεηηθέο 

δηακνξθψζεηο ελφο ππνδνρέα θαη είηε λα ελεξγνπνηνχληαη, είηε λα απελεξγνπνηνχληαη 

αλάινγα κε ηε θχζε ηνπ πξνζδεδεκέλνπ πξνζαξκνηή. Σν πεξηγξαθέλ ζχζηεκα απνηειεί κηα 

πνιχ απιή θαη ειθπζηηθή ηερληθή γηα ην γξήγνξν εληνπηζκφ ελψζεσλ κε ελ δπλάκεη 
ζεξαπεπηηθέο ηδηφηεηεο.     
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3.21. Construction of simple bacterial hormone-sensing systems based on 

engineered allosteric enzymes 

Skretas G* & D.W. Wood 

Department of Chemical Engineering, Princeton University, Princeton NJ, USA 

* Present address: Institute for Biological Research and Biotechnology, National 

Hellenic Research Foundation, Athens, Greece. E-mail: gskretas@che.utexas.edu 

The nuclear hormone receptors comprise one of the largest classes of protein targets 

for drug discovery, as their function has been linked to a variety of serious diseases, 

including several forms of cancer. Identifying novel compounds with the ability to 

modulate the function of these targets could lead to the development of effective 

therapeutics. In vivo sensors of ligand binding have emerged as tools that can greatly 

accelerate the lead identification process, allowing new drugs to be discovered more 

rapidly and cheaply. In this work, a novel sensor of nuclear hormone binding has been 

developed in Escherichia coli by constructing a fusion of the ligand-binding domain 

of the human estrogen receptor with a thymidylate synthase enzyme (TS). Expression 

of this fusion protein in TS-deficient bacterial cells resulted in growth phenotypes that 

were dependent on the presence of estrogen. Subsequent replacement of the estrogen 

receptor with the ligand-binding domain of the human thyroid hormone receptor led 

to specific thyroid hormone-enhanced growth that was insensitive to estrogen. This 

biosensor was then challenged with a library of estrogen and thyroid hormone 

analogues, and it was observed that levels of cell growth correlate well with ligand-

binding affinity. Remarkably, this simple biosensor was able to discriminate between 

agonistic and antagonistic activities, as combinations of estrogen agonists had an 

additive impact on cell growth, whereas known estrogen antagonists were found to 

neutralize agonist effects.  Furthermore, the ability of this system to assist the 

discovery of new estrogen-mimicking compounds was validated by screening a small 

compound library, which led to the identification of two structurally novel estrogen 

receptor modulators and the accurate prediction of their agonistic/antagonistic 

biocharacter in human cells. The ability of our sensor to detect ligand binding and 

recognize pharmacologically critical properties arises from allosteric communication 

between the artificially combined protein domains, where different ligand-induced 

conformational changes in the receptor are transmitted to the catalytic domain and 

translated to distinct levels of enzymic efficiency. This is one of the first examples of 

an engineered enzyme with the ability to sense multiple receptor conformations and to 

be either activated or inactivated depending on the nature of the bound effector 

molecule. Our system constitutes a technique for facile selection of lead compounds 

with potential medical application. 
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3.22. Βηνινγηθή απνκάθξπλζε εμαζζελνύο ρξσκίνπ Cr(VI) κε κηθηέο 

θαιιηέξγεηεο βαθηεξίσλ θαη κπθήησλ. 

Σεθεξιεθνπνύινπ Α., Σζηάκεο Γ., Μπνχξηδεο Κ. & Γ. Βαγελάο 

Σκήκα Γηαρείξηζεο Πεξηβάιινληνο θαη Φπζηθψλ Πφξσλ, Παλεπηζηήκην Ησαλλίλσλ, 

΢εθέξε 2, Αγξίλην, Σ.Κ. 30100, Διιάδα 

Email: atekerle@cc.uoi.gr 

Σν ρξψκην είλαη έλα κεηαιιηθφ ζηνηρείν πνπ παξνπζηάδεη κεγάιν εχξνο εθαξκνγψλ 

ζε πνιιέο βηνκεραληθέο δξαζηεξηφηεηεο. Σν Cr(VI) είλαη επδηάιπην, πςειά ηνμηθφ, 

θαξθηλνγφλν θαη κεηαιιαμηγφλν ελψ ην Cr(III) ηδεκαηνπνηείηαη, είλαη αδηάιπην θαη 

ιηγφηεξν ηνμηθφ ζηνπο νξγαληζκνχο. Οη ζπκβαηηθέο κέζνδνη επεμεξγαζίαο ηνπ Cr(VI) 

είλαη θπξίσο θπζηθνρεκηθέο πνπ παξνπζηάδνπλ, σζηφζν, ζεκαληηθά κεηνλεθηήκαηα 

ζε ζχγθξηζε κε ηνπο βηνινγηθνχο ηξφπνπο επεμεξγαζίαο ησλ ιπκάησλ φπσο 

παξαγσγή ηνμηθήο ιάζπεο ή άιισλ δεπηεξεπφλησλ πξντφλησλ πνπ απαηηνχλ 

επεμεξγαζία. ΢ηελ παξνχζα κειέηε, πξαγκαηνπνηήζεθαλ πεηξάκαηα ζε 

αληηδξαζηήξεο δηαιείπνληνο έξγνπ, εκβνιηαζκέλσλ κε βηνκεραληθή ιάζπε απφ ηελ 

Διιεληθή Βηνκεραληθή Αεξνπνξία, ρξεζηκνπνηψληαο σο ππφζηξσκα νμηθφ λάηξην 

θαη δάραξε. Πην ζπγθεθξηκέλα, κειεηήζεθε: (α) ε ηθαλφηεηα ησλ αληηδξαζηήξσλ 

απηψλ λα αλάγνπλ ην Cr(VI) ζε Cr(III) θαη (β) ε κηθξνβηαθή ηνπο ζχζηαζε. 

Μείσζε ηνπ εμαζζελνχο ρξσκίνπ παξαηεξήζεθε ηφζν ζηνπο αληηδξαζηήξεο 

δηαιείπνληνο έξγνπ κε δάραξε (S) φζν θαη κε νμηθφ λάηξην (SA). Πεηξάκαηα γηα 

δηάθνξεο αξρηθέο ζπγθεληξψζεηο Cr(VI) θαη βηνκάδαο έδεημαλ φηη επηηπγράλνληαη 

κεγαιχηεξνη ξπζκνί απνκάθξπλζεο Cr(VI) θαη παξαγσγήο βηνκάδαο ζηνπο 

αληηδξαζηήξεο S ζε ζρέζε κε ηνπο SA. ΢πγθεθξηκέλα, παξαηεξήζεθε κέρξη θαη 

δηπιαζηαζκφο ηνπ ξπζκνχ απνκάθξπλζεο Cr(VI) (απφ 0,057 ζε 0,113 mg (Cr(VI)/ 

mg βηνκάδαο∙ εκέξα) θαζψο θαη αχμεζε θαηά 9.5 θνξέο ηεο παξαγσγήο βηνκάδαο 

(απφ 302 ζε 2835 mg/l) γηα αξρηθέο ζπγθεληξψζεηο Cr(VI) θαη βηνκάδαο 13.4 θαη 170 

mg/l αληίζηνηρα. 

Ζ κηθξνβηαθή αλάιπζε έδεημε φηη ζηνπο αληηδξαζηήξεο SA επηθξαηνχλ βαθηήξηα, κε 

θπξίαξρν ζηέιερνο ην Alcaligenes faecalis subsp. faecalis. ΢ηνπο αληηδξαζηήξεο S 

έρνπκε επηθξάηεζε κπθήησλ κε δχν θπξίαξρα ζηειέρε, ηα Trichoderma viride θαη 

Pichia jadinii. 

Ζ παξνχζα κειέηε αλέδεημε φηη: (α) ην βαθηεξηαθφ ζηέιερνο Α. faecalis subsp. 

parafaecalis παίδεη ζεκαληηθφ ξφιν ζηελ απνκάθξπλζε ηνπ Cr(VI), (β) ε αιιαγή ηνπ 

ππνζηξψκαηνο νδεγεί ζηελ πιήξε θπξηαξρία ησλ κπθήησλ έλαληη ησλ βαθηεξίσλ θαη 

(γ) ε κηθηή θαιιηέξγεηα ησλ κπθήησλ απνκαθξχλεη ην εμαζζελέο ρξψκην πην 

απνηειεζκαηηθά.  
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3.22. Biological removal of hexavalent chromium Cr(VI) by bacterial and fungal 

mixed cultures. 

Tekerlekopoulou A., Tsiamis G., Bourtzis K. & D. Vayenas 

Department of Environmental and Natural Resources Management, University of 

Ioannina, 2 Seferi St., Agrinio, T.K. 30100, Greece 

Email: atekerle@cc.uoi.gr 

Chromium is a metal element that presents a big breadth of applications in a lot of 

industrial activities. Cr(VI) is soluble, highly toxic, carcinogenic and mutagen while 

Cr(III) is precipitated, insoluble and less toxic in the organisms. The conventional 

treatment methods of Cr(VI) are mainly physicochemical. They however present 

important disadvantages, such as the production of toxic sludge or other secondary 

products that require treatment compared with biological methods used in treating 

waste products. In the present study, experiments in batch reactors were carried out by 

inoculating industrial sludge from the Hellenic Aerospace Industry S.A. and by using 

sodium acetate (SA) and sugar (S) as substrate. These experiments revealed (a) their 

ability to reduce Cr (VI) to Cr (III) and (b) their microbial constitution.  

The reduction of hexavalent chromium was observed in both batch reactors with sugar 

(S) and acetic sodium (SA). Experiments with various initial concentrations of Cr(VI) 

and biomass showed that higher Cr(VI) removal rates and biomass production were 

achieved in (S) reactors compared to the SA. In particular, a doubling of Cr(VI) 

removal rate was observed (from 0,057 to 0,113 mg Cr(VI)/mg biomass day) as well 

as an increase of a 9.5-fold of biomass production (from  302  to  2835 mg / l) for  

initial Cr(VI) and biomass concentrations 13.4 and 170 mg/l  respectively. 

Microbial analysis revealed that bacteria prevail in SA reactors with the dominant 

strain (89% of clones) related to Alcaligenes faecalis  subsp.  faecalis. In (S) reactors, 

a predominance of fungi was observed with two dominant strains related to strains of 

Trichoderma viride and Pichia jadini. This study revealed that: (a) the bacterial strain 

that is related with A. faecalis  subsp.  parafaecalis has an important role in the 

removal of Cr (VI), (b) the substrate change leads to the complete dominance of 

mushrooms against the bacteria and (c) the mixed culture of mushrooms fungi can 

remove hexavalent chromium more effectively. 
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3.23. Μειέηεο Βηνκεηαηξνπήο Ληγληλνθπηηαξηλνύρσλ Τπνιεηκκάησλ ζε Δδώδηκα 

Καξπνζώκαηα θαη Γηαηξνθνθαξκαθεπηηθά Πξντόληα Μαληηαξηώλ 

Φηιηππνύζεο A.N. & Π. Α. Γηακαληνπνχινπ 

Δζληθφ Ίδξπκα Αγξνηηθήο Έξεπλαο, Η.ΓΔ.Μ.Κ., Δξγαζηήξην Δδψδηκσλ θαη 

Φαξκαθεπηηθψλ Μπθήησλ, Γεκνθξαηίαο 61, 135 61 Αγ. Αλάξγπξνη, Αζήλα, Διιάδα. 

Tει: 2102611012 

E-mail: iamc@ath.forthnet.gr 

Ζ παξαγσγή καληηαξηψλ είλαη κηα επηθεξδήο βηνηερλνινγηθή δηαδηθαζία ζηελ νπνία 

εθαξκφδεηαη ε κηθξνβηαθή ηερλνινγία γηα ηελ βηνκεηαηξνπή ιηγληλνθπηηαξηλνχρσλ 

ππνιεηκκάησλ ζε πξντφληα πςειήο δηαηξνθηθήο ή/θαη θαξκαθεπηηθήο αμίαο (εδψδηκα 

καληηάξηα, κεηαβνιίηεο θαη δηαηξνθαξκαθεπηηθά ζθεπάζκαηα). Σν Δξγαζηήξην 

Δδψδηκσλ θαη Φαξκαθεπηηθψλ Μπθήησλ ηνπ ΔΘΗΑΓΔ, ηα ηειεπηαία ρξφληα, ζηα 

πιαίζηα εξεπλεηηθψλ πξνγξακκάησλ, αζρνιείηαη εληαηηθά κε ηελ αμηνπνίεζε 

αγξνβηνκεραληθψλ ππνιεηκκάησλ κέζσ ηεο θαιιηέξγεηαο καληηαξηψλ γηα παξαγσγή 

πξντφλησλ πςειήο πξνζηηζέκελεο αμίαο. ΢πγθεθξηκέλα, ηα εξεπλεηηθά πεδία 

πεξηιακβάλνπλ: (α) Μειέηεο πνπ αθνξνχλ ζηε βην-κεηαηξεςηκφηεηα (βηνινγηθή 

απνδνηηθφηεηα) ησλ δηαθφξσλ ππνιεηκκάησλ-ππνζηξσκάησλ ζε θαξπνθνξίεο ησλ 

ζεκαληηθψλ εδψδηκσλ-θαξκαθεπηηθψλ καληηαξηψλ πνπ αλήθνπλ ζηα γέλε Αgaricus, 

Pleurotus and Lentinula, (β) Σε πηινηηθή θαιιηέξγεηα λέσλ γηα ηε ρψξα καο εηδψλ 

καληηαξηψλ (αλήθνπλ ζηα γέλε Agrocybe, Volvariella, Ganoderma) κε ζηφρν ηελ 

εηζαγσγή ηνπο ζηελ εκπνξηθή θαιιηέξγεηα ηεο ρψξαο καο, (γ) Μειέηεο παξαγσγήο 

κπθειηαθήο βηνκάδαο θαη ρξήζηκσλ κεηαβνιηηψλ (έλδπκα, πνιπζαθραξίηεο) ζε 

δπκψζεηο ζηεξεάο θαηάζηαζεο γεσξγηθψλ ππνιεηκκάησλ απφ ηνπο πξναλαθεξζέληεο 

καθξνκχθεηεο, θαη (δ) Γηεξεχλεζε ησλ ζεξαπεπηηθψλ δξάζεσλ ησλ θαξκαθεπηηθψλ 

καληηαξηψλ θαη ησλ βηνδξαζηηθψλ ηνπο ζπζηαηηθψλ κε έκθαζε ζηνλ βαζηδηνκχθεηα 

Lentinula edodes. 
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3.23. Studies On Lignocellulosic Residues Biotransformation to Edible Fruit 

Bodies and Nutraceutical Mushroom Products 

Philippoussis A.N. & P.A. Diamantopoulou 

National Agricultural Research Foundation, I.A.M.C., Laboratory of Edible and 

Medicinal Fungi, 61 Democratias St., 135 61 Ag. Anargyri, Athens, Greece. Tel: 

2102611012 

E-mail: iamc@ath.forthnet.gr) 

Mushroom cultivation is a prominent biotechnological process in which microbial 

technology is applied for the bio-transformation of lignocellulosic residues into 

products of high nutritional or/and medicinal value (edible mushrooms, metabolites 

and nutraceutical products). The last decade, the laboratory of Edible and Medicinal 

Fungi of NAGREF, in the frame of research projects, does intensive research on the 

valorisation of agro-industrial residues through mushroom cultivation for the 

production of added-value products. More specific, research fields include: a) Studies 

that concern the bio-transformation (biological efficiency) of various residues-

substrates into fruit-bodies of important edible and medicinal mushrooms that belong 

to the species Agaricus, Pleurotus and Lentinula, b) The pilot-scale cultivation of new 

for Greece mushroom species (genera Agrocybe, Volvariella and Ganoderma) aiming 

at their introduction in the commercial cultivation of our country, c) Studies in the 

production of mycelial biomass and valuable metabolites (enzymes, polysaccharides) 

during solid-state fermentation of agricultural residues from the above mentioned 

fungi, and d) Experimentation on curing actions of medicinal mushrooms and their 

bio-active ingredients, with emphasis on Lentinula edodes. 
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