
 
 

 

Figure S1. GC/MS analysis of the metabolite detected in the degradation of BPA. (a) Metabolite, (b) 

authentic hydroquinone. 

 

Figure S2. Chromatograms from HPLC analysis of the cell suspension samples of P. putida KT2440 

harboring  pBNMOA‐F  (nmoA)  in  the  degradation  of  BPC  (a)  and  the  degradation  of  BPE  (b). 

Arrowheads show putative metabolites from BPC or BPE. 



 

 

Figure S3. Chromatograms from HPLC analysis of the cell suspension samples of P. putida KT2440 

harboring pBNMOA‐F  (nmoA)  in  the degradation  of BPZ  (a)  and  the degradation  of BP‐AP  (b). 

Arrowheads show putative metabolites from BPZ. 

 

Figure S4. Chromatograms from HPLC analysis of the cell suspension samples of P. putida KT2440 

harboring pBNMOA‐F (nmoA) in the degradation of TP‐PA (a) and the degradation of TDP (b). An 

arrowhead shows a putative metabolite from TDP. 

 

Figure S5. Chromatograms from HPLC analysis of the cell suspension samples of P. putida KT2440 

harboring  pBNMOA‐F  (nmoA)  in  the  degradation  of  DBP  (a)  and  the  degradation  of  BPS  (b). 

Arrowheads show putative metabolites from DBP or BPS. 



 

 

Figure  S6.  GC/MS  analysis  of  the  metabolite  detected  in  the  degradation  of  DDE.  (a)  Mass 

chromatogram, (b) mass spectrum of Metabolite I. 


