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Table S2 Summary of SNVs in genic and intergenic genes. 
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AACTTCGGCTTACCAAT

GAAGCATGAAGATTATG

TACACCGTATTGGTCGT

ACAGGTCGTGCTGGTC

GTACAGGTCAAGCGAT

TACTTTAGCGACTTATC

GTGAACGCGGTAAAAT

CCGTGCGCTTGAAGAC

TACTTAGAAGCTCGTTT

AAATGTTTCTGAAATTG

AAGGTTTAGAGCCATCT

CCACCTCCAGCTCGTC

CACGTCGTGAAGGTGG

TCGTGGTGGTAACGGT

GGCCGTGATGGTCGTC

GTTTCGAGGGTGAAGG

TAACTTCAAACGTCGTG

AAGGTGGTCGTGATGA

TCGTCCACGTCGTAGC

TTCGATGATAAGCCTCG

TGGTGAGCGTCCTGCT

TTCGGTGGCGAAGATC

GTCCACGTCGCGAGTT

CAACTCAGATCGTCCA

CGCCGTGAAGGTGGTT

TTAACGATAAGCCTCGT

TTTGATTCAAATGATGA

CAATCGTGGTAACCGC



GTAGACTATAAACCACG

TCGTGAAAACGGTTTC

GGTGACCGTCCACAAC
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AGATCGTCCACGTCGT

GAAGGCGGTTTTGGTG

ATCGTCCAAAACGTAG

CTTTGGTGGTGAAGAA

CGTCCACGTCGCGCAG

TTCGCGAAGAACACTTT

AATCAAGAATCTCGTGG
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AGTAATTTCTTTACTCA

GTTTTTAAATATCTGTT

GTGGAAAACCTGTACA

ACCAAACTATAAAGAAT

ATGTGTCTTTACAACAT

GCTCTTTATGAAGGGG

ATATTGAAATGGATAAG

GTGATTGATTGGGTTAT

GCAAAGTCCCAAAGAT

CACCGAATAATTTTTGA

GAAGATATTATTTCAAG

GCCGTGATGAATTCTCT

AAGCCTATACCTACTGA

ATTAGAAAATTTCTTTAA

TTACATTGAACAAAAAC

CTGATTGGTTAGACCAA

CAACAAATTGATGAGG

MQMISPTRLASFNDMQD

SNFFTQFLNICCGKPVQ

PNYKEYVSLQHALYEGD

IEMDKVIDWVMQSPKDH

RIIFEKILFQGRDEFSKPI
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NNGFILRDLSLMAGYLYP
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RLAETTKWWVDITEPQG
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LVRRQLKKSSRWDSEIW

GIPLNQFDLAMTNLAFSS

VVLLGIRALGIWPTKQEA

KSFLHFWRYVGWLMGID

EKWLIQSEPEGWRLLYW

MQFAHPRSDHSSIELGL

SLSKEPFERKYLHLRSL

QQKLAYRQHLELTQFFI
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CTGTTAAATTTACCCAT

CGTTTAGGAATAAATAA

TGGTTTTATTCTTAGAG

ACTTATCCTTAATGGCG

GGATATTTATATCCGGG

GTTTAATCAACCCCTAA

TTTTAACGGGTGCATTA

AAGAAAGAAGCGGGAA

CACGTTTAGCAGAAAC

CACAAAATGGTGGGTG

GATATTACTGAACCTCA

AGGGCTTTTTCGTTTGA

GTGCAGGTTTTACGTCA

ACGATTTATGTTCGCTT

TATTCATGCACTCGTTC

GCCGGCAATTAAAAAA

GTCTAGCCGTTGGGAT

AGTGAGATTTGGGGAA

TTCCTCTTAATCAATTT

GATTTAGCAATGACTAA

TTTGGCTTTTAGCAGTG

TCGTTTTACTCGGTATT

AGAGCTTTAGGTATATG

GCCAACAAAACAAGAG

GCAAAGAGTTTTTTACA

TTTCTGGCGTTATGTCG

GCTGGTTAATGGGTATT

GATGAAAAATGGCTTAT

TCAGTCTGAACCTGAG

GGTTGGAGGTTACTTTA

CTGGATGCAGTTTGCT

CATCCTCGCTCCGATC

ACAGCAGTATTGAATTA
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LGLTLYQNQGKAKTLAS
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GGATTGAGCTTGTCGA

AAGAACCTTTTGAGAGA

AAATATCTGCATTTACG

CTCTTTACAGCAGAAAC

TTGCTTATCGACAACAT

TTAGAACTTACCCAATT

TTTTATTGGTAAGAAAA

GAATGAAACTACTCGG

ATTGCCTCAGCAATCTG

CCTCATGGTTTGCTTAT

TATTTAATTGTGCGTAA

TTTACTACTTTATAATG

GCGCAAAGCTTTCACC

AAAAGTTGAAAAGTTTT

TATCTAAATCAGGCCGT

AATATACAAAAACTTGG

CTTAACGCTTTATCAGA

ATCAAGGTAAGGCAAA

AACCTTAGCAAGTATGC

ATCAATAA 
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GATAACCCCTGTAGTAA

ACACAGGTTCCTCTGTT

AATGTAAATGTTTCTGA

TATCAACATTGCTAATG

TTTCAACAACAGGCTTA

CTTTCTAATGTGATTTC

AACTGTAACCGATACAG

TTTCACATACAACCACA

GACTTAGTTTCTAATGT

MFLLKNLVSSISKVTQDL

GNIVSITPVVNTGSSVNV

NVSDINIANVSTTGLLSN

VISTVTDTVSHTTTDLVS

NVVGTVTGTVGSTSPID

TVTNIIGGVTGGVTGNPL

EVVTDIIGGVTGGVVGG

TSPISPVIDVVQGGIDILQ

GVESLKTEIINTGIETVAD

AVIGVLPQAEHPVSEIAD

LGTLTFETSRDTVNGAL

EVVSDLVGGDIQGATES

ATGILDTLITNGTTATGIV

/ / / / 0 1 1 / / / / / 



AGTTGGTACCGTAACA

GGTACTGTAGGTTCTAC

AAGCCCAATTGATACTG

TAACCAATATTATTGGC

GGCGTAACGGGTGGCG

TTACAGGCAACCCTCTT

GAAGTTGTTACTGACAT

TATCGGCGGAGTAACG

GGTGGTGTTGTCGGCG

GAACTTCTCCAATCTCT

CCAGTAATCGATGTTGT

TCAAGGCGGCATTGAT

ATTCTTCAAGGCGTTGA

AAGCTTAAAAACTGAAA

TTATTAATACAGGCATT

GAAACTGTAGCTGATG

CAGTTATTGGTGTATTA

CCTCAAGCTGAGCATC

CAGTTTCTGAAATTGCA

GACCTTGGCACATTAAC

TTTTGAAACTTCTCGTG

ACACAGTCAATGGTGC

TCTTGAAGTTGTTTCTG

ATTTAGTCGGTGGTGAT

ATTCAAGGCGCTACTG

AATCAGCGACTGGTATT

CTCGATACGCTTATTAC

AAATGGCACAACTGCTA

CAGGTATTGTTACTGGT

GTGGTTGGAAGTGTTA

CTGATGTTATTGGTGGC

GTAACTGGTGGTGTTG

ATGGCAACCCACTTGA

TGVVGSVTDVIGGVTGG

VDGNPLEVITDIIGGVTG

GVDGNPLEVITDIIGGVT

GGVGGDNPLGVVTDIIG

GVTGGIIGGGTSPISPVID

VVQGGIDILQGVESLKTE

IINTGIDTVADTIIGVLPQA

EHPVSEIADLGTLTFETS

RDTVNGALEVVSDLVGG

DIQGATENATGILGTLIQ

NGSTATGIVTDILGGVTG

TIGGVTGGIGGDNPLGIV

TDIIGGVTGGIGGDNPLG

VVTDIIGGVTGGIGGDNP

LGVVTDIIGGVSGGGGG

EYD 



AGTGATTACAGATATTA

TCGGTGGTGTAACTGG

CGGTGTTGATGGCAAC

CCACTTGAAGTGATTAC

AGATATTATTGGCGGTG

TAACTGGTGGTGTTGG

GGGTGATAACCCTCTT

GGCGTAGTAACTGATAT

TATCGGCGGCGTAACC

GGTGGCATTATTGGTG

GCGGTACATCTCCTATT

TCTCCAGTTATTGATGT

TGTTCAAGGTGGCATC

GATATTCTTCAAGGCGT

TGAAAGCCTAAAAACTG

AAATTATTAACACTGGT

ATTGATACAGTAGCCGA

CACTATTATTGGTGTAT

TACCTCAAGCTGAGCAT

CCAGTTTCTGAAATTGC

AGACCTTGGCACATTAA

CTTTCGAAACGTCTCGT

GACACGGTCAATGGTG

CTCTTGAAGTTGTTTCT

GATTTAGTCGGTGGCG

ATATTCAAGGTGCTACT

GAAAATGCAACTGGTAT

TTTAGGAACACTTATTC

AGAATGGTTCAACAGC

GACTGGAATTGTTACTG

ATATTCTTGGTGGCGTA

ACAGGTACTATCGGCG

GCGTAACTGGTGGTAT



CGGTGGTGACAATCCG

CTCGGTATAGTAACTGA

CATTATCGGCGGTGTTA

CTGGCGGTATCGGCGG

TGATAATCCGCTTGGTG

TAGTGACTGACATTATC

GGTGGTGTTACTGGCG

GTATCGGCGGTGATAA

TCCGCTTGGTGTAGTG

ACTGACATTATCGGAG

GTGTTAGTGGGGGTGG

TGGTGGTGAGTATGAT 

NODE

_46_le

ngth_5

019_c

ov_13

0.4757

18 

1880 T 

TAA

GAT

CTT

GGT

TTA

TTA

ACT

TCT

GTG

ATT

TCA

TTA

TCA

CG 

intergeni

c_region 
     / / / / 0 0 1 / / / / / 

NODE

_46_le

ngth_5

019_c

ov_13

0.4757

18 

1980 G A 
intergeni

c_region 
     / / / / 1 0 0 / / / / / 



NODE

_165_l

ength_

137_c

ov_17.

61666

7 

123 G A 

synony

mous_v

ariant 

C1.pe

g.794 
15C>T Asp5Asp 

GAGTTAGGCACAGACG

GCAGCTTCAATGCACA

AGTGGCGTTGGGACCA

GATGCGCTTGACGGCA

CAGTGGTGAATGTTAAC

GGTACTAACTACACCGT

GACAGCAGCTGACCTT

GCAAACGGCTATATCA

CAGCA 

ELGTDGSFNAQVALGPD

ALDGTVVNVNGTNYTVT

AADLANGYITA 

/ / / / 1 0 0 / / / / / 

NODE

_165_l

ength_

137_c

ov_17.

61666

7 

127 G T 

missens

e_varian

t 

C1.pe

g.794 
11C>A Thr4Lys 

GAGTTAGGCACAGACG

GCAGCTTCAATGCACA

AGTGGCGTTGGGACCA

GATGCGCTTGACGGCA

CAGTGGTGAATGTTAAC

GGTACTAACTACACCGT

GACAGCAGCTGACCTT

GCAAACGGCTATATCA

CAGCA 

ELGTDGSFNAQVALGPD

ALDGTVVNVNGTNYTVT

AADLANGYITA 

/ / / / 1 0 0 / / / / / 

NODE

_63_le

ngth_4

64_co

v_45.4

85788 

411 G A 

synony

mous_v

ariant 

C1.pe

g.3027 
54C>T Asp18Asp 

CCTGAAGACCTAAATG

GCGACGGTATCTTGAA

TGCAGACGAGTTAGGC

ACAGACGGCAGCTTCA

ATGCACAAGTGGCATTA

GGACCGGATGCAGTTG

ATGGCACAGTGGTGAA

TGTTAACGGTACTAACT

ACACCGTGACAGCAGC

TGACCTTGCAAACGGC

TATATCACAGCAACTCT

GGATGCAACAGCAGCC

GATCCTGTGACTGGTC

AGATTGTGATTCATGCT

GAGGCTGTAGATGCGC

PEDLNGDGILNADELGT

DGSFNAQVALGPDAVD

GTVVNVNGTNYTVTAAD

LANGYITATLDATAADPV

TGQIVIHAEAVDAQGNV

DVADADVTLTIDTTPQDL

ITAITVPEDLNGDGILNAA

ELGTDGSFNAQVALGPD

AVDGTVVNVNGTNYT 

/ / / / 0 1 1 / / / / / 



AAGGTAACGTTGATGTT

GCTGACGCAGATGTAA

CCTTAACCATTGATACA

ACTCCACAAGACCTGAT

TACAGCAATTACGGTTC

CTGAAGACCTAAATGG

CGACGGTATCTTGAAT

GCTGCAGAACTTGGTA

CAGATGGCAGCTTCAA

TGCACAAGTGGCATTA

GGACCGGATGCAGTTG

ATGGCACAGTGGTGAA

TGTTAACGGTACTAACT

ACACC 

NODE

_66_le

ngth_3

47_co

v_102.

73703

7 

270 A G 
intergeni

c_region 
     / / / / 0 1 1 / / / / / 

NODE

_155_l

ength_

3160_

cov_7

8.8401

87 

114 T C 

upstrea

m_gene

_variant 

L6.peg

.478 
-124T>C  

ATGCCTTCAATTGAGCC

AGCTTCACCGACAATCA

ATTTCAAAATTGAAGTG

ATTAATCAGGTGAGTG

GGGCGACAGTTGAAGC

CGAACAACTGGACGAG

CAAACAGTCCGGATCA

TTGTTAAAGATGAACTG

GATAAGCAGCTTCCAA

GAACGGTACCTAAGCT

TGTAAGTGATCAAATCG

CAAATCCAAACTCAACC

MPSIEPASPTINFKIEVIN

QVSGATVEAEQLDEQTV

RIIVKDELDKQLPRTVPK

LVSDQIANPNSTISRSLT

ENTTARRNRT 

/ / / / / / / 1 0 1 0 1 



ATTAGTCGGTCTTTGAC

TGAGAATACGACAGCG

AGAAGAAATCGTACTTA

A 

NODE

_30_le

ngth_1

922_c

ov_27

4.8293

46 

158 A G 
intergeni

c_region 
     / / / / / / / 1 0 1 1 1 

NODE

_30_le

ngth_1

922_c

ov_27

4.8293

46 

169 A G 
intergeni

c_region 
     / / / / / / / 1 0 1 1 1 

NODE

_50_le

ngth_6

99_co

v_171.

09155

3 

564 G A 

missens

e_varian

t 

L6.peg

.2348 
550G>A Gly184Ser 

ATGAACCCATTCAAAGG

CCGGCATTTTCAGCGT

GACATCATTCTGTGGG

CCGTACGCTGGTACTG

CAAATACGGCATCAGTT

ACCGTGAGCTGCAGGA

GATGCTGGCTGAACGC

GGAGTGAATGTCGATC

ACTCCACGATTTACCGC

TGGGTTCAGCGTTATG

CGCCTGAAATGGAAAA

ACGGCTGCGCTGGTAC

TGGCGTAACCCTTCCG

ATCTTTGCCCGTGGCA

CATGGATGAAACCTAC

MNPFKGRHFQRDIILWA

VRWYCKYGISYRELQEM

LAERGVNVDHSTIYRWV

QRYAPEMEKRLRWYWR

NPSDLCPWHMDETYVK

VNGRWAYLYRAVDSRG

RTVDFYLSSRRNSKAAY

RFLGKILNNVKKWQIPRF

INTDKAPAYGRALALLKR

EGRCPSDVEHRQIKYRN

NVIECDHGKLKRIIGATL

GFKSMKTAYATIKGIEVM

RALRKGQASAFYYGDPL

GEMRLVSRVFEM 

/ / / / / / / 1 1 0 1 1 



GTGAAGGTCAATGGCC

GCTGGGCGTATCTGTA

CCGGGCCGTCGACAGC

CGGGGCCGCACTGTCG

ATTTTTATCTCTCCTCC

CGTCGTAACAGCAAAG

CTGCATACCGGTTTCTG

GGTAAAATCCTCAACAA

CGTGAAGAAGTGGCAG

ATCCCGCGATTCATCAA

CACGGATAAAGCGCCC

GCCTATGGTCGCGCGC

TTGCTCTGCTCAAACGC

GAAGGCCGGTGCCCGT

CTGACGTTGAACACCG

ACAGATTAAGTACCGG

AACAACGTGATTGAATG

CGATCATGGCAAACTG

AAACGGATAATCGGCG

CCACGCTGGGATTTAA

ATCCATGAAGACGGCT

TACGCCACCATCAAAG

GTATTGAGGTGATGCG

TGCACTACGCAAAGGC

CAGGCCTCAGCATTTTA

TTATGGTGATCCCCTG

GGCGAAATGCGCCTGG

TAAGCAGAGTTTTTGAA

ATGTAA 

NODE

_29_le

ngth_3

402_c

3312 T C 
intergeni

c_region 
     / / / / / / / 0 0 0 1 0 



ov_28

1.5529

17 

NODE

_32_le

ngth_6

5492_

cov_4

5.1184

27 

2659

7 

G

A

A

A

T

T

G

C

A

T

G

T 

G 

upstrea

m_gene

_variant 

L6.peg

.1770 

-1595_-

1585delACA

TGCAATTT 

 

ATGGCAGAACAGCAAC

CACTGGTTTTGCTTGTA

GACGATGAAGAAGATTT

GTGCCTTTTAATGCAAA

TGACACTTGCACGAAT

GGGGATTAAAACACAT

CTTGCTTATCGGGTTGA

ACAGGCCAAACAACTC

TTCACTCAGTTTCATTA

CGATGCGTGTTTAACC

GACTTAAACCTACCCGA

TGGGAGCGGGATAGAT

TTAGTTAAACATGTCTC

TCAAAATTATACTAATA

CTCCCATTGCCGTTTTA

ACCGCCTACGGCAATA

TGGATATTGCAATTGCA

GCATTAAAAGCAGGCG

CTTTTGATTTTGTAAGC

AAACCGGTCAACCAAG

TACATCTAGATCAATTA

TTACAAAAAGCCTTGAA

TCGGCAAAAAGTAGAG

CATGATGCTGCTGAGA

ATGCGTTAGAAAATAAA

TTATTAATCGGCCGTTC

TCTACCCATCCAGCAG

CTACGTATTGCAATTAA

AAAAATTGCGCGCTCA

CAAGCACCTGTATTTGT

MAEQQPLVLLVDDEEDL

CLLMQMTLARMGIKTHL

AYRVEQAKQLFTQFHYD

ACLTDLNLPDGSGIDLVK

HVSQNYTNTPIAVLTAYG

NMDIAIAALKAGAFDFVS

KPVNQVHLDQLLQKALN

RQKVEHDAAENALENKL

LIGRSLPIQQLRIAIKKIAR

SQAPVFVTGESGTGKEV

VANLVHRLSNRSEGPFIA

INCGAIPTELMESELFGH

KKGSFTGATQDKQGLIL

SAHGGSLFLDEIAELPLS

MQVKLLRAVQEKKIRPV

GSDQEIDVDFRVISASH

QDLDLLVRQGKFRQDLF

FRIHVMDLILPPLRERGE

DVLLLANHFIQKICMEWE

TPPKQLTEAAETYLLQQ

HFPGNVRELRNMIERAIT

LSEDTTIDVSHLHPAPLR

ANISNPFASAAQSIQTTV

AAPQVVKKLPSEGLERY

LENIEKDILLNALNMTHW

NRTLAAKKLGMTFRSLR

YRLKKFGLDTETEQEV 

/ / / / / / / 0 0 1 1 1 



TACCGGTGAGTCTGGA

ACAGGTAAAGAAGTAG

TTGCTAACTTAGTTCAT

CGGCTGAGTAACCGTA

GTGAAGGCCCTTTTATT

GCGATTAACTGCGGTG

CTATTCCAACCGAACTC

ATGGAAAGTGAGCTTTT

TGGGCATAAAAAAGGG

AGCTTTACCGGAGCAA

CTCAAGATAAACAAGG

CCTCATTTTATCGGCAC

ACGGTGGCAGTTTATTT

TTAGATGAAATTGCCGA

ATTACCTTTAAGTATGC

AGGTCAAACTGCTCCG

TGCAGTACAGGAAAAA

AAGATCCGACCCGTCG

GTTCAGATCAGGAAATC

GATGTTGATTTCCGTGT

GATTAGTGCAAGTCATC

AAGATTTAGATTTATTG

GTTAGACAAGGTAAATT

CCGTCAAGATTTATTCT

TCCGTATTCATGTTATG

GACCTCATATTGCCACC

TCTACGTGAACGTGGC

GAAGATGTCCTTTTACT

AGCCAATCACTTTATTC

AGAAAATTTGTATGGAG

TGGGAAACGCCACCTA

AACAATTAACAGAAGCG

GCCGAAACTTATCTGCT



ACAGCAACACTTTCCG

GGTAATGTTCGCGAATT

AAGAAATATGATTGAGC

GCGCAATTACCTTAAGT

GAAGATACCACTATAGA

TGTATCTCATTTACATC

CTGCTCCACTAAGAGC

AAATATTTCTAATCCTTT

TGCTTCAGCTGCTCAAA

GCATACAAACCACTGT

GGCAGCTCCTCAAGTC

GTAAAAAAATTACCAAG

TGAAGGCTTAGAACGTT

ATTTAGAAAATATTGAA

AAAGATATTTTACTCAA

TGCACTCAATATGACTC

ATTGGAATCGTACCTTA

GCAGCTAAAAAATTAGG

AATGACTTTCCGCTCTT

TACGCTATCGTCTGAAA

AAATTTGGCTTAGATAC

GGAGACAGAACAGGAA

GTATAA 

NODE

_114_l

ength_

20019

7_cov

_34.99

1173 

1895

99 
T G 

missens

e_varian

t 

L6.peg

.365 
271A>C Ile91Leu 

ATGAGCTACCAGAAACT

CAGCCGTGACCAGATT

GCGCAACTTGTGGCAC

AAGATATTCCCGATGGA

GCCTATGTGAACTTGG

GCATTGGCTTACCGAC

CAAGATTGCCAGCTACT

TACCTGCTGACAAAGAT

GTCTTCCTACATTCTGA

AAATGGCCTGTTGGCTT

MSYQKLSRDQIAQLVAQ

DIPDGAYVNLGIGLPTKIA

SYLPADKDVFLHSENGL

LAFGPPPAAGEEDPELIN

AGKEFVTMLEGGSFFHH

GDSFAMMRGGHLDIAVL

GAFQVAANGDLANWHT

GAPDAIPAVGGAMDLAV

GAKKVFITTDHITKQGEP

KIVAELTYPVTGKHCVDR

/ / / / / / / 0 1 1 1 1 



TTGGCCCACCACCAGC

TGCAGGTGAAGAAGAC

CCTGAACTGATTAATGC

GGGTAAAGAGTTTGTG

ACCATGCTTGAAGGCG

GCAGCTTTTTCCACCAT

GGCGATTCATTTGCCAT

GATGCGTGGTGGTCAC

CTTGATATTGCGGTGCT

TGGGGCATTTCAGGTG

GCAGCCAATGGTGACT

TGGCGAACTGGCACAC

GGGTGCACCGGATGCG

ATTCCTGCGGTAGGTG

GTGCAATGGATTTGGC

AGTTGGTGCCAAGAAA

GTATTTATCACTACAGA

CCACATCACCAAGCAA

GGTGAGCCGAAGATTG

TCGCTGAGCTCACTTAT

CCGGTAACGGGTAAAC

ACTGTGTTGACCGTATT

TACACTGACCTGTGTGT

GATTGATGTGACCAAA

GACGGTTTAAAGGTGA

TTGAGAAAGTGGAAGG

TCTTAGCTTTGATGAGT

TACAGGCTTTAACCGGT

GCAACTTTGATTGATGC

GACTCAAGGGTAA 

IYTDLCVIDVTKDGLKVIE

KVEGLSFDELQALTGAT

LIDATQG 

NODE

_114_l

ength_

1896

02 
A G 

missens

e_varian

t 

L6.peg

.365 
268T>C Phe90Leu 

ATGAGCTACCAGAAACT

CAGCCGTGACCAGATT

GCGCAACTTGTGGCAC

MSYQKLSRDQIAQLVAQ

DIPDGAYVNLGIGLPTKIA

SYLPADKDVFLHSENGL

/ / / / / / / 0 1 1 1 1 



20019

7_cov

_34.99

1173 

AAGATATTCCCGATGGA

GCCTATGTGAACTTGG

GCATTGGCTTACCGAC

CAAGATTGCCAGCTACT

TACCTGCTGACAAAGAT

GTCTTCCTACATTCTGA

AAATGGCCTGTTGGCTT

TTGGCCCACCACCAGC

TGCAGGTGAAGAAGAC

CCTGAACTGATTAATGC

GGGTAAAGAGTTTGTG

ACCATGCTTGAAGGCG

GCAGCTTTTTCCACCAT

GGCGATTCATTTGCCAT

GATGCGTGGTGGTCAC

CTTGATATTGCGGTGCT

TGGGGCATTTCAGGTG

GCAGCCAATGGTGACT

TGGCGAACTGGCACAC

GGGTGCACCGGATGCG

ATTCCTGCGGTAGGTG

GTGCAATGGATTTGGC

AGTTGGTGCCAAGAAA

GTATTTATCACTACAGA

CCACATCACCAAGCAA

GGTGAGCCGAAGATTG

TCGCTGAGCTCACTTAT

CCGGTAACGGGTAAAC

ACTGTGTTGACCGTATT

TACACTGACCTGTGTGT

GATTGATGTGACCAAA

GACGGTTTAAAGGTGA

TTGAGAAAGTGGAAGG

LAFGPPPAAGEEDPELIN

AGKEFVTMLEGGSFFHH

GDSFAMMRGGHLDIAVL

GAFQVAANGDLANWHT

GAPDAIPAVGGAMDLAV

GAKKVFITTDHITKQGEP

KIVAELTYPVTGKHCVDR

IYTDLCVIDVTKDGLKVIE

KVEGLSFDELQALTGAT

LIDATQG 



TCTTAGCTTTGATGAGT

TACAGGCTTTAACCGGT

GCAACTTTGATTGATGC

GACTCAAGGGTAA 

NODE

_114_l

ength_

20019

7_cov

_34.99

1173 

1896

05 
G T 

synony

mous_v

ariant 

L6.peg

.365 
265C>A Arg89Arg 

ATGAGCTACCAGAAACT

CAGCCGTGACCAGATT

GCGCAACTTGTGGCAC

AAGATATTCCCGATGGA

GCCTATGTGAACTTGG

GCATTGGCTTACCGAC

CAAGATTGCCAGCTACT

TACCTGCTGACAAAGAT

GTCTTCCTACATTCTGA

AAATGGCCTGTTGGCTT

TTGGCCCACCACCAGC

TGCAGGTGAAGAAGAC

CCTGAACTGATTAATGC

GGGTAAAGAGTTTGTG

ACCATGCTTGAAGGCG

GCAGCTTTTTCCACCAT

GGCGATTCATTTGCCAT

GATGCGTGGTGGTCAC

CTTGATATTGCGGTGCT

TGGGGCATTTCAGGTG

GCAGCCAATGGTGACT

TGGCGAACTGGCACAC

GGGTGCACCGGATGCG

ATTCCTGCGGTAGGTG

GTGCAATGGATTTGGC

AGTTGGTGCCAAGAAA

GTATTTATCACTACAGA

CCACATCACCAAGCAA

GGTGAGCCGAAGATTG

MSYQKLSRDQIAQLVAQ

DIPDGAYVNLGIGLPTKIA

SYLPADKDVFLHSENGL

LAFGPPPAAGEEDPELIN

AGKEFVTMLEGGSFFHH

GDSFAMMRGGHLDIAVL

GAFQVAANGDLANWHT

GAPDAIPAVGGAMDLAV

GAKKVFITTDHITKQGEP

KIVAELTYPVTGKHCVDR

IYTDLCVIDVTKDGLKVIE

KVEGLSFDELQALTGAT

LIDATQG 

/ / / / / / / 0 1 1 1 1 



TCGCTGAGCTCACTTAT

CCGGTAACGGGTAAAC

ACTGTGTTGACCGTATT

TACACTGACCTGTGTGT

GATTGATGTGACCAAA

GACGGTTTAAAGGTGA

TTGAGAAAGTGGAAGG

TCTTAGCTTTGATGAGT

TACAGGCTTTAACCGGT

GCAACTTTGATTGATGC

GACTCAAGGGTAA 

NODE

_31_le

ngth_3

210_c

ov_10

5.6009

37 

912 C T 

synony

mous_v

ariant 

L6.peg

.1746 
46C>T Leu16Leu 

ATGATTGAATCTAATGC

TGTCAATATCGATCGTA

GTCGTATCATTCTAAAA

CCCAATGTGGTTGTCG

GTTATGAGGGGCAACC

CTATAAAATTGTGAATG

TTTTAAATGCCAATGAC

ATTGTTATATCAAGTCT

TGATTCGGTACGTAGTC

TACAGGTCAATGCTAGA

AGTTTGACCATTTTTAA

TGGGGGAAATACGCTA

ACTGAGCGTTTGAATAA

GGGTGATCAGGATATT

AGTAATGAAGCTTGGC

AGATTGCTTTACAACGT

TATGAGATTATTAAGCC

TTTGATTGAGTATTCAA

CGACTGAACTGGTCGA

AAATAGGGCGAATGAA

TATGATGTGAATCGCTC

AACATTGTGGAAATGG

MIESNAVNIDRSRIILKPN

VVVGYEGQPYKIVNVLN

ANDIVISSLDSVRSLQVN

ARSLTIFNGGNTLTERLN

KGDQDISNEAWQIALQR

YEIIKPLIEYSTTELVENR

ANEYDVNRSTLWKWLK

DYRENNSLMALIPKKRG

WTTEKSRLSPQVSNIIKQ

AINDEYLNAKKPSISKTIE

IVKAECSRLQLEAPHENS

IRRRIEALNDYQVTKARL

GSKAAIDKFKAAAGSFP

NADYPLAYVQIDHTPLDI

EIVDDEFREAIGKPHLTL

AIDVFSRMIVGYYLSLEA

PSTTSVAMCIASCILSKK

RKLIELDIDAEWQVEGIM

DSVHTDNGPDFRTNHIS

KACLKYGIHWEYRPIGG

ARFGGHIERMLGIVNLE

MHVLDGTTFSNVQQRG

/ / / / / / / 0 1 0 0 1 



CTTAAAGATTATCGGGA

AAATAATTCTCTAATGG

CATTGATTCCCAAAAAA

CGAGGTTGGACAACTG

AAAAATCAAGGTTGTCA

CCTCAAGTGAGCAATAT

CATTAAACAAGCTATCA

ATGATGAATATTTGAAT

GCGAAGAAACCCAGTA

TTTCCAAAACGATTGAA

ATTGTAAAAGCAGAGTG

TTCTCGGCTTCAGCTTG

AAGCACCGCATGAAAA

CTCTATTCGTAGAAGAA

TCGAGGCTTTAAATGAT

TACCAAGTAACGAAAG

CACGTCTTGGATCTAAA

GCTGCAATAGATAAATT

TAAGGCTGCTGCTGGT

TCATTCCCAAATGCTGA

TTACCCTTTGGCATATG

TGCAGATTGATCATACA

CCTCTAGATATTGAAAT

CGTGGATGACGAGTTT

AGAGAAGCGATTGGAA

AACCTCATTTAACCTTG

GCAATCGATGTTTTCAG

TCGGATGATCGTAGGG

TATTACCTATCACTAGA

AGCGCCAAGTACGACT

TCAGTGGCGATGTGTA

TCGCATCTTGTATTTTG

TCAAAAAAACGTAAGTT

TYDSAKQACMTLKELEY

YIVYWITKVYHQKKHSAL

GTSPIVKWEEGVWGTKT

TAGTGLKERVSDEDTLFI

DFLPEFEATIQRTGVQK

DNLFYFADCLRQWVNSI

DPEDNNRKRKRKFLFKR

DPRDISQIWFYEPYSNTY

FKVPTAKREIPPISLFEYK

QVQNYLKSERQDVQNQ

DEIYKAILHLRDQLNQAR

SLTRKQRRSNQRKKENA

KAITQLSEQNQSKKAVV

SESLQTSDDLWSTPLTA

FDDLR 



GATCGAACTCGATATTG

ATGCTGAATGGCAGGT

CGAAGGGATTATGGAC

TCGGTGCATACAGATAA

TGGCCCCGATTTTAGAA

CCAATCACATCAGTAAA

GCTTGTCTAAAGTATGG

GATTCATTGGGAATACC

GACCAATTGGTGGGGC

AAGATTTGGCGGTCATA

TCGAGCGTATGCTTGG

TATCGTCAATCTTGAAA

TGCATGTCTTGGATGGT

ACAACTTTTTCAAATGT

ACAGCAGCGTGGGACT

TATGATTCCGCTAAACA

AGCCTGTATGACATTAA

AAGAGCTTGAATACTAT

ATCGTGTATTGGATTAC

TAAAGTTTATCACCAGA

AGAAACATTCCGCTTTA

GGAACATCCCCAATCG

TTAAATGGGAAGAAGG

TGTTTGGGGGACGAAG

ACGACAGCAGGTACAG

GTTTGAAAGAACGTGTA

TCAGATGAAGATACCTT

GTTTATTGATTTTCTAC

CTGAATTTGAAGCGACT

ATTCAGCGTACAGGGG

TGCAAAAAGATAACTTA

TTCTATTTTGCCGACTG

TTTAAGACAATGGGTTA



ATTCTATTGATCCAGAG

GACAATAATCGAAAGC

GCAAAAGAAAATTCTTG

TTTAAACGTGATCCGAG

GGATATTTCACAGATTT

GGTTTTATGAGCCATAT

TCTAATACCTATTTTAAA

GTACCTACCGCAAAGC

GAGAGATACCACCGAT

TAGCTTATTTGAATATA

AGCAGGTTCAGAACTAT

CTCAAAAGTGAACGTCA

GGATGTTCAGAATCAG

GATGAGATTTACAAGG

CGATTTTGCATCTACGT

GATCAACTTAATCAGGC

TAGAAGCTTGACTCGAA

AGCAACGTCGCTCAAA

CCAAAGAAAAAAGGAA

AATGCAAAAGCCATTAC

TCAGCTTTCCGAACAGA

ATCAGTCTAAAAAGGCT

GTAGTTTCTGAAAGTCT

TCAGACAAGTGATGATT

TGTGGAGTACTCCTTTA

ACTGCATTTGACGATTT

AAGGTGA 

 

 

  



Table S3 Summary of genes that gained or lost. The bloodstream specific genes were highlighted in red. 

Gene 

Non-

unique 

Gene 

name 

Annota

tion 

Isolate 

ID of 

gene 

lost 

COG 

functi

onal 

categ

ories 

description Nucleic acid sequence 

group_

1297 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A3 

/ transcriptional regulator 

ATGGTCCGTATGGGAGAAACAGGGTTTATGGAATGGACGGAGCATAAAAG

TTTGTCAATCACGAATAAATATATTAAATTTGATAACACTATTCGTATTTTTA

TAACAATTGATGTGTTTGCACTAGAAAATGCATTAATAGGAGTGTGTGTGT

GGATCTATTTCATGCCATGA 

L6 

C4, C6 

group_

1301 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A3 

/ membrane protein 

ATGTCAGTAACAACTTCAAGAGGGTTGCCTGTAACGCCACCCGTTACGCC

GCCAATAATATTGGTTACAGTATCAATTGGGCTTGTAGAACCTACAGTACC

TGTTACGGTACCAACTACATTAGAAACTAAGTCTGTGGTTGTATGTGAAAC

TGTATCGGTTACAGTTGAAATCACATTAGAAAGTAAGCCTGTTGTTGAAAC

ATTAGCAATGTTGATATCAGAAACATTTACATTAACAGAGGAACCTGTGTTT

ACTACAGGGGTTATCGATACAATATTACCCAGGTCCTGA 

L6, L7, 

L8, L10 

C4 

group_

39 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 

UW Hep Hag repeat protein 

ATGTTCTTACTGAAAAATCTCGTCTCTTCAATATCAAAAGTTACTCAGGACC

TGGGTAATATTGTATCGATAACCCCTGTAGTAAACACAGGTTCCTCTGTTA

ATGTAAATGTTTCTGATATCAACATTGCTAATGTTTCAACAACAGGCTTACT

TTCTAATGTGATTTCAACTGTAACCGATACAGTTTCACATACAACCACAGA

CTTAGTTTCTAATGTAGTTGGTACCGTAACAGGTACTGTAGGTTCTACAAG

CCCAATTGATACTGTAACCAATATTATTGGCGGCGTAACGGGTGGCGTTA

CAGGCAACCCTCTTGAAGTTGTTACTGACATTATCGGCGGAGTAACGGGT

GGTGTTGTCGGCGGAACTTCTCCAATCTCTCCAGTAATCGATGTTGTTCAA

GGCGGCATTGATATTCTTCAAGGCGTTGAAAGCTTAAAAACTGAAATTATT

AATACAGGCATTGAAACTGTAGCTGATGCAGTTATTGGTGTATTACCTCAA

GCTGAGCATCCAGTTTCTGAAATTGCAGACCTTGGCACATTAACTTTTGAA

ACTTCTCGTGACACAGTCAATGGTGCTCTTGAAGTTGTTTCTGATTTAGTC

GGTGGTGATATTCAAGGCGCTACTGAATCAGCGACTGGTATTCTCGATAC

GCTTATTACAAATGGCACAACTGCTACAGGTATTGTTACTGGTGTGGTTGG

AAGTGTTACTGATGTTATTGGTGGCGTAACTGGTGGTGTTGATGGCAACC

CACTTGAAGTGATTACAGATATTATCGGTGGTGTAACTGGCGGTGTTGAT

GGCAACCCACTTGAAGTGATTACAGATATTATTGGCGGTGTAACTGGTGG

L9 

C2, C6 



TGTTGGGGGTGATAACCCTCTTGGCGTAGTAACTGATATTATCGGCGGCG

TAACCGGTGGCATTATTGGTGGCGGTACATCTCCTATTTCTCCAGTTATTG

ATGTTGTTCAAGGTGGCATCGATATTCTTCAAGGCGTTGAAAGCCTAAAAA

CTGAAATTATTAACACTGGTATTGATACAGTAGCCGACACTATTATTGGTG

TATTACCTCAAGCTGAGCATCCAGTTTCTGAAATTGCAGACCTTGGCACAT

TAACTTTCGAAACGTCTCGTGACACGGTCAATGGTGCTCTTGAAGTTGTTT

CTGATTTAGTCGGTGGCGATATTCAAGGTGCTACTGAAAATGCAACTGGT

ATTTTAGGAACACTTATTCAGAATGGTTCAACAGCGACTGGAATTGTTACT

GATATTCTTGGTGGCGTAACAGGTACTATCGGCGGCGTAACTGGTGGTAT

CGGTGGTGACAATCCGCTCGGTATAGTAACTGACATTATCGGCGGTGTTA

CTGGCGGTATCGGCGGTGATAATCCGCTTGGTGTAGTGACTGACATTATC

GGTGGTGTTACTGGCGGTATCGGCGGTGATAATCCGCTTGGTGTAGTGA

CTGACATTATCGGTGGTGTTACTGGCGGTATCGGTGGTGACAATCCGCTT

GGTGTAGTAACTGATATTATCGGTGGTGTTACTGGCGGTATTGGTGGTGA

CAATCCGCTTGGTGTAGTAACTGATATTATCGGTGGTGTTACTGGCGGTAT

TGGTGGTGACAATCCGCTTGGTGTAGTAACTGACATTATCGGCGGCGTAA

CCGGTGGTATTATTGGTGGCGGTACATCTCCTATTTCTCCAGTAATCGATG

TTGTTCAAGGTGGCATCGATATTCTTCAAGGCGTTGAAAGCCTAAAAACTG

AAATTATTAATACTGGTATTGATACAGTTGCGGATACAATTATCGGTATCCT

TCCACAAGCAGAACATCCAGTTTCTGAAATTGCAGACCTTGGCACATTAAC

TTTTGAAACGTCTCGTGACACGGTCAATGGTGCTCTTGAAGTTGTGTCTGA

TTTAGTCGGTGGTGATATTCAAGGCGCTACTGAATCGGCTACCGGTATTC

TCGATACGCTTATTACAAATGGTACAACTGCAACTGGTTTAGTAACTGAAA

TCATTGGTGGAGTAACAGGAACTATTGGTGGCGTAACTGGCGGAGATAGC

CCACTAGGTTTAGTAACTGATTTACTTGGTGGTTTAACTGGTAGCGTAGGC

GGCGACAGTCCGCTTGGTGTAGTCACTGACCTTCTCGGTGGTTTAACTGG

TAGCGTAGGTGGCGACAGTCCGCTTGGCGTAGTCACTGATCTGCTCGGC

GGTTTAACTGGTGGTGTTACTGGCGGTACAGACAACCCTATCGGTATCGT

AACGGATATCGTTGGAAGCTTAACGGGTGGTGTTACTGGTGAAGGCAGTT

TAGATGTTATTTCTAATTTGCTAGGCGGATTGACTGGTGGTAGCTTACTCG

GTGGTGTAACTTCTACAGTATCTAGCGTAACAAATACAACGCATACGATCG

TACCGACATCATTACTTACTGATAACTTCCTAGAAAACTCATTCAATACTGT

TTAA 



group_

4700 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 

/ 
type I secretion C-terminal target domain-

containing protein 

ATGTCTGCTGAAACTGTGCCTGTACCTGGCAATGAAGTGTTGCCTGCAGG

GTCAGTTGCTGTTGCAGTCACTGTATCGCCATCCACCAGGTTACCTGGGT

TTGGTACTGACCAGCTGCCATCTGTGCCTGCTACCACTGTTGCAGTTGTG

CCATCAGGATAA 

L7, L8, 

L9 

C4 

group_

839 
 

hypoth

etical 

protein 

A14 

/ putative membrane protein 
ATGTTTATTTGCGTTGATGGTGAACTCAATGGGCAAGTGATAGAAAAAAGG

GGCGTTAAGAACAAAGATGTATATAAATATTATAAAACTCAGTAA 
L9, L10 

C4 

eptA_2  

Phosp

hoetha

nolami

ne 

transfe

rase 

EptA 

C4 

S Domain of unknown function (DUF1705) 

ATGGCACTTAATGTTTTTAAATTCAAAAAAATATGCAAGGATGTTACACTAT

TAAATTTTAATTTGCTTTTATCTATCTGGCTAGGTTTATTTCTGAATATAGGT

TTTTTTAAAAAAATCCATCAACTTACACCTTATAATGGTATTAAGTCAGTTCT

TTTCTTAGGGGCGACATTAGTTATTTTAATAGCGGCATATAATTTAATTTTT

CAATTAATAAATTGGAAATGGACTGCCAAAATCTTTGCAATTTTATTGATAT

TTATTGGTGGCTTTAGCTCTTATTTTGTAAACACATTGGGTGTCATTATTTC

ACCCGACCAAATTCAAAATATGGTGCAGACCGATGTTTCGGAATTTACCGA

TCTAATCTCTTTACGCTTTGTTTTATGGACAGTTTTTTTTGTTATTTTGCCCA

TTTTTTTAATTACTCAAGTTAAATTTAAACAAGAAAAAGCATCACGGTTGTT

ATTGAAGAAAGTATTCTCACTGGTAGCTTCATTTGCAGTGGTCGGTGTTTT

ACTTTTTACTTACTATGTCGATTTCGCTGCAATATTTCGTGAGCATCGTGAT

TTAAAAGGGATGATTTCACCGCAAAATAGTATTTCATCGCTTATGTCTTACT

ATCATAAGAAGGCTCCGAAGAAAAATCTGCCTCTTGTGATATATGGACAAG

ATGCTCATCAAGTTCAGCAAGTACAAAAGAACCTCCCTAAGTTAATGATAC

TTGTTGTAGGTGAAACGGCACGTGCCGAAAGTTTCTCTCTAAATGGGTAT

GCAAAAAATACGAATCCGGAGCTTTCTAAACAAGATATTTTCAACTTTTCG

CAAGTGAGCTCATGCGGTACGGCGACAGCTGTTTCTGTGCCATGTATGTT

CTCGGGTATGCCACGTGTAGATTATGATGAGCAATTAGCTAGTCACCGCG

AAGGTTTATTAGATATTGCAAAACGTGCGGGTTACCAAGTGACTTGGATTG

ATAATAACTCGGGTTGTAAAGGTGCATGTGATCGCGTTGAACAATACCAG

ATTCCAGAAAACTTAAAGAAAAAATGGTGTAAAGATGGCGAATGTTATGAT

GACATTCTCATTGACAGCTTAAAGCAGTATTTGGCTACTATTGCCAAAGAT

GATGATCGTCCGCGTTTGATTGTTCTGCATCAAGTGGGTAGTCATGGACC

TGCATATTACAAGCGTGCACCTGAGGCATATCAACCTTTTAAACCGACTTG

TGATACTAATGCGATACAGGGCTGTTCGCAAACTGAATTGCTAAATAGTTA

TGATAATACAATTGTATATACAGACCATGTATTAAGCCAAATGATTAATACT

L9 



CTAAAAGAAATATCAAAGTATCAGACAGGTTTATGGTATTTATCTGATCATG

GCGAATCAACCGGAGAACATGGTTTATATTTACATGGTTCACCTTATGCAA

TCGCACCGAGCCAACAAACACATGTACCAATGATTATGTGGTTCTCTGAAA

GTTGGAAACAACATAATCTTGCTCAAGTGAATTGTTTAAGCCAACAAACTA

AACAAAAGTTAAGTCAGGATAATTTATTCCCAAGTTTGTTAAGTTTGCTGGA

TGTAAAAACTCAGGTAGTAAATAACAAACTTGATATGTTGAGCCAATGTAA

ATAA 

group_

107 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 

K Peptidase S24-like 

ATGAATACTCTTGCTGAACGACTTAGGTATGCCATGGAAGTTTTGCCACCT

AAAAAGATTAAAGGTGTTGAGCTTGCTCGTGCAGTAGGAGTTAAACCTCCT

TCTGTGAGTGATTGGCTGTCTGGAAAATCCAAAACAATGGAAGGTGAAAA

TTTATTACGTGCCTCAAAATTTTTGAATGTAAATCCTTCATGGCTTGCATCT

GGCACGGGAGAGATTCAATCAAGCACGAGAGATAAATTTAAACAACTGGA

TATCGAAGAGTTCAAAAAGAAATACAACATTAGTGATAGTGATGAAGCTCT

TTTATTTTCAACAATTATCGAAAAACCGTTTATCCCATCATCTAAGCGTTGG

GTTCCTGTTAAGGCTTACTCCAAGATGGGCATGGATGGCTATTTCACAGAT

ATGGGTTATGAAGGCAATGCTGGAGATGGGTATGTTCCAACTCACTCAGC

AGGACCAAGAGCCTATGGCATTAAAGGCACTGGCGACTCAATGTTTCCAG

CAATTCGTAATGGCTGGTATGTTGTATGCGACCCTGATGCAGAGCTTGTG

CCGAATGAGTTTGTTCAGGTGTGCTTGAAGGATGGAAGATGCACAATTAA

AGAATTTGTCGGCATCAATGGTGGGGTTTTAAGTTTGCTTTCTGTGAATGG

TGGTGAGCGATTTTTCTTTGAAATGGACGAGGTTGAAAGTATTACCGCTAT

TACAGATATCGTGCCGCCAAGTCAGCACAGACAAGAACATCCTTATTCGC

ATTAA 

L6 

group_

11 
 

IS6 

family 

transp

osase 

IS15 

A3 

L Transposase and inactivated derivatives 

ATGCTGGCTGAACGCGGAGTGAATGTCGATCACTCCACGATTTACCGCTG

GGTTCAGCGTTATGCGCCTGAAATGGAAAAACGGCTGCGCTGGTACTGG

CGTAACCCTTCCGATCTTTGCCCGTGGCACATGGATGAAACCTACGTGAA

GGTCAATGGCCGCTGGGCGTATCTGTACCGGGCCGTCGACAGCCGGGG

CCGCACTGTCGATTTTTATCTCTCCTCCCGTCGTAACAGCAAAGCTGCATA

CCGGTTTCTGGGTAAAATCCTCAACAACGTGAAGAAGTGGCAGATCCCGC

GATTCATCAACACGGATAAAGCGCCCGCCTATGGTCGCGCGCTTGCTCTG

CTCAAACGCGAAGGCCGGTGCCCGTCTGACGTTGAACACCGACAGATTA

AGTACCGGAACAACGTGATTGAATGCGATCATGGCAAACTGAAACGGATA

ATCAACGCCACGCTGGGATTTAAATCCATGAAGACGGCTTACGCCACCAT

L6, L9, 

L10 



CAAAGGTATTGAGGTGATGCGTGCACTACGCAAAGGCCAGGCCTCAGCA

TTTTATTATGGTGATCCCCTGGGCGAAATGCGCCTGGTAAGCAGAGTTTTT

GAAATGTAA 

group_

110 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 

K Peptidase S24-like 

ATGAGTACTCTTCAAGAGCGAATGTCTTTAGCTATAAAGCACTATGAATCT

GTGACAGGTAAAAGATTCAAAAATACTGAGCTGGCTAGATTTGCAGGCGT

GAGCAGGGCTAATGTTGGGTTGTGGGTAAATGGCCCAACCCAAGAGTTG

GAGGGGTCAAATTTAGTTAAAGCGGCTGAGTTTTTAGGAGTTTCTAAAGAT

TGGCTAGCTGGACAAGGTAATAAAATGATTGCCACACAGCTGGATGGTGG

TGGTGCACAATTAAATGTTCTTGATATTGAAGCCTTTAAGCAGAAGTACAA

CATTCCAGATAGTGAAGATGCTGTTAAGTTTGTTCAAACATCAGATAAACC

ATTCCCTATTCAAAAAAGATACGTTCCCGTCAAAGCTTATTCAAAGATGGG

TATGGATGGGTATTTCACAGATATGGGATACGATGGAAATGCTGGAGATG

GGTATGTTCCAACTCACTCAGCAGGACCAAGAGCCTATGGTATTAAAGGC

ACTGGCGACTCAATGTTTCCAGCTATCCGTAATGGATGGTATGTGGTTTGT

GATCCAGATGCGGAACTCGTGCCGAATGAGTTTGTTCAGGTATGCTTGAA

GGATGGAAGATGCACAATTAAAGAATTTGTTGGCATAAATGGCGGGGTTT

TAAGCTTGCTTTCTGTGAATGGTGGTGAGCGATTTTTCTTTGAAATGGATG

AGGTAGAAAGCATTACAGCTATTACTGACATCGTACCACCAAGTCAGCAC

AGACAAGAACATCCTTATTCGCATTAA 

L10 

group_

113 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 

/ hypothetical protein 

ATGAATATGCCAGTACAACAACACATTTTACAAGCGGTCGATTGGTCTAGA

TTTAGTTTTGAAGAGTGGTGTCGCCAGCTTGGAGCTTGGCTAAACGGCGA

TACCGAAACAATGGTCAAAATTGTTAAGACGATGCCAACAAAACGCATCAC

TCAAAAACAAAGAGAAAAATTAATAGCTATGTATATGAGCGATGAAAATCT

AAAAGATCGTTTATGCATTCGCCGTAAGGGTACTTGCTGTGAGTTAAATGA

CAATGAGGCACGTGCAATCCATAGATTGATTATTGATATTAAATTAATTGAA

GACCATATTTTACAAGAATGGATCTCAGCAATTTGGTCACATCATGTTATG

GGCAATTCATTACGTGATATTGCTCAAAGTAATGACACTTCAGTTAATCAA

ATCAGACAGGATTTAAAATGTGGTATGGCTTATATCAAAAGTCGAAATCCG

CATTTCAGATTTGAAACTTTTGAAAAAACCGCTTGA 

L7, L9 

group_

1298 
deaD 

ATP-

depen

dent 

RNA 

A1, A2 

L Belongs to the DEAD box helicase family 

ATGAGCAAAACTTTTGCCGAATTTTCTTTGCACGAAACCTTACAACAAGCT

CTTGAAGGTTTAGGTTTTACTAACCCAACTCCTGTGCAAGAACAATCTATT

CCTGCTGCTTTAGAAGGTAAAGACCTTCTTGTTTCTAGCCAGACTGGTTCT

GGTAAAACTGCTGCATTCTTATTACCGACATTACATAATTTGGCAGGTCAA

C2, C4 



helicas

e 

DeaD 

GATACTTTCGTTCCGTTCAAAGAACGTATGAAAGCAGTGACTCAGCCTAG

CATTTTAGTTTTATGCCCAACACGTGAATTGGCTCAACAAGTTAGCCAAGA

CGCAATTGCTTTTGTACGTCACATGAAAGGTGTTCGTATTGCTGCAATTAT

GGGTGGTATGCCTTTTGGTAAACAAATTCAACAGCTTAAAGGTGCTCAAGT

TGTAGTTGCGACTCCAGGTCGTTTATTAGACTTAGTTAACCGTCGTCAATT

AAAGCTAGACAAAGTTGATGCTTTAATCGTGGACGAAGCTGACCGTATGTT

AGACCTTGGTTTCTCTGAAGACTTAGAAGCGATCAGTGACTTGGCTGCGA

ATCGTGGTCAAACGTTAATGTTCTCTGCAACTTTTGCTGACCGTATTATTC

GTCTTGCTGAGCGCATGATGAATGAACCTGAGCGTATTGCAATTGAAACT

GGTCACAGCACCAATACTGACATCACCCAAACTTTACACTGGACAGATGG

TTTCGAACACAAGAAGAAACTTCTGACTCACTGGTTGGCTGATGAAACGCT

TGACCAAGCTGTTGTATTCGCGAGCACACAAGAAGATACAGATATGTTGG

CTGAAGAACTTGCAGAAGCAGGTCACTCAGTTGTTGCACTTCACGGTGCA

ATGCCGCAAACAGTTCGTAACCGTCGTTTACGTAGTATCCGTGAAGGCCG

TGCGAAAATCTTAGTTGCTACTGACGTTGCTGCACGTGGTCTTGACGTTC

CAACAATTTCACACGTTATTAACTTCGGCTTACCAATGAAGCATGAAGATT

ATGTACACCGTATTGGTCGTACAGGTCGTGCTGGTCGTACAGGTCAAGCG

ATTACTTTAGCGACTTATCGTGAACGCGGTAAAATCCGTGCGCTTGAAGA

CTACTTAGAAGCTCGTTTAAATGTTTCTGAAATTGAAGGTTTAGAGCCATC

TCCACCTCCAGCTCGTCCACGTCGTGAAGGTGGTCGTGGTGGTAACGGT

GGCCGTGATGGTCGTCGTTTCGAGGGTGAAGGTAACTTCAAACGTCGTGA

AGGTGGTCGTGATGATCGTCCACGTCGTAGCTTCGATGATAAGCCTCGTG

GTGAGCGTCCTGCTTTCGGTGGCGAAGATCGTCCACGTCGCGAGTTCAA

CTCAGATCGTCCACGTCGTGAAGGTGGTTTTGAAGACCGTCCAAAACGTA

GCTTCGGTGGTGAAGATCGTCCGCGTCGCGAGTTCAACTCAGATCGTCCA

CGCCGTGAAGGTGGTTTTAACGATAAGCCTCGTTTTGATTCAAATGATGAC

AATCGTGGTAACCGCGTAGACTATAAACCACGTCGTGAAAACGGTTTCGG

TGACCGTCCACAACGTAGCTTTGGTGGTGAAGATCGTCCACGTCGTGAAG

GCGGTTTTGGTGATCGTCCAAAACGTAGCTTTGGTGGTGAAGAACGTCCA

CGTCGCGCAGTTCGCGAAGAACACTTTAATCAAGAATCTCGTGGTGAGCG

CCGTCGTAAATTCGACCGTTAA 

group_

1316 
deaD 

ATP-

depen

A1, A3, 

A14 
L Belongs to the DEAD box helicase family 

ATGAGCAAAACTTTTGCCGAATTTTCTTTGCACGAAACCTTACAACAAGCT

CTTGAAGGTTTAGGTTTTACTAACCCAACTCCTGTGCAAGAACAATCTATT



dent 

RNA 

helicas

e 

DeaD 

C6 

CCTGCTGCTTTAGAAGGTAAAGACCTTCTTGTTTCTAGCCAGACTGGTTCT

GGTAAAACTGCTGCATTCTTATTACCGACATTACATAATTTGGCAGGTCAA

GATACTTTCGTTCCGTTCAAAGAACGTATGAAAGCAGTGACTCAGCCTAG

CATTTTAGTTTTATGCCCAACACGTGAATTGGCTCAACAAGTTAGCCAAGA

CGCAATTGCTTTTGTACGTCACATGAAAGGTGTTCGTATTGCTGCAATTAT

GGGTGGTATGCCTTTTGGTAAACAAATTCAACAGCTTAAAGGTGCTCAAGT

TGTAGTTGCGACTCCAGGTCGTTTATTAGACTTAGTTAACCGTCGTCAATT

AAAGCTAGACAAAGTTGATGCTTTAATCGTGGACGAAGCTGACCGTATGTT

AGACCTTGGTTTCTCTGAAGACTTAGAAGCGATCAGTGACTTGGCTGCGA

ATCGTGGTCAAACGTTAATGTTCTCTGCAACTTTTGCTGACCGTATTATTC

GTCTTGCTGAGCGCATGATGAATGAACCTGAGCGTATTGCAATTGAAACT

GGTCACAGCACCAATACTGACATCACCCAAACTTTACACTGGACAGATGG

TTTCGAACACAAGAAGAAACTTCTGACTCACTGGTTGGCTGATGAAACGCT

TGACCAAGCTGTTGTATTCGCGAGCACACAAGAAGATACAGATATGTTGG

CTGAAGAACTTGCAGAAGCAGGTCACTCAGTTGTTGCACTTCACGGTGCA

ATGCCGCAAACAGTTCGTAACCGTCGTTTACGTAGTATCCGTGAAGGCCG

TGCGAAAATCTTAGTTGCTACTGACGTTGCTGCACGTGGTCTTGACGTTC

CAACAATTTCACACGTTATTAACTTCGGCTTACCAATGAAGCATGAAGATT

ATGTACACCGTATTGGTCGTACAGGTCGTGCTGGTCGTACAGGTCAAGCG

ATTACTTTAGCGACTTATCGTGAACGCGGTAAAATCCGTGCGCTTGAAGA

CTACTTAGAAGCTCGTTTAAATGTTTCTGAAATTGAAGGTTTAGAGCCATC

TCCACCTCCAGCTCGTCCACGTCGTGAAGGTGGTCGTGGTGGTAACGGT

GGCCGTGATGGTCGTCGTTTCGAGGGTGAAGGTAACTTCAAACGTCGTGA

AGGTGGTCGTGATGATCGTCCACGTCGTAGCTTCGATGATAAGCCTCGTG

GTGAGCGTCCTGCTTTCGGTGGCGAAGATCGTCCACGTCGCGAGTTCAA

CTCAGATCGTCCACGCCGTGAAGGTGGTTTTAACGATAAGCCTCGTTTTG

ATTCAAATGATGACAATCGTGGTAACCGCGTAGACTATAAACCACGTCGT

GAAAACGGTTTCGGTGACCGTCCACAACGTAGCTTTGGTGGTGAAGATCG

TCCACGTCGTGAAGGCGGTTTTGGTGATCGTCCAAAACGTAGCTTTGGTG

GTGAAGAACGTCCACGTCGCGCAGTTCGCGAAGAACACTTTAATCAAGAA

TCTCGTGGTGAGCGCCGTCGTAAATTCGACCGTTAA 

group_

1327 
hfq 

RNA-

bindin

A1, A2, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGTCTAAAGGTCAAACTTTACAAGATCCGTTCTTAAATTCTCTCCGTAAAG

AACGCATCCCAGTTTCTATTTTCCTTGTTAACGGTATTAAATTACAAGGTCA



g 

protein 

Hfq 
C6 

TATTGAATCTTTTGACCAATATGTTGTTTTATTAAAAAATACTGTAAGTCAAA

TGGTTTACAAACACGCAATTTCTACAGTTGTTCCAGCTCGCAACCCACGTC

CAGCAGGTGCACAAGGTGCAGGTTTCCCAGCTCAGGGTGGTAGTCAAGG

TGGCTTCGGTGGTCAAGGCGGCTTTGGTGGTCAAGGCGGCTTCGGCGGA

CATCAAGGCGGTTTTGATAACGATTCTAAATTTGAAGATGGTCAAGACGAC

GAAAACAATCGTTAA 

group_

174 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A2, 

A14 

S AAA domain 

ATGCGACAAGCAATGTTAATGAGAGCTAAAGCATTGAATTGCACGTTTGAT

AAACAACGTGGCACTTGGATTAGTCCCCCTGAATTTAACGGCATCTCAGAT

CAACAAAGAGACGAACTTCAAAACTTTATTGCTGAACGTGGCCTAGACGTA

AAAACAGTATGTGAGCACTTAGGTATCGATGCCCTTATTCAAATTGAAGCA

GCAAAACTTAAGGCAGTTAAACAAGACATTGAAACATTAGCTAAAACGGG

GATGACAGCATGA 

L6, L8 

group_

18 
 

IS6 

family 

transp

osase 

IS15 

A2, A3, 

A14 

L Transposase and inactivated derivatives 

ATGAACCCATTCAAAGGCCGGCATTTTCAGCGTGACATCATTCTGTGGGC

CGTACGCTGGTACTGCAAATACGGCATCAGTTACCGTGAGCTGCAGGAGA

TGCTGGCTGAACGCGGAGTGAATGTCGATCACTCCACGATTTACCGCTGG

GTTCAGCGTTATGCGCCTGAAATGGAAAAACGGCTGCGCTGGTACTGGC

GTAACCCTTCCGATCTTTGCCCGTGGCACATGGATGAAACCTACGTGAAG

GTCAATGGCCGCTGGGCGTATCTGTACCGGGCCGTCGACAGCCGGGGC

CGCACTGTCGATTTTTATCTCTCCTCCCGTCGTAACAGCAAAGCTGCATAC

CGGTTTCTGGGTAAAATCCTCAACAACGTGAAGAAGTGGCAGATCCCGCG

ATTCATCAACACGGATAAAGCGCCCGCCTATGGTCGCGCGCTTGCTCTGC

TCAAACGCGAAGGCCGGTGCCCGTCTGACGTTGAACACCGACAGATTAA

GTACCGGAACAACGTGATTGAATGCGATCATGGCAAACTGAAACGGATAA

TCAACGCCACGCTGGGATTTAAATCCATGAAGACGGCTTACGCCACCATC

AAAGGTATTGAGGTGATGCGTGCACTACGCAAAGGCCAGGCCTCAGCATT

TTATTATGGTGATCCCCTGGGCGAAATGCGCCTGGTAAGCAGAGTTTTTG

AAATGTAA 

L6, L7, 

L8, L10 

group_

20 
 

IS6 

family 

transp

osase 

IS26 

C2 

L Transposase IS66 family 

ATGAACCCATTCAAAGGCCGGCATTTTCAGCGTGACATCATTCTGTGGGC

CGTACGCTGGTACTGCAAATACGGCATCAGTTACCGTGAGCTGCAGGAGA

TGCTGGCTGAACGCGGAGTGAATGTCGATCACTCCACGATTTACCGCTGG

GTTCAGCGTTATGCGCCTGAAATGGAAAAACGGCTGCGCTGGTACTGGC

GTAACCCTTCCGATCTTTGCCCGTGGCACATGGATGAAACCTACGTGAAG

GTCAATGGCCGCTGGGCGTATCTGTACCGGGCCGTCGACAGCCGGGGC

L7, L8, 

L9 



CGCACTGTCGATTTTTATCTCTCCTCCCGTCGTAACAGCAAAGCTGCATAC

CGGTTTCTGGGTAAAATCCTCAACAACGTGAAGAAGTGGCAGATCCCGCG

ATTCATCAACACGGATAAAGCGCCCGCCTATGGTCGCGCGCTTGCTCTGC

TCAAACGCGAAGGCCGGTGCCCGTCTGACGTTGAACACCGACAGATTAA

GTACCGGAACAACGTGATTGAATGCGATCATGGCAAACTGAAACGGATAA

TCGGCGCCACGCTGGGATTTAAATCCATGAAGACGGCTTACGCCACCATC

AAAGGTATTGAGGTGATGCGTGCACTACGCAAAGGCCAGGCCTCAGCATT

TTATTATGGTGATCCCCTGGGCGAAATGCGCCTGGTAAGCAGAGTTTTTG

AAATGTAA 

group_

21 
 

Alpha-

ketogl

utaric 

semial

dehyd

e 

dehydr

ogena

se 

A2, A3, 

A14 

C Aldehyde dehydrogenase family 

ATGACCATTATCGGACACAACTTTATTGGTGGTTCACGCAGCGCACAAGG

TACAACCTTATTAAAAAGTATTCAAGCTACGACTGGTGAAGCTTTGCCTTA

TGAGTTTCACCATGCAACCGAGCAAGAGATTAATCAGGCCTGTGAAGCAG

CCAGTCAAGCCTTTAAGACTTACCGCCATACCACACCTGAACAGCGTGCT

GTTTTTTTAGAAAATATTGCAGATGAACTCGATGCTTTGGGTACCGATTTTC

TAGAAATTGTCTCACAGGAAACTGCTTTGCCACTTGCACGTTTACAAGGTG

AACGTGCCCGGACCAGTGGGCAAATGCGCCTGTTTGCTAAAGTGCTGCG

CCGTGGTGATTTTTTAGGTGCCCGTATTGATACCGCTTTGCCTGAGCGCC

AGCCTTTACCTCGCCCAGACTTGCGTCAGATTAAAATCGGTGTAGGCCCT

GTTGCAGTCTTTGGGGCAAGTAACTTTCCTTTAGCATTCTCAACTGCGGGT

GGTGACACTGCTTCGGCACTGGCAGCAGGTTGCTCTGTAGTGGTGAAAG

CCCATAGTGGACACATGGCCACAGCAGACTTTGTAGCGCAGGCAATTGAA

CGTGGCGTAGAAAAATCAAATATGCCAAAAGGGGTGTTTAATATGATCTAC

GGTAATGGCGTGGGTGAACCTTTAGTGAAGCATCCTTTAATTCAGGCTGT

GGGTTTTACCGGTTCATTGCGTGGTGGTCGTGCTTTATGTGATATGGCCG

CAGCCCGTCCACAACCGATTCCAGTCTTTGCTGAAATGAGCAGTATTAAC

CCGATGTTGATGTTGCCCGAAGCCTTAAAAAACCGTGGTGACAAAATTGC

ACAGGACTTGGCTGATTCAGTGGTTTTAGGCTGTGGTCAGTTCTGTACCA

ATCCGGGTTTAATCTTGGGTATTAAATCAGCTGAATTTAGCCAGCTTATTA

GCAACCTGACTGAAATTATGGGGGCTAAGCCTGCACAGACTATGCTCAAT

GCCGGCACCTTAAAAAGTTATACCGCTGGTCTTGAGCACTTAACCGAGCA

TCAAGGTATTAAGCATTTGGCAGGTCAAACTCAACAAGGCAATCAGGCTC

AGCCACAACTGTTTAAAGCTGATGTTGAGCTTTTACTGGCAGGTGACCAG

CTTTTACAGGAAGAAATCTTTGGGCCAACCACAGTCATCATTGAAGTTGAA

L7, L9 



GATAAAGCCCAACTCATTCAGGCATTACAAAGCATGAATGGGCAACTGAC

TGCGACTTTAATTGCCGATGAGGCTGACTTAACCGAGTTTGCAGAGGTAG

TTCCTGTATTAGAAGAAAAAGCTGGGCGATTACTTATAAATGGCTATCCAA

CAGGTGTTGAGGTGTGTGATGCCATGGTACACGGCGGGCCATACCCAGC

CACTTCAGATGCACGAGGTACTTCAGTTGGAACCTTGGCCATTGACCGTT

ACTTGCGCCCTGTGTGTTACCAGAACTATCCGCAAAGTTTATTGCCGGAA

GCCTTAAAAGACAGCAACCCGTTGCAGATTTTAAGATTGGTGAATGGTGA

GATGACCAGAGAAGCGATCTAA 

group_

22 
 

Alpha-

ketogl

utaric 

semial

dehyd

e 

dehydr

ogena

se 

A1 

C Aldehyde dehydrogenase family 

GTGGTGAAAGCCCATAGTGGACACATGGCCACAGCAGACTTTGTAGCGC

AGGCAATTGAACGTGGCGTAGAAAAATCAAATATGCCAAAAGGTGTGTTTA

ATATGATCTACGGTAATGGCGTGGGTGAACCTTTAGTGAAGCATCCTTTAA

TTCAGGCTGTGGGTTTTACCGGTTCATTGCGTGGTGGTCGTGCTTTATGT

GATATGGCCGCAGCCCGTCCACAACCGATTCCAGTCTTTGCTGAAATGAG

CAGTATTAACCCGATGTTGATGTTGCCCGAAGCCTTAAAAAACCGTGGTG

ACAAAATTGCACAGGACTTGGCTGATTCAGTGGTTTTAGGCTGTGGTCAG

TTCTGTACCAATCCGGGTTTAATCTTGGGTATTAAATCAGCTGAATTTAGC

CAGCTTATTAGCAACCTGACTGAAATTATGGGGGCTAAGCCTGCACAGAC

TATGCTCAATGCCGGCACCTTAAAAAGTTATACCGCTGGTCTTGAGCACTT

AACCGAGCATCAAGGTATTAAGCATTTGGCAGGTCAAACTCAACAAGGCA

ATCAGGCTCAGCCACAACTGTTTAAAGCTGATGTTGAGCTTTTACTGGCAG

GTGACCAGCTTTTACAGGAAGAAATCTTTGGGCCAACCACAGTCATCATT

GAAGTTGAAGATAAAGCCCAACTCATTCAGGCATTACAAAGCATGAATGG

GCAACTGACTGCGACTTTAATTGCCGATGAGGCTGACTTAACCGAGTTTG

CAGAGGTAGTTCCTGTATTAGAAGAAAAAGCTGGGCGATTACTTATAAATG

GCTATCCAACAGGTGTTGAGGTGTGTGATGCCATGGTACACGGCGGGCC

ATACCCAGCCACTTCAGATGCACGAGGTACTTCAGTTGGAACCTTGGCCA

TTGACCGTTACTTGCGCCCTGTGTGTTACCAGAACTATCCGCAAAGTTTAT

TGCCGGAAGCCTTAAAAGACAGCAACCCGTTGCAGATTTTAAGATTGGTG

AATGGTGAGATGACCAGAGAAGCGATCTAA 

L6, L10 

group_

30 
eptA_2 

Phosp

hoetha

nolami

ne 

L6, L8, 

L9, L10 
S Domain of unknown function (DUF1705) 

ATGGCACTTAATGTTTTTAAATTCAAAAAAATATGCAAGGATGTTACACTAT

TAAATTTTAATTTGCTTTTATCTATCTGGCTAGGTTTATTTCTGAATATAGGT

TTTTTTAAAAAAATCCATCAACTTACACCTTATAATGGTATTAAGTCAGTTCT

TTTCTTAGGGGCGACATTAGTTATTTTAATAGCGGCATATAATTTAATTTTT
C2, C6 



transfe

rase 

EptA 

CAATTAATAAATTGGAAATGGACTGCCAAAATCTTTGCAATTTTATTGATAT

TTATTGGTGGCTTTAGCTCTTATTTTGTAAACACATTGGGTGTCATTATTTC

ACCCGACCAAATTCAAAATATGGTGCAGACCGATGTTTCGGAATTTACCGA

TCTAATCTCTTTACGCTTTGTTTTATGGACAGTTTTTTTTGTTATTTTGCCCA

TTTTTTTAATTACTCAAGTTAAATTTAAACAAGAAAAAGCATCACGGTTGTT

ATTGAAGAAAGTATTCTCACTGGTAGCTTCATTTGCAGTGGTCGGTGTTTT

ACTTTTTACTTACTATGTCGATTTCGCTGCAATATTTCGTGAGCATCGTGAT

TTAAAAGGGATGATTTCACCGCAAAATAGTATTTCATCGCTTATGTCTTACT

ATCATAAGAAGGCTCCGAAGAAAAATCTGCCTCTTGTGATATATGGACAAG

ATGCTCATCAAGTTCAGCAAGTACAAAAGAACCTCCCTAAGTTAATGATAC

TTGTTGTAGGTGAAACGGCACGTGCCGAAAGTTTCTCTCTAAATGGGTAT

GCAAAAAATACGAATCCGGAGCTTTCTAAACAAGATATTTTCAACTTTTCG

CAAGTGAGCTCATGCGGTACGGCGACAGCTGTTTCTGTGCCATGTATGTT

CTCGGGTATGCCACGTGTAGATTATGATGAGCAATTAGCTAGTCACCGCG

AAGGTTTATTAGATATTGCAAAACGTGCGGGTTACCAAGTGACTTGGATTG

ATAATAACTCGGGTTGTAAAGGTGCATGTGATCGCGTTGAACAATACCAG

ATTCCAGAAAACTTAAAGAAAAAATGGTGTAAAGATGGCGAATGTTATGAT

GACATTCTCATTGACAGCTTAAAGCAGTATTTGGCTACTATTGCCAAAGAT

GATGATCGTCCGCGTTTGATTGTTCTGCATCAAGTGGGTAGTCATGGACC

TGCATATTACAAGCGTGCACCTGAGGCATATCAACCTTTTAAACCGACTTG

TGATACTAATGCGATACAGGGCTGTTCGCAAACTGAATTGCTAAATAGTTA

TGATAATACAATTGTATATACAGACCATGTATTAAGCCAAATGATTAATACT

CTAAAAGAAATATCAAAGTATCAGACAGGTTTATGGTATTTATCTGATCATG

GCGAATCAACCGGAGAACATGGTTTATATTTACATGGTTCACCTTATGCAA

TCGCACCGAGCCAACAAACACATGTACCAATGATTATGTGGTTCTCTGAAA

GTTGGAAACAACATAATCTTGCTCAAGTGAATTGTTTAAGCCAACAAACTA

AACAAAAGTTAAGTCAGGATAATTTATTCCCAAGTTTGTTAAGTTTGCTGGA

TGTAAAAACTCAGGTAGTAAATAACAAACTTGATATGTTGAGCCAATGTAA

ATAA 

group_

3194 
 

hypoth

etical 

protein 

A3, A14 

S AAA domain 

ATGGCTCTACCGATTATTACTGCTGACCAAACTTTATTGGTTCAAGCAATT

ATTGTGTACCTATACGCTGATCCGGGTTTAGGTAAATCATCAATGGGCTTT

ACTGCGGAAAAAGCAATTTCTTTTGACTTTGACCGTGGTGCTCACCGTACT

GGTGAATTACGTCGTGGTGCGGTTGTACAGGTTCAACAATGGAGTGATGT

L7, L8, 

L9, L10 



TGCAAACCTTACTCCGCAGGACTTAGCACCATATAAAACCGTAGTCATTGA

TACCGTGGGTGCAATGCTTGAATGCATTAAAACCCACCTGTTACTTACGG

CAAATAACCGTCAAAAAGATGGTTCTTTAAAGTTAAAGGCTCAAGGATTAG

CGAACCAAACGTTCAAGCAATACATCAATACTTTGATCAGTTTAGGTAAAG

ATGTTGTTTTCATTGCACACGCATCAGAAGATCAAAACGGTGATCAAATTA

TTTACCGCCCAGATCTAGGTGGTAAAAACCGTAACGAGCTTTACCGTATC

GCAGATGTCATGGGTTATCTAACAACTGTTACTACTGGTGAAGGTAAAAAT

GCCCGCGTTATTAATTTCAAACCTTCGCCTACACATCATGCGAAAAACTCA

GGTGCTTTAGGCGGTGAAACCGGTGAAGTATGGGTACCTGATCTTAAAGC

ACACCCTACTTTCTTGGCTGACCTGATTACTCAAGCTAAAGATCACATTAA

CACCTTAACGCCTGCACAACTTGCAGCAGCTAAAGCCCAAGAAGAGCTAG

AAAACTGGAAACAAAGCTGTGAAGAAGCTGAGCATGCAGGTGACCTTAAT

CAATTAACTGAGTCGCTTGATAAAGAACACATGTATTACCAGAACATGCGA

CAAGCAATGTTAATGAGAGCTAAAGCATTGAATTGCACGTTTGATAAACAA

CGTGGCACTTGGATTAGTCCCCCTGAATTTAACGGCATCTCAGATCAACA

AAGAGACGAACTTCAAAACTTTATTGCTGAACGTGGCCTAGACGTAAAAAC

AGTATGTGAGCACTTAGGTATCGATGCCCTTATTCAAATTGAAGCAGCAAA

ACTTAAGGCAGTTAAACAAGACATTGAAACATTAGCTAAAACGGGGATGAC

AGCATGA 

group_

3291 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 

L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

L6, L7, 

L8, L9 

group_

3292 
 IS4 

family 

A1 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAAL10 



transp

osase 

ISAba

33 

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3510 
 

hypoth

etical 

protein 

L8 

/ hypothetical protein 

ATGAGCAAAGTATTAAATGAATTGCCTGCAAGCGCTAGCAATAACGAATCG

CTCATATTGCAAGCACTTAACGCTAGCAATCAAAGACAAGTAGCAGAGAT

GATAAATGTCGATGCAAGCATCCTTTCACGGATGAAAACAGAAAAGAAATC

AAATGGATGGACTGAGATTGAGTTTATTAGCTTTTTGTTGACAGCCATTGG

TTTGAAGGTTGTGCAAGAAAGTGATGTGTATTGCTCACCTGAAATTGCAGA

AGCAACGCGAGTTTATTTAGCACATGCATTCACTTCACCTGAATACATGCG

GATTTTATTCAAATAA 

C2 

group_

40 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 

S Bacterial collagen, middle region 

GTGTCTGATTTAGTCGGTGGTGATATTCAAGGCGCTACTGAATCGGCTAC

CGGTATTCTCGATACGCTTATTACAAATGGTACAACTGCAACTGGTTTAGT

AACTGAAATCATTGGTGGAGTAACAGGAACTATTGGTGGCGTAACTGGCG

GAGATAGCCCACTAGGTTTAGTAACTGATTTACTTGGTGGTTTAACTGGTA

GCGTAGGCGGCGACAGTCCGCTTGGTGTAGTCACTGACCTTCTCGGTGG

TTTAACTGGTAGCGTAGGTGGCGACAGTCCGCTTGGCGTAGTCACTGATC

TGCTCGGCGGTTTAACTGGTGGTGTTACTGGCGGTACAGACAACCCTATC

GGTATCGTAACGGATATCGTTGGAAGCTTAACGGGTGGTGTTACTGGTGA

AGGCAGTTTAGATGTTATTTCTAATTTGCTAGGCGGATTGACTGGTGGTAG

CTTACTCGGTGGTGTAACTTCTACAGTATCTAGCGTAACAAATACAACGCA

TACGATCGTACCGACATCATTACTTACTGATAACTTCCTAGAAAACTCATTC

AATACTGTTTAA 

L6, L7, 

L8, L10 

group_

53 
 

hypoth

etical 

protein 

A3, A14 

D Phage-related minor tail protein 

ATGGCACAAGAATCCCGTTTGGTCATTGTTATTGATTCGCAAAATGCTGAA

CGTAATGCGCGTAATCTAGGCAATGAACTTGTTAGCATTGAACGTAAAGGT

GAATTTGCATCTAAGTCTATGGACAGCTTGTCTGTAGCCACCAGAGCTTTA

GCTGGACACATGGCTGGTTTATTAACAGTAGGTTCAGCCATTTCAAAGATG

C4, C6 



GATACATATACTGGATTACAAAATCGCCTTAAGTTAGTCACTAACAATCAA

GTTGAACTAAATAAAGCAACGGAAGACACTTTCCGAATTGCTCAAAAAACC

TATTCAGCTTGGGATTCTGTGTTACAGGTTTACCAGCGTTTTAGTGATAAT

GCCAAAACTTTAAACCTCACAATGGATGACACAGCACGTTTAACTGAAACA

GTTTCTAAAGCTGTAGCAATTAGTGGTGCAAGCGCAGAAGCTGCTGATGC

AGCTTTAGTTCAGTTCGGGCAGGCCTTGGCTAGTGGAACGTTGCGTGGA

GAAGAACTTAATTCTGTAATGGAGCAAACCCCAGCACTAGCAAAGGCTATT

GCTAAAGGTATGGGTATTACTGTAGGTGAATTACGTTCAGTAGCAGCTGA

AGGAAAAATTACTTCACAAGAAATTGTAAAAGCGCTTAGAAATGTAGAATC

TGATGTTGATGCTCTTTTTGCTAAAACAGATATCACAATCGGGCAGTCTCT

CACACTCCTAAACAACGAGATCACAAAATTTGTTGGCGAAGCAGGTAAGG

GAAGTGGTGCGGCACAGGTATTAGCTGGATCAGTTCAAACTCTTGCAAGT

AATTTAGATTTAATTGCTGATGGGGCTTTAGTAGTTGGTATTGGATATATCA

CTCGTGCAATTTTGATGAAGAGCGCTGCTATTAAAGAGGGAATGGCTTCA

ACTTTAGCGAGCCGCCAAGCATCTGTATTAAATGCTCAAGCAGAATATGCA

GAAGCTACCGCTGCTTTGAATGCAGCAAAAGCTCATCTCGCGAATGTGCG

AGCAACAAATGCAGAAACCCAAGCTAAATTTGGCGCAACAGCGGCAGCAA

CTCGATACGCACAAGCACAGGCAGCAGTAACTGCTGCTACAAATGCACAA

ACAGCAGCTCAAATTAAGCTAAATACTGCAACTTCAATTGCAGGGAGACTA

GCTAAAGGGGCGTTTGGATTAATTGGTGGGTGGGCTGGAGTTGCAACATT

AGGAGTAATGGGATTAGCGGCAGCCTATTCTTATTTTAATAATAAGGCAGA

GGAGGCAAAGCAAAAGCTTGCTGAACAAGCTAAAGTTGCTGAGAAAGCTG

ATGAGGAGTTAAAAAAATTAACTGGCAATGATAAGGCTAAAGCAGTTAATG

ATTTAACTACTGCTTTTAATGCACAAAATAAAGCATTAGAGAAATCATCGCG

TGCTGTAGGGTCTGCATTAATTGATATCGAGAACTATGCACGAGGAAATA

GGGAGGTTGAAAAAATTTCCCAAGAAGCGAGAACTGGAACTATCAGCTAT

ACAGAAGCCATTGAACGTCTAAATAAAATTAAGTTGCCTACAGATCTATAT

GAAAATCTGAAAAAACAGGCTGCGCAGTATGATGACAATGCATCTAAAGC

AAGTTTATCAGCTGAGAAACTTAAATTATTAAGAGTTGAAGTGAAACTTGG

AGGTAATGAAGCACAAAATGCGGCAATTCAGCATCAAAAACAAGCGGATG

CTTTAGGAAATACTGCTACTGAAGCAGAAAAGGCAACTAAGGCTTTGCAA

GATTATCAAGCCAAGCAAAAAGATAGCGTTATTGATTCAATCTATAAATCA

GGTTGGCTTGATAAAGGTTACACTGTTGCTCAAGCTAATGCCATTTTAGAA



CTGCAAAAAGCTAAAGGAATGAGTGCAATTTTGTCTAAAGATGAAATTGAT

AGCGCACTTAGAAATCTCAAGATCATCGAAGAACAACAGGAGCGAGAAGA

TAAATTAACTGAAGCTAAAAGAAAGCAGACGCAGGAAATTGAAAAACAAGC

AAAACTTACTAAACGCTTGGTCGGTATTTCCGGTCAATCCGGTATTGGTAC

TGGTCCACATCTTGACGTCCGATATGGTGGCTCATTGTCAGGTCAGAAAG

TTTCTAATGAACATCTGGCTCGATTACAGGCGGGAGGAAAACCTTTAACTT

CCTACAAGATCAGTTCTAATTATGGTCCACGAAAAGCCCCAACTAAAGGG

GCTTCTTCATTTCATAAAGGTATTGATTTTTCAATGCCTGAAGGAACACCAA

TCACGACCAATGTTGCTGTGAAAGATATCAAGACATGGTATGACAGCAAG

GGAGGTGGTTATGTCAGTGAAGTGATCTTTGAGGATGGAGTGTCTCTTAA

GCTTCTACATCAATCTCCCAAGATGCAGAGCAAGGTGAAAGGTGGTGCAA

GTAAAGGAAGTGATAAAGCAGCTGGTGATATTCAATCTCAACTTGAACGTC

AACAGGATTTGCAACGGTCACTTGAAAATGAGGTGGCTAGTGAAGTCGGA

CGGATTAACAATAATAGAAAGGCAAGACTGGAGGATGTTGATAAAGCAAA

CTTTAGCCCGGAACGTACTGCAGAAATAAAGGCGGAAATAAATCGTCGTG

CAGATAATGATATTGCTATAGCCAAACAAGCCCTTAGAACGAAATTGGAAG

ACTATAAGGAGTTCCAGAAAACCGAGGAACAGTTACTAGAAGAGTCCTTTA

ACCGTAAAAAGTTCAATGCAGCTCATGACCTTGAATTAAGTAAGTTTGAGC

AGAAGCAAGCTGTTGAATTGCTGGAACAGCAAAAACAGCAAGAGTTAGGG

TTATTAAAACTAGCTCAGGAACAGCGGTTGTTTCAAGCCCGTTTATCTCTG

CTTTCTGAAACGCAAGCCATGCAGGAACGTTACAGACTCGAACGGGAGGA

AATTCTTAAGAATACCAAGCTTTCTATAGAAGAGCGGCAAAAGCTAATCGC

ATTATCTAAAGCCAATCAGGATAAAGAGACACGCGATAAAGTGAATAATGC

TGTTCAAAACTGGGGTGGTATCCAAGCGGATATGAATGGTACCGGAGAAT

TTTTCAGACAGGATCAGGAACGATTTAGCCGTTTAAATGCTGCAAATGATT

TAGCAGATAGTCAATTTGCTGCTACTGATCTTGATGAAAAAAATGGTTTAG

ATGTTCTAAATGCACACATGGAAGCAGGACTCATCAAGCAACAGGACTTC

GAAAACCGGAAAACAGCTATCATTCAAGCTGCTCAGGACCAACGCAATCA

GATCGCTGCCGAATATGCTCAGAATGCTCAGGATATTGAAGATAAGTATCA

CCAAGATCGATTGAATGCTCAAATTGCTCTTGGTGGCCAAATGATGGGTT

CACTCACATCGATGTTTGGTTCAATGTTTGGCGAGCAATCAAAAGCATACA

AGATCATGTTTGCTGCTGATAAAGCTTATGCCATTGCAGCTGCAGGTATTT

CTATTCAGCAAAGTATTGCAAAGGCGGCTAGTGTTGGTTTTCCAGCAAATA



TCCCATTAATTGCAAGTGCTATTGCACAAGGTGCAAGCATCATTGCAAACA

TCCGGGCAATTAAAGATCAAGGCTTTGCTGACGGTGGTTACACTGGATCA

GGTGGGAAATATCAGCCTGCTGGTATTGTCCATAAAGGAGAGGTGGTCTG

GTCCCAAGAAGATATTAAACGCTGGGGCGGTGTTGGCTTAGTCGAGAAAA

TGCGTAAGAGTGCAAACCCTGAAGCTTTTCTCAATAACAATGCCTTGGCA

GATAGTGTCATGCGCCGTGCAATGATGAGCTCTAGTGCCTTTATAGAAAG

CCAAAAGCAGGCTGACATCTTTAATCAACCGGTTCAAGATACTCAGATTAT

CTATAAGGGTAATAGAGACACACCTAAATTAGCTTCTTCTGGAAATTTAGA

CTTATTCCATGATGGCAAGGTCTACTTCTCATCCAATGGTTTAGTTCAGGA

TCGTTCAAATCTGGATGATGTTCAGGACTTTACTTTAGGAAGTACTTCACG

CCCTCAAGCTGAGATGATGCCTTCAATTGAGCCAGCTTCACCGACAATCA

ATTTCAAAATTGAAGTGATTAATCAGGTGAGTGGGGCGACAGTTGAAGCT

GAACAACTGGATGAGCAAACAGTCCGGATCATTGTTAAAGATGAACTGGA

TAAGCAGCTTCCAAGAACGGTACCTAAGCTTGTAAGTGATCAAATCGCAAA

TCCAAACTCAACCATTAGTCGGTCTTTGACTGAGAATACGACAGCGAGAA

GAAATCGTACTTAA 

group_

6 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 

S cellulase activity 

ATGATTAAAGTTATTTATAAAAAAGACGCTTTGTCTGAAGAAAAGACAATTG

AGCAGGCTCAAACCATTGGGCAATGGCTCACTTCAAAATATGAACATATG

CCTGAGCATGTCCGTATCTTTCATACTACAAGCAATATGGATCATGCCGAA

ATTTCATTTGCGAATGAAGTCACACCAAAGAATGCATATGACTTAAAGCAG

CTTGATTTCTTACCGGGCACTTTTATCGTAGTTGAGAACCCTAAATGGGTC

GCGGCTATTGTTTCGATTGTGATTAGTATTGCGATCGCATTTTTAATGCCA

ACGCCATCAATAGCACAAACGACTCAAAATACTAACCAGTCTTCTTCAGCA

AACAATGAACTTTCTAACCGGGAAAACAAGATCCGGGTGAATGGTCGTAT

TGCTGATAACTATGGAGCTGGGTGGAATACTCCCGACCTAATCGCAGTAC

CTTACAAGGTATATGAAAACAACGTTGAAGTTGAGCATGTAGTGGGCTGTA

TTGGGCGTGGACACTATAAAATCAATGGAGCTTATGACGGTGAAACCAAT

ATTGTCGATATTGCTGGCGCATCGGTAGAAGTCTTTCGACCAGGTGTAGA

TATTGTTTCAGGTGAGCCATATTTCTCGCTTGGTACCGAAATTACCACGCC

GCCACTAACGGTTCAGCATCAAACTTCTGTTAATGGCCAAGTTTTACGTCC

TGCTGATACACAATCTTTAGAAGGTACGAACTACCTTCATTTTGCATATCC

AAACGAGATTCTTCGGGCAACGGCAAACAACACAGATTTAACCACTAAGTT

TGTAAGTAATGACCGCGTAGAAATCACCAATGCCTCATTCACGTTTAATGG

L9 



CCAGACTTTTGATTTAAATGGTACTTATAGCGTTCTATCGGTAGCTGATGA

CCGTATGACGTTATCAAATCCGGCGGCCGTTAATGCTAACTGGTTAAAGC

TTAAAGAGTTAAATAACCAACAAACTGCAGCTTTGTCACCAAAGATCAGTT

CAATAGGTGAAAAATGGATTGGTCCATTCATTCTGGACAATGTTGAACGTA

GCCGGGTGCTGTGTAATTTTGTGGCCACCAATGGACTTTATACCGTTTCTT

CAGGTGGGTATCAGGCCGCTGTTAATGTCACGATTGAAGTTGAAGTAACA

CCGGTAAATGAATCTGGTGCAGCGATTGGTAATCCGATGCTGAAGCAGAT

CATTTTGAAAGGTTCGGCAAAGTCACGTCAGACCGTTGGTGCAACACTTG

ATATGGTCACGTTTCAGGGGCGTTGTAGTGTCCGTGCACGCCGTTTAACT

CCGACTCCGACAGTCACAACAGTTGTTGATGAAGTAAAGTGGCAGGCGCT

TTACGGTGCTTATCCTTTACAAAGCACAGTGTATGAACATGAAACGGTTTT

TCGTGCGCGTACTTATGCAACCACTGGAGCTTTATCTGTTAAGTCCCGCA

AGATCAATTTTGATCTTCAGCGAATGTTGCCGACTTATAAAAACGGGGCAA

TGACAACAGAGCTATATCCAACGTCTAGCTTTGCTGATGCTTTGGTATCTA

TGGCACTCGATGACAAGATTGGCCGCCGTTCGATCGATGAGATTGATCTT

GAAAACATCTATCGGACCTATAATGATGTAGTTGATTATTTTGGTACGCCG

CTAGCGGCTGAGTTCTGTACTACCATTGATGATACGAATCTATCTTTTGAA

GAGCTGGTTACCAATCTTTGTGATGCGGTGTTTTGTACTGCATATCGGCAA

AACAATAAGCTCAAGCTTTATTTTGAACGGCCAACTGATAACTCGGTAATG

CTGTTTAACTTCAGGAATATCATTCCGGATAGTTACAAGCATGACCTGACC

TTTGGCGTGATGGATGACTACGACGGACTGATCTATGAATACACGGATCC

GACCGACGATAGCCGTATCAATATCTATTTACCGGATAAAGGAGCCAAAA

ACCCAAAAGAGGTGAAATCTGTTGGTGTACGAAACAAGTGGCAAGCGCAT

TTCAATGCATACCGGATTTGGAACAAGATGCGCTTCCAGCGCAAATCCATT

ACCTTTGATGCGGCACCAGAATCAGAATTACTGGTTTTACGTGACCGGATT

GCTGTAGCGGATTATCGCAATGGTATTCATCAAAGCGGTGAGGTGGTACA

GCAAGAAGGTTTAGTCCTCACCTTAAGCCATGATGTAGATTTCATTGCAGG

CAAGAGCTATGTGATTTATCTGCAAATGGCGGATGGCACAGTGGACCTGA

TTCCTGTTACACCGGGTTCAGCCAAAAATAAGGTGGTTTTAGGGCGGTTG

CCGAACGGGGCCTTAAAGCTAAGTCCTGATGATTTTGTAAATACCATCTAT

ACAGTAGTTAATGATGATACTAAAGGTTCATTGCCTTATCTGGTTGCAAAA

AGAGAACCGGTTGACCAGTTCTCTAATACTATTACAGCAATTAATTACGAT

GAGCGCTATTACCTCAACGATAAAGACTTTATTGACGTGCCGGTTGATGAT



TCTCCAATTTACATTCGATATGACCAGCTGGATATTAATCTGGCGCGTTTA

TATCAGATGCAAAGAGGGGATTTGCCAACGACTGGCGAAATCAGTTTTGT

AGTTGAATCTGGTGCACTAGTTTCTAGTTCGAGTTCTTATCGACCGGAAAC

CAGATTTGTCTATAAATTCGACTACAACTCCAGTCCGCCGAAACAGGAATT

TATTGCCCCTGCAGCGACTGAACTACCCGCCATTGATACTGGTGAGTTCC

CACCTGATCTGGTGGTAAATCTGACTATTAAAGGTGCTGTTGTTGGACGT

GGTGGAGATGGCGGGTTGCCACATTTGGCATTTGGTGCATGGTCTACCG

ATCCGGATTATAACTTTACTAAAACCCGCCGTGACGGTTTTCAGGGAGCA

CCCGGTTTATTAAACCGGCACAGTAAACTAAACCTGATTATTGATGGTGGA

ACTCTGGCTCGAGGCGGCTCAGGTGGTGGAGCAACACCAAGCGGTATTT

ATACAGGATTATCGTATGGAGTTCAGGGTATTCCCGGTGGAGCTGGAGCA

CCTTTTGGTCGGGTTATGACCGGACAACCTATTACTAACGATTCACAAGAC

TGGCGTTGGTACTTAAATGGTGACTTTATGGTTGTCAAAGTAACCGATGCC

GAAGCTTCGGTACCCGGTAAAGGTTACCGAACCCAAAATGATCGATATGG

ATCTCCATTGTCTGGTGATGGTGGAGGTTGGGGCCAGCGCGGTACCAAG

TCCACCAATGATGGAACATGGAACTGGCAATACCATGGCACAACTGAAGG

CCAGCCGGGGCCGGGTGGACCTGCAATTGTTGGGGTGGCACCACTTACA

ACTCAATTGATCAATGGAGGGAAAATTCTACAAACACTTTAA 

group_

623 
hfq 

RNA-

bindin

g 

protein 

Hfq 

A1, A3 

J 

RNA chaperone that binds small 

regulatory RNA (sRNAs) and mRNAs to 

facilitate mRNA translational regulation in 

response to envelope stress, 

environmental stress and changes in 

metabolite concentrations. Also binds 

with high specificity to tRNAs 

ATGTCTAAAGGTCAAACTTTACAAGATCCGTTCTTAAATTCTCTCCGTAAAG

AACGCATCCCAGTTTCTATTTTCCTTGTTAACGGTATTAAATTACAAGGTCA

TATTGAATCTTTTGACCAATATGTTGTTTTATTAAAAAATACTGTAAGTCAAA

TGGTTTACAAACACGCAATTTCTACAGTTGTTCCAGCTCGCAACCCACGTC

CAGCAGGTGCACAAGGTGCAGGTTTCCCAGCTCAGGGTGGTAGTCAAGG

TGGCTTCGGTGGTCAAGGCGCTGGCTTTGGTGGTGCTCAAGGTGCTGGC

TTCGGTGGTCAAGGCGGCTTTGGTGGTCAAGGCGGCTTCGGCGGACATC

AAGGCGGTTTTGATAACGATTCTAAATTTGAAGATGGTCAAGACGACGAAA

ACAATCGTTAA 

C2, C4 

group_

835 
 

hypoth

etical 

protein 

L8 

/ hypothetical protein 

ATGGATTTACTCAGATCAAAAAGCTTTAAAACAAAAAACACTTTAGATAAAA

CAAAAACAGATGTAGGAATGACTTTTCTTTTGGGCCGTTCAGCGACACAAT

AA 
C2 

ahpF_

1 
 

Alkyl 

hydrop

eroxid

L6, L7, 

L10 
C Alkyl hydroperoxide reductase 

ATGTTAGATCAAAACATTAAAACTCAATTAAAAGCTTACCTAGAACGTTTAG

AAAGTCCAATCGAATTAGTTGCTGCTTTAGATGAATCAGACAAAGCTGCTC

AAATTAAAGAATTAGTAACTGAAATCGCTGAGCTTTCTGACAAGGTAACAG



e 

reduct

ase 

subuni

t F 

CCCGTTTTGACGGTAACAATACACATCGTCCAAGCTTTGGTGTGGCTAAA

GCAGGTGAACAGCCTCGTGTGTTCTTTGCAGGCTTACCAATGGGCCATGA

GTTTACGTCTTTGATCTTGGCTTTGTTACAAGTGTCTGGCTATGCACCTAA

AGTGTCGGATGAAGTTTTAAATCAGATTAAAGGCTTAAACCTCAAAGCTAA

CTTTGATGTATTTGTATCACTCAGCTGTCATAACTGTCCGGACGTGGTACA

GGCGCTTAACCTGATTGCCATTTATAACCCGAACACCACGGCAACCATGA

TTGATGGTGCATTCTTCCAAGACGAAGTGGAACAACGCAAAATCATGGCT

GTACCGATGGTATTCCAGGACAATGAACACATTGGTCAAGGTCGTATGAC

GCTTGAAGAGATTGTGGCAAAACTTGATACCAATTCAGCTGAAAAAGACG

CAGCAGCACTCAATGCCAAAGATGCGTTTGATGTATTGGTGATTGGTGGT

GGACCTGCGGGTGCAACAGCTGCAATCTATGCGGCACGTAAAGGCATTA

ACACAGGTATCGTGGCTGAACGCTTTGGTGGTCAGGTCATGGATACCATG

GACATTGAAAACTTCACTTCTGTGCAAAAAACACAAGGTCCTAAGTTTGCT

GCTGAAATGGAAGCACATGTTCGTGAATACGATGTGGATATCATGAACCT

GCAACGTGTCAGCAAAATCACTGGTGCAGACCAAACAGCAAATGGCTTGG

TTGAAGTTGAACTTGAAAACGGTGCAAAACTTGAATCGAAAACTGTGATCC

TTTCAACAGGGGCACGTTGGAGAGAAATGAATGTACCCGGTGAAGCTGAA

TACCGTACCCGTGGTGTAGCGTACTGTCCACACTGTGATGGTCCATTGTT

CAAAGGCAAACGTGTTGCCGTGATTGGTGGCGGTAACTCAGGTGTTGAAG

CGGCGATTGACCTTGCAGGTATTGTTGAGCATGTAACTCTGGTTGAGTTT

GACACTAAACTTCGTGCTGACCAAGTCTTGCAAAACAAGTTAAACAGCTTG

CCAAACACCACTGTGATTATGAATGCATTAAGCACAGAAGTATTGGGTGAC

GGTTCACAAGTAACCGGTCTTAAATATAAAGACCGTGCAACTGATGGAGA

GCATGTGGTAGAGCTTGCAGGGATCTTTGTACAGATTGGTTTACTTCCAAA

CACTGACTTCTTAAAAGACAGTGAGGTTGAGTTAACCAATCGTGGAGAGA

TCATTGTCAATGACCGCAACGAAACCAATGTAAAAGGTGTATTTGCTGCAG

GTGACTGTACCACTGTACCTTACAAGCAGATCATTATTGCTACAGGTGAAG

GCGCTAAAGCATCACTCTCTGCGTTTGATTACATCATTCGTTCTGGGCAGT

AG 

ahpF_

2 
 

Alkyl 

hydrop

eroxid

e 

L6, L7 C Alkyl hydroperoxide reductase 

ATGTTAGATCAAAACATTAAAACTCAATTAAAAGCTTACCTAGAACGTTTAG

AAAGTCCAATCGAATTAGTTGCTGCTTTAGATGAATCAGATAAAGCTGCTC

AAATTAAAGAATTAGTAACTGAAATCGCTGAGCTTTCTGACAAGGTAACAG

CCCGTTTTGACGGTAATAATACACGTCGTCCAAGCTTTGGTGTGGCTAAA



reduct

ase 

subuni

t F 

GCAGGTGAACAGCCTCGTGTGTTCTTTGCAGGCTTACCAATGGGCCATGA

GTTTACCTCTTTGATCTTGGCTCTGTTACAAGTGTCTGGCTATGCACCTAA

AGTGTCGGATGAAGTGCTTAACCAGATTAAAGGCTTAAACCTCAAAGCTAA

CTTTGATGTGTTTGTTTCGCTTAGCTGTCATAACTGTCCGGACGTGGTACA

GGCACTTAACCTGATTGCCATTTATAACCCGAACACCACGGCAACCATGA

TTGATGGTGCATTCTTCCAAGACGAAGTGGAACAACGCAAAATCATGGCT

GTACCGATGGTCTTCCAGGACAATGAACACATTGGTCAAGGTCGTATGAC

CCTTGAAGAGATTGTGGCAAAACTTGATACCAATTCAGCTGAAAAAGACG

CAGCAGCACTCAATGCCAAAGATGCGTTTGATGTATTGGTGATTGGTGGT

GGACCTGCGGGTGCAACAGCTGCAATCTATGCGGCACGTAAAGGCATTA

ACACAGGTATCGTGGCTGAACGCTTTGGTGGTCAGGTCATGGACACCATG

GATATTGAAAACTTCACTTCTGTGCAAAAGACCCAAGGTCCTAAGTTTGCT

GCTGAAATGGAAGCACATGTTCGTGAATACGATGTGGATATTATGAACCT

GCAACGTGTCAGCAAAATCACTGGTGCAGACCAAACAGCAAATGGCTTGG

TTGAAGTTGAACTTGAAAACGGTGCAAAACTTGAATCGAAAACTGTGATCC

TTTCAACAGGGGCACGTTGGAGAGAAATGAATGTACCAGGTGAAGCTGAA

TACCGTACCCGTGGTGTAGCGTACTGTCCACACTGTGATGGTCCATCGTT

CAAAGGCAAACGTGTTGCTGTGATTGGTGGTGGTAACTCAGGTGTTGAAG

CGGCGATTGACCTTGCAGGTATTGTTGAGCATGTAACTCTGGTTGAGTTC

GACACTAAACTTCGTGCTGACCAAGTCTTGCAAAACAAGTTAAATAGCTTG

CCAAACACCACCGTGATTATGAATGCATTAAGCACAGAAGTATTAGGTGAC

GGTTCACAAGTAACCGGTCTTAAATATAAAGACCGTACAACTGATGAAGAG

CATGTGGTAGAGCTTGCAGGGATCTTTGTACAGATTGGTTTACTTCCAAAC

ACTGACTTTTTAAAAGACAGTGAGGTTGAGTTAACCAACCGTGGTGAGATC

ATTGTCAATGACCGCAACGAAACCAATGTAAAAGGTGTATTTGCTGCGGG

TGACTGTACCACTGTACCTTACAAGCAAATCATTATTGCTACAGGTGAAGG

CGCTAAAGCATCACTCTCTGCGTTTGATTACATCATCCGTTCTGGGCAATA

A 

alr_2  

Alanin

e 

racem

ase, 

A2, A3, 

A14 
E 

Catalyzes the interconversion of L-

alanine and D- alanine. May also act on 

other amino acids 

ATGAGGGTGCGTCAAGCAACAGTTTATATTGATCGCCAAGCGCTTCAATAT

AATTTAAACCGTGTCAAACAACTCGCAGCAAATTCAAAAATCGTAAGCATG

GTAAAGGCCAATGCATACGGACATGGAGTCAAAGACTGTTTAGCAGCCTT

AAATGCCTCAGATGCCTTTGGTGTAGCCTGCCTACAAGAAGGATTAGAAA

TCCGTGAACTCGGTTTCGAACAACCAGTTACTTTAATTGAAGGGGTATTTT



biosynt

hetic 

CTGAAGATGAAATGCCCGTCGCAATTGAACAAAAATTTGAATGCGTCATTC

ACCATCAACAACAGTTTGAATGGTTAATTAAACACAAACAAGCATATATTG

CCCAAGGCTTAAAAGTATGGGTTAAATTAAATAGCGGTATGAACCGTTTAG

GTTTTAAAGACCCAGAAATTATTGAAGTGATTAAGACATTAAAAGTCTGA 

deaD  

ATP-

depen

dent 

RNA 

helicas

e 

DeaD 

A2, A3, 

A14 
L Belongs to the DEAD box helicase family 

ATGAGCAAAACTTTTGCCGAATTTTCTTTGCACGAAACCTTACAACAAGCT

CTTGAAGGTTTAGGTTTTACTAACCCAACTCCTGTGCAAGAACAATCTATT

CCTGCTGCTTTAGAAGGTAAAGACCTTCTTGTTTCTAGCCAGACTGGTTCT

GGTAAAACTGCTGCATTCTTATTACCGACATTACATAATTTGGCAGGTCAA

GATACTTTCGTTCCGTTCAAAGAACGTATGAAAGCAGTGACTCAGCCTAG

CATTTTAGTTTTATGCCCAACACGTGAATTGGCTCAACAAGTTAGCCAAGA

CGCAATTGCTTTTGTACGTCACATGAAAGGTGTTCGTATTGCTGCAATTAT

GGGTGGTATGCCTTTTGGTAAACAAATTCAACAGCTTAAAGGTGCTCAAGT

TGTAGTTGCGACTCCAGGTCGTTTATTAGACTTAGTTAACCGTCGTCAATT

AAAGCTAGACAAAGTTGATGCTTTAATCGTGGACGAAGCTGACCGTATGTT

AGACCTTGGTTTCTCTGAAGACTTAGAAGCGATCAGTGACTTGGCTGCGA

ATCGTGGTCAAACGTTAATGTTCTCTGCAACTTTTGCTGACCGTATTATTC

GTCTTGCTGAGCGCATGATGAATGAACCTGAGCGTATTGCAATTGAAACT

GGTCACAGCACCAATACTGACATCACCCAAACTTTACACTGGACAGATGG

TTTCGAACACAAGAAGAAACTTCTGACTCACTGGTTGGCTGATGAAACGCT

TGACCAAGCTGTTGTATTCGCGAGCACACAAGAAGATACAGATATGTTGG

CTGAAGAACTTGCAGAAGCAGGTCACTCAGTTGTTGCACTTCACGGTGCA

ATGCCGCAAACAGTTCGTAACCGTCGTTTACGTAGTATCCGTGAAGGCCG

TGCGAAAATCTTAGTTGCTACTGACGTTGCTGCACGTGGTCTTGACGTTC

CAACAATTTCACACGTTATTAACTTCGGCTTACCAATGAAGCATGAAGATT

ATGTACACCGTATTGGTCGTACAGGTCGTGCTGGTCGTACAGGTCAAGCG

ATTACTTTAGCGACTTATCGTGAACGCGGTAAAATCCGTGCGCTTGAAGA

CTACTTAGAAGCTCGTTTAAATGTTTCTGAAATTGAAGGTTTAGAGCCATC

TCCACCTCCAGCTCGTCCACGTCGTGAAGGTGGTCGTGGTGGTAACGGT

GGCCGTGATGGTCGTCGTTTCGAGGGTGAAGGTAACTTCAAACGTCGTGA

AGGTGGTCGTGATGATCGTCCACGTCGTAGCTTCGATGATAAGCCTCGTG

GTGAGCGTCCTGCTTTCGGTGGCGAAGATCGTCCACGTCGCGAGTTCAA

CTCAGATCGTCCACGTCGTGAAGGTGGTTTTGAAGACCGTCCACGTCGTA

GCTTCGGTGGTGAAGATCGTCCACGTCGCGAGTTCAACTCAGACCGTCCA



CGTCGTGAAGGTGGTTTTGAAGACCGTCCAAAACGTAGCTTCGGTGGTGA

AGATCGTCCGCGTCGCGAGTTCAACTCAGATCGTCCACGCCGTGAAGGT

GGTTTTAACGATAAGCCTCGTTTTGATTCAAATGATGACAATCGTGGTAAC

CGCGTAGACTATAAACCACGTCGTGAAAACGGTTTCGGTGACCGTCCACA

ACGTAGCTTTGGTGGTGAAGATCGTCCACGTCGTGAAGGCGGTTTTGGTG

ATCGTCCAAAACGTAGCTTTGGTGGTGAAGAACGTCCACGTCGCGCAGTT

CGCGAAGAACACTTTAATCAAGAATCTCGTGGTGAGCGCCGTCGTAAATT

CGACCGTTAA 

dhbF  

Dimod

ular 

nonrib

osoma

l 

peptid

e 

syntha

se 

L9 / 
amino acid adenylation domain-

containing protein 

ATGTTCTGGGAACGTCTGGGTGGTATGGATGAGTTTAAAGAACTACTCCT

ACCAATCCAGACTCCGGCCACTTTGGTTGGACAAGATTTGACGTTAGGAA

GTTTTCCGGTTCGCCAGCAAGAAGGACAGTTGGATATTACGCTGGAAATG

GGCGGTGAATATCAAGGTGAACTCGTTGGTGTATTGAAATACAACACTGA

TCTATTTTCTGCGCAGTCTGCCAAGAATATGGTGCAACTGCTGCAAGCTGT

GCTATCAGAGATGGTGGCTCACCCTGAACGTAAGATCGTTGAGTTAGATA

TCGCACCTGATTATAAAGATAGTATCCAGTTCGAGGCCCTCCGTGGAAAG

GCGACTGATTATGCTCAGCATGATCTATTCGCAATGATTCTCAAGCAGATT

GATGAGCGTGGTGACAATCATGCTTTGACCTCAAACGATCATGCGGTTAG

CTACTGTGAGTTAGGTCAACATATTGCTGGTATTGCTGAATATTTGTGTGC

ACACGGCATTACACGCGGTGATCGTGTAGGTCTGATGTTAGACCGCACG

GCGTTATTGCCAGCAGCAATCCTTGGGATCTGGGCGGCAGGTGCAGCTT

ATGTGCCACTGGATCCTAATTTCCCAACTGAACGTCTACAGAACATTATTG

AAGACGCTGAACCTAAAGTCATCTTGACTCAAACCGAGTTAATGGATGGT

CTTAACGTTTCTGTGCCTCGCTTAGATATCAATCAAGCTGGTGTTGTGGCA

CTTGAACAAGTGCGCGAGACGCTTGCCTTTGGTGACATAGCTTATGTGAT

GTACACATCAGGCTCGACAGGTAAGCCTAAAGGTGTCCGTATTGGGCATC

CTTCAATTATCAATTTCTTGCTATCTATGAATGATAGATTGCAAGTAACGAC

TGAAACTCAGTTGTTAGCAATCACCACGTATGCATTTGATATTTCAATTCTT

GAATTACTCATTCCGCTGATGTACGGCGGTGTGGTGCATGTTTGCCCACG

TGAGGTATCACAAGATGGCAATCAATTGGTGGATTATCTAAATGCTAAGTC

TATCAATATTCTGCAGGCAACACCGGCTTCTTGGAAAATGCTCTTAGACAG

CGAGTGGAGCGGCAATGCGGGATTGACAGCACTCTGTGGAGGCGAAGC

GTTAGATACTATTCTGGCAGAAAAACTGCTGGGTAAAGTCGGTTGCTTATG

GAATGTCTATGGTCCGACCGAAACTACAGTGTGGTCTAGTGCGGCTCGTA



TCACTGATGCAAAGTATATTGATTTAGGTGAACCACTGGCGAACACTCAGC

TTTATGTCCTTGATGAACAGCAGCGTTTAGTTCCACCAGGTGTTATGGGTG

AGCTTTGGATTGGTGGTGATGGTCTGGCAGTTGATTACTGGCATCGACCA

GAACTGACAGATGCCCAATTTAGAACATTGCCATCTCTACCAAATGCCGGT

CGACTCTACCGTACAGGGGATAAAGTCTGCCTGCGTACAGATGGACGCTT

GACTCATCACGGACGTCTGGATTTTCAGGTCAAGATTCGTGGGTTCCGTA

TTGAACTAGGTGAAATTGAGAATGTTCTCAAACAAATCGACGGTATTACAG

ACGCAGTAGTGCTAGTTAAAACTACAGCTGACAACGACCAGAAACTGGTG

GCGTATGTAACTGGACAAGAGCTTGATATTGCTGGTTTGAAAAAGACCCTA

CAAATCCATCTTCCAGCTTATATGGTGCCAAGTGCGTTTATCCGATTGGAT

GAGTTTCCAATGACGGCCAACAATAAGTTGGATCGTAAGGCATTTCCTGA

GCCGATCTTTGAGCAGAGCAATGATTATGTTGCACCGCGTGATCCGATTG

AAATCGAACTGTGTACTACCTTTGAACAAATCTTGTCGGTCAAGCGAGTTG

GTATACATGATGATTTCTTTGAATTAGGTGGGCATTCACTATTAGCTGTGA

AGCTTGTCAACCATCTTAAAAAGGCTTTTGGTACCGAACTGTCAGTTGCTT

TGTTGGCACAGTACTCCACTGTGGAACGTCTGGGTGAGATCATTCGTGAA

AATAAAGAAATTAAACCATCCATCGTAATTGAGCTGCGCCGTGGAACCTAT

GAACAACCACTGTGGCTGTTCCATCCAATTGGTGGCAGTACCTTCTGTTAT

ATGGAACTTTCGCGTCATCTTAATCCGAACCGTACCCTACGTGCTATTCAG

TCTCCTGGACTGATTGAGGCCGATGCTGCGGAAGTGGCGATTGAAGAAAT

GGCGACGCTCTATATTGCTGAAATGCAAAAGATGCAGCCTCAAGGACCTT

ATTTCCTCGGTGGCTGGTGTTTCGGTGGTGCGATCGCATACGAGATCAGT

CATCAGTTGCGTCAAATGGGACAGCAGGTCACAGGGATTGTCATGATCGA

TACCCGTGCTCCAATTCCAGAGAATGTGCCTGAAGATGCCGACGATGCCA

TGCTTTTGTCTTGGTTCGCCCGTGATTTGGCTGCACCTTATGGCAAAAAGT

TGACGATCCCAGCGCAATATTTGCGTGAGTTGAGTCCAGATCAAATGTTT

GATCATGTACTTAAAGAAGCTAAAGCCATTAATGTTCTGCCTCTCGATGCA

GACCCATCAGATTTCCGACTTTACTTTGATACTTATTTGGCGAATGGCATC

GCACTCCAGACCTATTTCCCTGAACCTGAAGATTTTCCAATCCTTTTGGTC

AAGGCCAAAGATGAGCAGGAAGACTTTGGAGAAAGTCTAGGTTGGGATCA

ACTAGTCAAAGACACGTTGACACAAGTCGATTTGCCTGGTGACCACTCAT

CAATTATGTACGCTGAGAATGTCGTGGCTGTAGCCCAGACAATTGATCAG

ATGTACCCAATTCCTACATAA 



eptA_1  

Phosp

hoetha

nolami

ne 

transfe

rase 

EptA 

L9 S Domain of unknown function (DUF1705) 

ATGTTTAATCTCATTATAGCCATTTGGCTAGGTGCAATTTTAAATATTGGTT

TTTATCATCAAGTCCATACTTTAACTCCATATTTTGGAGTAAAGGCTATTTT

GTTTTTAGCTGCTACTCTCATAATTCTTGTTGCTACCTATTATGCGGTTTTA

CAAATCTTAAATTGGAAATGGACTGCCAAAATCTTTGCAATTTTATTGATAT

TTATTGGTGGTTTTAGCTCTTATTTTGTAAACACATTAGGTGTCATTATTTC

ACCCGACCAAATTCAAAATATGGTGCAGACCGATGTTTCGGAAGTTACCG

ATCTAATCTCTTTACGCTTTGTTTTATGGACAATTTTTTTTGTTATTTTACCC

ATTTTTTTAATTACTCAAGTTAAATTTAAACAAGAAAAAGTATCACGGTTGTT

ATTGAAGAAAGTATTCTCACTGGTAGCTTCATTGGCCGTGGTCGGTGTTTT

ACTTTTTACCTACTATGTCGATTTTGCTGCAATATTTCGTGAGCATCGTGAT

TTAAAAGGGATGATTTCACCGCAAAATAGTATTTCATCGCTTATGTCTTACT

ACCATAAGAAGGCTCCGAAGAAAAATCTGCCTCTTGTGATATATGGACAA

GATGCTCATCAAGTTCAGCGCGTACAAAAGAATCTCCCTAAGTTAATGATA

CTTGTTGTGGGTGAAACGGCACGTGCCGAAAGTTTCTCTCTAAATGGGTA

TGCAAAAAATACGAATCCGGAGCTTTCTAAACAAGATATTTTCAACTTCTCT

CAAGTGAGCTCATGCGGTACGGCAACAGCGGTTTCTGTGCCATGTATGTT

CTCGGGTATGCCACGTGTAGATTATGATGAGCAATTAGCCAGTCACCGCG

AAGGTTTACTAGATATTGCAAAACGTGCGGGTTACCAAGTAACTTGGATTG

ATAATAACTCGGGTTGTAAAGGTGCATGTGATCGCGTTGAGCAATACCAG

ATTCCAGAAAACTTAAAGAAAAAATGGTGTAAAGATGGCGAATGTTATGAT

GACATTCTCATTGACAGCTTAAAGCAGTATTTGTCTACTATTGCCAAAGAT

GATGATCGTCCACGTTTGATTGTTTTGCATCAGGTGGGTAGTCATGGACC

TGCATATTACAAGCGTGCGCCTGAAGCATATCAACCCTTTAAACCGACTTG

TGATACGAATGCGATACAGGGCTGTTCGCAAACCGAATTGCTAAATAGTTA

TGATAATACAATCGTATATACAGACCATGTATTAAGCCAAATGATTAATACT

CTAAAAGAAATATCAAAATATCAGACAGGTTTATGGTATTTATCTGATCATG

GCGAATCAACCGGAGAACATGGTTTATATTTACATGGTTCACCTTATGCAA

TCGCACCGAGCCAACAAACACATGTACCAATGATTATGTGGTTCTCTGAAA

GTTGGAAACAACATAATCTTGCTCAAGTGAATTGTTTAAGCCAACAAACTA

AACAAAAGTTAAGTCAGGATAATTTATTCCCAAGTTTGTTAAGTTTGCTGGA

TGTAACAACTCAGGTCATCAACCCTCAACTGGACATGTTGCACTCTTGTGC

CCATGTAAACTAA 



ermC'  

rRNA 

adenin

e N-6-

methyl

transfe

rase 

A1, A3, 

A14 
J 

Specifically dimethylates two adjacent 

adenosines (A1518 and A1519) in the 

loop of a conserved hairpin near the 3'-

end of 16S rRNA in the 30S particle. May 

play a critical role in biogenesis of 30S 

subunits 

GTGGAATACGGGTTTGCTAAAAGATTATTAAATACAAAACGCTCATTGGCA

TTACTTTTAATGGCAGAAGTTGATATTTCTATATTAAGTATGGTTCCAAGAG

AATATTTTCATCCTAAACCTAAAGTGAATAGCTCACTTATCAGATTAAATAG

AAAAAAATCAAGAATATCACACAAAGATAAACAGAAGTATAATTATTTCGTT

ATGAAATGGGTTAACAAAGAATACAAGAAAATATTTACAAAAAATCAATTTA

ACAATTCCTTAAAACATGCAGGAATTGACGATTTAAACAATATTAGCTTTGA

ACAATTCTTATCTCTTTTCAATAGCTATAAATTATTTAATAAGTAA 

gabR_

3 
 

HTH-

type 

transcr

iptional 

regulat

ory 

protein 

GabR 

L6, L8, 

L9 
K 

helix_turn_helix gluconate operon 

transcriptional repressor 

ATGCCACCCTTAGCAAGTTTGCCTCATTCTGAGTTGGTTATTCATGTAGGT

TCATTGTCTAAAGTTTTTGCACCCGGTATTCGGTTAGGTTACATCGTGGCA

GCTCCAACTATCATTCAAACCATTACTGAAGATATTTTATTGATTGATCGGC

AGGGCAATAATATTACGGAACTCGCTTTAGCCGATTTAATGCAACGAGGG

GAAATCAAGCGACACATCCGTAAAATGAAAAAGATTTATCAGTTACGTCGA

GACCATGCGTTAGCTGAGTTTCAAAGAGTTTTTGCTGAGAGTATTCAGATA

CAACCGCCCGCGGGTGGAATGGCTTTGTGGGTAAAATTTCAGAAATCATT

TACTCAAAATCAGCTCATAAAGCTAAAAGAACTCAACATTGATACAGAGCA

GAAGTTTAAACAGAAAGAATATCCTAATTGTAGTATCCGCTTTGGTTTTGC

AGCTTTATCAGAGAAAGAAATCACCTCTCTAATTGAGACCTTAAATGAAGC

TCTTAATAAAAGAACAGCGGACTTATAA 

gltD_2  

Gluta

mate 

syntha

se 

[NADP

H] 

small 

chain 

A1, A3, 

A14 
C Glutamate synthase 

ATGCCCTGGCTGGAAGCGGCGGGGGTGGCGCTGGACAGTCAGGGGCGT

ATTAAAGCCGGAGTGGAGAGTCGTTACCGTTATCAGACCAGTCAGGAGAA

GATCTTTGCCGGCGGCGATGCCGTGCGCGGCGCAGACCTTGTAGTGACG

GCGATGGCGGAAGGCCGTCACGCGGCGCAGGGGATCCTGGACTATCTG

GCGCGGAAAACGACGCCGCTTCACTGA 

group_

10 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 / hypothetical protein 

TTGCCACATTTGGCATTTGGTGCATGGTCTACCGATCCGGATTATAACTTT

ACTAAAACCCGCCGTGACGGTTTTCAGGGAGCACCCGGTTTATTAAACCG

GCACAGTAAACTAAACCTGATTATTGATGGTGGAACTCTGGCTCGAGGCG

GCTCAGGTGGTGGAGCAACACCAAGCGGTATTTATACAGGATTATCGTAT

GGAGTTCAGGGTATTCCCGGTGGAGCTGGAGCACCTTTTGGTCGGGTTAT

GACCGGACAACCTATTACTAACGATTCACAAGACTGGCGTTGGTACTTAAA

TGGTGACTTTATGGTTGTCAAAGTAACCGATGCCGAAGCTTCGGTACCCG



GTAAAGGTTACCGAACCCAAAATGATCGATATGGATCTCCATTGTCTGGTG

ATGGTGGAGGTTGGGGCCAGCGCGGTACCAAGTCCACCAATGATGGAAC

ATGGAACTGGCAATACCATGGCACAACTGAAGGCCAGCCGGGGCCGGGT

GGACCTGCAATTGTTGGGGTGGCACCACTTACAACTCAATTGATCAATGG

AGGGAAAATTCTACAAACACTTTAA 

group_

1024 
 

hypoth

etical 

protein 

L7, L10 / hypothetical protein 

ATGAAAAAGTTGGTTGCTGCACTTGCTGTAATTGTTATTTTAACTGGATGC

GTTTACGACCCTGTTAATTACGACAAAATACACGACCAAGAGTTCCAAGAC

CACCTCAGGCAAAACGGTTAG 

group_

108 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
K Peptidase S24-like 

ATGAGTACTCTTCAAGAGCGAATGTCTTTAGCTATAAAGCACTATGAATCT

GTGACAGGTAAAAGATTCAAAAATACTGAGCTGGCTAGATTTGCAGGCGT

GAGCAGGGCTAATGTTGGGTTGTGGGTAAATGGCCCAACCCAAGAGTTG

GAGGGGTCAAATTTAGTTAAAGCGGCTGAGTTTTTAGGAGTTTCTAAAGAT

TGGCTAGCTGGACAAGGTAATAAAATGATTGCCACACAGCTGGATGGTGG

TGGTGCACAATTAAATGTTCTTGATATTGAAGCCTTTAAGCAGAAGTACAA

CATTCCAGATAGTGAAGATGCTGTTAAGTTTGTTCAAACATCAGATAAACC

ATTCCCTATTCAAAAAAGATACGTTCCCGTCAAAGCTTATTCAAAGATGGG

TATGGATGGGTATTTCACAGATATGGGATACGATGGAAATGCTGGAGATG

GGTATGTTCCAACTCACTCAGCAGGACCAAGAGCCTATGGTATTAAAGGC

ACTGGCGACTCAATGTTTCCAGCTATCCGTAATGGATGGTATGTGGTTTGT

GATCCAGATGCGGAACTCGTGCCGAATGAGTTTGTTCAGGTATGCTTGAA

GGATGGAAGATGCACAATTAAAGAATTTGTTGGCATAAATGGCGGGGTTT

TAAGCTTGCTTTCTGTGAATGGTGGTGAGCGATTTTTCTTTGAAATGGATG

AGGTAGAAAGCATTACAGCTATTACTGACATCGTACCACCAAGTCAGCAC

AGACAAGAACATCCTTATTCGCATTAA 

group_

109 
 

hypoth

etical 

protein 

L6, L7, 

L8, L9 
S Peptidase S24-like 

ATGTTTCCAGCAATTCGTAATGGCTGGTATGTTGTATGCGACCCTGATGCA

GAGCTTGTGCCGAATGAGTTTGTTCAGGTGTGCTTGAAGGATGGAAGATG

CACAATTAAAGAATTTGTCGGCATCAATGGTGGGGTTTTAAGTTTGCTTTC

TGTGAATGGTGGTGAGCGATTTTTCTTTGAAATGGACGAGGTTGAAAGTAT

TACCGCTATTACAGATATCGTGCCGCCAAGTCAGCACAGACAAGAACATC

CTTATTCGCATTAA 

group_

111 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S Protein conserved in bacteria 

ATGTCATCAGTCAGCATTGCTGAATACCGCAAGTTATTTCCCATAAAGAAA

AATAAAAAGCGCCGTTCAGCAAAGCAAGTTGCCAGACAACCAAGTGTGGG

TGAAGTGGTTCTGGCAACGCATTTAAGAGCATGCAAGATTGGTTTTGAACA



GGAATATAAGTTCCATCCTGAACGCAAATGGAGAGCAGATTTTTTAATAAA

GGGTTCAAAGATTTTGATTGAGGTAGAAGGCGGGATCTGGAGCGGAGGC

CGTCACACAAGAGGTAAGGGCTATTTAGGGGATATGGAGAAATACAACTC

CGCAGCAATGATGGGTTTTACAGTTTTACGGTTCAGCACAGAGCAAGTGA

AAGCAGGCGTGGCGATTAAACAAATTGAGCAATTGGTGGGATGA 

group_

115 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S Domain of unknown function (DUF4055) 

ATGAGTGATGTAACTTTTCAACATGCTGAATATGTTAAGAACTTGCCATACT

GGCAAAAACTTGATGATGTTTGTGAAGGTGAAGATGCAGTTAAGGCTAAA

GGTGAAAAATATTTGCCGATGCCAAATGCACATGATAAATCACCTGCAAAT

AAAAGCGCTTATGAGGCTTATCTTACCCGTGCAGTCTTTTATGAAGTAACA

GGGACTACATTAAATAGTTTAGTTGGTGCAGCTTTTGCAACCGATCCAAGT

TTTAAATTTCCTCCGGAACTTGCTCATTTAGAACGTAATGCAAATGGTGCT

GATTTAAGTACTTATCAATTGGCTCAAAATGGAATTCGCCATTTATTGAAGC

ATTATCGTTGTGCTTTATATGTAGATTATCCTGATGTGCCGCCAGCTCGTA

ATCTAGCGGAATTTAAAGCACAAAAAGCCTATCCGATGATTCATTTACTAA

ATGCCCTTGATGTAGTGAATTGGGATTCAGTAATGATCGATAACCAGAAAA

AGCTTTGCTTAGTGGTTATACGTGAATTTAAGTCTGAGCGCGGTGCTGAT

GGATTTAGTAAAACCGAACAAGAGCAATATCGTGTACTTCGTTTAGAGCAA

GAGGGAAATGGGGAATATATTTATTCCGTTCAGGTGTACACAAAGGGTGA

AAAGGGTAACTGGGTTGGCGGAGAGAAGAAGTTTCCAACAGATTACAACG

GGAATTTCTGGACCTATATACCTTTTACATTTGTAGGTGCAATTGATAATTC

AGAAGAGATTAAAAAGCCACCATTACTTCCTTTGGCTAATCTCAATTTAGC

CCATTACAGAGACAGTGCGGACTTTCAAGAGTCCGTTTTTTATATGGGGC

AACCTCAATATTATGCGAAGGGTGTTAATTGGGAGTGGTATGACCAAGCC

AAGAAACGTGGCATCTACATTAGAGCGAAAGTACTTTTGCCTTTACCTGAA

AATGGTGGTTTAGGAATTGTACAAGCCGACCCTAATACTCTTGCCCGGGA

AGCGATGAAAGATAAGTGGGAAAAAATGAAGGAGATGGGGGCGCGTTTA

ATTGAGAAGGGCTCGGGAAGTAAAAAGACCGCTACCGAAGCGAATAGTG

ATGACGCCGTTCAGCATTCAGTTCTTTCGCTCTGTGTCGTTAATATGAATG

AAGCCTTGTCAGCAGCATTACGATGGGCTGCTAAGTTTTAA 

group_

117 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S Domain of unknown function (DUF4055) 

ATGTTCGAAATCAGTCAAGAATTTAACAAACAGGGTTATTTAGCTGAGTTA

GCTCGACAGTTATTTGAAGCAGCTCTACAAGGCCGATCTTCATTTAAATCA

TGGTGGGAATACAACCAAACAGGTATGTTCCCTAAACAAAAATATGAAGAA



GAGCTTCAGAATGTTGAAGCAGAGCAAGATGGGACTTTAAATCAAAAGGT

AGAGTGA 

group_

12 
 

IS6 

family 

transp

osase 

IS26 

A2, A3, 

A14 
L Transposase IS66 family 

ATGAACCCATTCAAAGGCCGGCATTTTCAGCGTGACATCATTCTGTGGGC

CGTACGCTGGTACTGCAAATACGGCATCAGTTACCGTGAGCTGCAGGAGA

TGCTGGCTGAACGCGGAGTGAATGTCGATCACTCCACGATTTACCGCTGG

GTTCAGCGTTATGCGCCTGAAATGGAAAAACGGCTGCGCTGGTACTGGC

GTAACCCTTCCGATCTTTGCCCGTGGCACATGGATGAAACCTACGTGAAG

GTCAATGGCCGCTGGGCGTATCTGTACCGGGCCGTCGACAGCCGGGGC

CGCACTGTCGATTTTTATCTCTCCTCCCGTCGTAACAGCAAAGCTGCATAC

CGGTTTCTGGGTAAAATCCTCAACAACGTGAAGAAGTGGCAGATCCCGCG

ATTCATCAACACGGATAAAGCGCCCGCCTATGGTCGCGCGCTTGCTCTGC

TCAAACGCGAAGGCCGGTGCCCGTCTGACGTTGAACACCGACAGATTAA

GTACCGGAACAACGTGATTGAATGCGATCATGGCAAACTGAAACGGATAA

TCGGCGCCACGCTGGGATTTAAATCCATGAAGACGGCTTACGCCACCATC

AAAGGTATTGAGGTGATGCGTGCACTACGCAAAGGCCAGGCCTCAGCATT

TTATTATGGTGATCCCCTGGGCGAAATGCGCCTGGTAAGCAGAGTTTTTG

AAATGTAA 

group_

1212 
 

hypoth

etical 

protein 

A3 / hypothetical protein 

ATGACTCATTTCAAAAAGCACCCCGACGGCTACAAGTCATTTTTAGGCCGT

GATGATAAGGGCCTCTACTCTGTTCGTATTGGCTGGCAAGTGTACGCATC

TAATGCTAATGGCTCAGTTCTTTACAAAGTTAAAGACGGATTTAAGACGCC

TTTAAATGTGTATAAGTTTCAAACCGACTATCCAAAAGTTTGGAATGAACTC

ACACAAGAAATCGACTTTCAACGCAGAAAGCAGCTCGCAATAAAACTGCG

TGAAACAAACATTCCTACTTATGACCGCAAAGCATATAAGCAAAAACGCGG

CTTCACCGGCTCTAGATGA 

group_

1216 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGAGTTTATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGT

TTAATTGGTTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAA

GAAGGCAGAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

1256 
 

hypoth

etical 

protein 

L7, L9 S Protein conserved in bacteria 

ATGCCTGAGATACAAATTATTGCCAAGGATAATCATAAAACCTTGGTAACC

ACAGAGGGAACTTCTGCAAAACTTTCAGAAGCGTCAGTTGTGTTGGTGAA

AGTGGCTGCCAGCGATGTATTGGTAGTAAATAGGGAGGGTACCAATGCAG

TCATACGTCTGAAAAATGGCGAGACTATTGTTATTGAAGGCTTCTTTAGTG

GAACAGCTGAGCCTAAAGATAATAGTCTGGTTTTCCAAGATGAAAATGGAC

AGTTGATTTGGGCAAAATTCAAAGATGCTGAAAATGATGCAGATGCTGATA



GTGATGCGGACGCAGATGCTGACAGTGACGTCGAACCACAAGCACTTTTA

GGTGAAGATTTACCAGCAGCTCTACCAGCAGAAGCTCCACAAGAGTTGGT

ATCTGATGTTATTTACCAGCCTATTTCTTCAATTGAACCTCTACTTTATCAT

GATGCAGGCGTGAACCCATGGTTATGGGCTGCTATTCCACTAGTTGCAGG

CGGTATTATCGCTGCAGCATCAAATCATGATAGTGATGATGATTCTTCAGC

ACCTGTTGATACCACTCCACCAAGTACCGATGGCGTAACTTTCTCGGTTG

ACCCTGTTACTTCTGATAATGTGATTAATGCATCAGAAGCATCCGGTAATG

TCACTATTACAGGTGTTTTGAAAAACATTCCAGCAGATGCGGCCAACACG

GCCGTTACAGTTGTTATTAATGGGGTAACTTATAATGCGACTGTAGATAAA

GCAGCAGGTACATGGACAGTAAGTGTACCGGGCAGTGGCTTAGTTGCGG

ATGCAGATAAGACGATTGATGCCAAAGTAACGTTTACAGATGCAGCAGGT

AACAGCAGCAGTGTTAACGATACACAAACTTATACACTTGATACCACTGCA

CCAAATACACCAGTGATTGACCCAGTTAACGGGACAGACCCGATTACAGG

TACAGCAGAACCTGGTTCAACAGTGACTGTGACTTATCCGGACGGTAGTA

CGAAAACTGTTGTTGCAGGACCAGATGGTACTTGGACTGTGCCAAACCCA

GGTTTGAATGATGGCGATGAAGTTACAGCTGTAGCAACGGACCCTGCTGG

CAATACATCAGGACCAGGAACAGCTATTGTTGATGCAGTTGGTCCAAATA

CGGATGGTGTTAATTTTGCTGTTGATTCGGTAACAGCTGATAATGTGATTA

ATGCATCAGAAGCGGCTGGCAATGTCACGATTACAGGTATATTGAAAAAC

GTTCCTTCAGATGCGGCTGCTACAGCCGTTACAATTGTTATTAATGGGGTA

ACTTATACTGCAACTGTAGACAGTGCAGCAGGTACATGGACAGTAAGTGT

ACCAGGTAGCGGTTTGGTTGCTGATACTGATAAAACGATTGATGCTAAAGT

AACCTTCACTGATGCAGCAGGTAATAGCAGCACAGTTAACGATACACAAA

CTTATACACTGGATACAGCTGCTCCTTCAGCGCCAGTAATTGACCCTGTTA

ACGGGACAGACCCGATTACAGGTACTGCAGAACCTGGTTCAACCGTAACA

GTAACCTATCCTAATGGTGACACAGCAACAGTTGTAGCAGGACCTGATGG

CAGCTGGTCAGTACCAAACCCAGGTTTAAATGATGGTGACGAAGTTGAGG

CAATTGCTACAGATCCAGCAGGCAACCCATCTTTACCAGGTACAGCTATT

GTTGATGCAGTTGGTCCAAATACCGATGGCGTTAACTTCACGGTTGATTCA

GTAACAGCTGACAATGTGATTAATGCATCAGAAGCGTCAGGCAACGTTAC

TGTTACAGGCGTATTGAAAAATGTTCCGGCAGATGCAGCAAATACAGTGG

TCACTGTTGTGATCAATGGCCAGACGTATACTGCAACTGTAGATAGCACA

GCGGGCACATGGACAGTAAGCGTACCAGGTAGTGACTTGACTGCGGATG



CAGATAAGACAATTGATGCCAAAGTAACGTTTACAGATGCAGCAGGTAATA

GCAGCAGTGTTAACGATACACAAACTTATACACTTGATACCACTGCACCTG

ATGCACCAGTAATTAACCCGGTTAACGGGACAGATCCAATTACAGGTACT

GCAGAGCCTGGTTCAACCGTAACAGTAACCTATCCTAATGGTGACACAGC

AACAGTTGTAGCAGGACCTGATGGCAGCTGGTCAGTATGCACCGGTGCTT

GA 

group_

1296 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 N domain, Protein 

ATGCGTGCTGAAGGTGCATTTAACTTAGATATTCTTGGTTATAGCTGGGAT

ACATCAAAAGGTGAAAACCCTGACCTTACTTTACTTGGTTCAAGTGCCAAC

TGGAAAAAACATGCTACTAGCAACAAAATGACAGCAGGCACATTGCTTGAT

CTATCTGGCACAACAACAACTGGTTAA 

group_

1299 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A2 / hypothetical protein 

ATGACTGTATATTTTCCATCATTATCAGACTTTGCAGTTCCAATGATTTTTC

CAGATGAATCTTTAACGGTGACAGTTGAATTAGCCTCTGTCAAACCTGTAA

TAGTTTTACCGTTAGAAGAAATAGCATGTGTTAAAGTAGGAGCTGTAATAT

CAGAAGCGATAAGCTCTTGTTTAACTGTACTATTACCGGCAGTATCTTGA 

group_

13 
 

IS6 

family 

transp

osase 

IS15 

A2, A3, 

A14 
L Transposase and inactivated derivatives 

ATGAACCCATTCAAAGGCCGGCATTTTCAGCGTGACATCATTCTGTGGGC

CGTACGCTGGTACTGCAAATACGGCATCAGTTACCGTGAGCTGCAGGAGA

TGCTGGCTGAACGCGGAGTGAATGTCGATCACTCCACGATTTACCGCTGG

GTTCAGCGTTATGCGCCTGAAATGGAAAAACGGCTGCGCTGGTACTGGC

GTAACCCTTCCGATCTTTGCCCGTGGCACATGGATGAAACCTACGTGAAG

GTCAATGGCCGCTGGGCGTATCTGTACCGGGCCGTCGACAGCCGGGGC

CGCACTGTCGATTTTTATCTCTCCTCCCGTCGTAACAGCAAAGCTGCATAC

CGGTTTCTGGGTAAAATCCTCAACAACGTGAAGAAGTGGCAGATCCCGCG

ATTCATCAACACGGATAAAGCGCCCGCCTATGGTCGCGCGCTTGCTCTGC

TCAAACGCGAAGGCCGGTGCCCGTCTGACGTTGAACACCGACAGATTAA

GTACCGGAACAACGTGATTGAATGCGATCATGGCAAACTGAAACGGATAA

TCAACGCCACGCTGGGATTTAAATCCATGAAGACGGCTTACGCCACCATC

AAAGGTATTGAGGTGATGCGTGCACTACGCAAAGGCCAGGCCTCAGCATT

TTATTATGGTGATCCCCTGGGCGAAATGCGCCTGGTAAGCAGAGTTTTTG

AAATGTAA 

group_

1300 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A2 / hypothetical protein 

GTGACATCGGCTGTACCTGTACCCACTACGGTTCCTACCACGTTCTTAACT

GTTACTGTTGCATTGGCCTCAGTCACACCGGTAATTGCTTTACCTGCGGC

ATCAATCGTTGCAGTCAGACTTGAAGGTGCTGTAATGTCTGGTGCAACTAT



TATTTTTGGTGCGGTAGCATTACCCGCTTTATCTGTCGCTGTTATACTTAAA

CTTTCGCCATTTAGATAA 

group_

1302 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 S 
Ribonuclease toxin, BrnT, of type II toxin-

antitoxin system 

ATGGAACAGTATTTTGAATGGGATGAGGCTAAGAATCGAAAGAATCAGAA

AAAGCATGATATCTCTTTCGAAACTGCAAGCCTTGTTTTTGAAGATCCATTA

CGGATCTCAATCCAAGACAGATATACTAATGGTGAAGAACGTTGGCAAAC

CATTGGACGAGTTAAAGGCGTACTAATGTTATTGGTGGCTCACACCATTTT

TGATGAAGATGACTGTGAAATCATCCGAATCATTAGTGCAAGGCAAGTCA

CTAAAGCGGAGCGAAACAAATATGAGCATGGTTAG 

group_

1303 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 S 
BrnA antitoxin of type II toxin-antitoxin 

system 

ATGAGCATGGTTAGATACTCACACAAAGAGCTGAATGAGAAATTTGGTGA

GAAGCAAGATGCTGAAATTCAACGCTTGCTTGCTAAAGGCACGGTTCCTG

ATGATCAGCTAGATCTATCAGATATTCCTGAAATTACAGACTGGAGCAATG

CTGTACGCCAAAATCAATTTTACCGCCCAGTAAAGCAACAAACTTCAATTC

GGTTAGATGCTGATGTACTTGCTTGGTTCAAAGCACAAGGCAAAGGTTAT

CAAACACGTATGAATGAAATTTTACGAGATGCTATGCTAAAAGAATTAAAA

AATCATCAATAA 

group_

1304 
 

putativ

e 

TonB-

depen

dent 

recept

or 

A1 P 
Outer membrane receptor proteins 

mostly Fe transport 

ATGCTAAATAAAAGTAAACTATTTTTAGCTTTAATTACTTTAGGGGCCTCGA

AAATTTTATTGGCAGCTGAAGGGCCTGTTACTACCTTAAATACAATAGTATT

AACTGCACAATCTGATGAGTTAGGGTCTGAGCTGTTAGGCAAAAGTCTAA

ATGTTAGTAATCAGTTTATTGATACTAGTAAACTTAAACAGCGTTCGACAAC

TCTAGGGGATGCCTTGGGTACGGAATTAGGAATTCATTCTAATCAATATGG

AGGTGGAGCATCTACTCCTATTATTCGTGGGCAGGAAGGAAAACGTATTA

AAGTTTTACAGAATAATGCTGACGTGTTGGATATGTCTAATATGTCTCCAG

ATCACGCTGTCACAGTTGAACCAAGTTTAGCTAAGTCTATTGAAATTATAC

GTGGTGCAAGTACCCTTTTGTATAGTTCAAATAGTGCGGCAGGGGTAGTC

AATGTCATTGACTATAAAATTCCAACCCAAATGCCTCAAGACGGATTAGAG

GGTAATACTACATTACGTTTTAATACTGGCAGTAATGAGAAGTTGACCACA

GCAGGTGTAACAGTTGGCTTAAGCCCACATGTAGCTTTACGGGCAGAAGG

GTTATATCGTAATGCTGGTAACTATAAAACTCCTCATTACCAGTCTAGCTCT

TATAATTCTTTAGAAGATCTTGAAAACCAAAACAGTATTTATAAAAATTTAAA

ATATTTACCAGAAAGCTGGGCAGAGTCGAGAGTAGGTACGCTTGGATTAT

CCTGGATAGACGATAATACTTATTTAGGAGTTTCTTATACACATCGTCATG

ATGAATATGGTTTACCAGCCCATAGCCATTTATATGAAGGTTGTGGTGCCT

CTGCAATCGGTATCGATTCACGAATTAGTGGATTAAAAAATTATCTTTTATA



TTATCCTCAATTGATGGATGAGCAAGATATTAATTACATAAATCCACGTCCT

GATTGTCATCAGCATAATCATATTCATGAAACTAATTTCTCTCATAATGCTC

CTTATATTGATTTAAATACTCGACGTTATGATGTGCGTGGAGAATTCACTC

AACCATTTACCGGTATTGACAAAATTCGTACCTCATTGAGTTATATAGATTA

TTTTCACAATGAACTCGAGGGAGATAAGATTACTAACTTTTTTAAAAATACA

GGAAAAGTAGGCCGCATAGAGTTATCACATCAGCCATTAGGGGAATTAAC

CGGTATCTTGGGGCTACAATATTTGGAACAGGATAATAGTGCTTTATCACC

AGTCCATTCTCAAGAAGGCCATACCACCTATCTAGATAATCAGCAGCTATT

AAATCGAAATGTCACTAAAAACTTTAGTGTATTTGGCCTAGAAAAATATAAC

TGGAACGACTTTACTTTCGAACTAGGTGCTCGTATAGAAAAGCAGAAAGTT

AGTATGGATTATGATATAGAAAAAATTAAAGATTCAATGAAACCTTGGCCTA

ATAAATATAACAGTCCTTATGTAGAAAAAAATAATAAAATCAGGGCTCAAAA

TTTAAAATCTATTTTAGAAGCTGTTCAACCTAACAAAGAAACAGCTTTTTCT

TATGCAGGTACAGTCCACTGGAGATTTGCTCCAAATTATATCTTATCATTAA

CAGGTACACATCAAGAAAGATTACCTAATGCACAAGAAATGTATACTCATG

GTATGCATCTCGCTACTAATTCTTTTGAAATAGGTAACCGCTTTCTAAGAAA

AGAGAAATCCAATAATTTAGAAATCAGTCTGGCCTATAAGGATGATTTACT

TGATTATCAAATCAGTACTTACTATTATGATTTTGATAACTATATATATTTAC

AGACACTCAATGAAGTTTTAGGAACTACAAAAGTTAGAGATCAGCATACAC

TACGTATTAATCATTATAGCCAGTCTGCTGCTAATTTTTATGGATTAGAGG

GCAACATAGGGTATCAATTTAATTCTGTTTATCACGGCTCTCTTTTTGGAG

ATTATGTGAAAGGCCGTTTAACAAATTTACCTGATGCTGTAATTGCATACG

ATATCTGGAATAGAGAACCGACTTTAGCTCCCCAAAAGGATCGTTACACTC

CTAGATTACCTCCTGCTCGTTTGGGTACACGACTAAAAGCTGATTTTGATG

AATCGCTTAAAGGTGAAATAGAATATTATCGAGTCTTTAAACAAGATAATAT

TTCTAAATTTGAGCAGGTTACATCAGGTTATAATATGCTTAATATGACTTTA

GCATATAAAAATAAGCTATCTCACACAGAATATGATTTATTCTTTAAAGCGA

ATAATTTACTTGATCAGAAAGTCTATGCCCATGAAACATTTTTGCCATATAT

TCCCCAAATTGGAAGAAATTTTAGTTTAGGCTTAAATCTTAATTTCTAG 

group_

1305 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 / hypothetical protein 

ATGAAATTAGCAGAAGCTCTCTTACTTCGAAGTGATCAACAAAAAAAAATT

ATTTCACTAAAACAACGTATCAATGCAAATGTATTGGTACAAGATGGTGAT

CAACCATCTGAAGATCCAAATGAACTACTAAAACAAGTATTTTCTTTAATTC

AAGAATTTCAAAAATTAAGTTATGCAATTCATGAAACTAATGCTTTAACAAA



ATTAAATGATGGCCGTTCTCTACTTGCTTTATTGACTTTGCGTGATGAATTT

GTAGAACAGCACAAAACCCTAACTGCAGCAATAAGTAATACATCTCGTGAA

TCTGATCGTTATAGTACGCGGGAAATAAAGTGGCATAAAGTTATTCCAGTT

TCATCATTACAAAAACAAGCTGATGATATTAGTCTTAAATTACGTGATTTAA

ACGTGTTAATTCAGTCGACTAATTGGAAAATTGATTTGATTGAAGCCTAA 

group_

1306 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 / hypothetical protein 

ATGTCTAATAATAAACCTTTGAAAAATAGTACTAAATTACTTGTTAACTTAG

ACAAGTTTATATTTTTAGTCAATGCTGCCGATAGCCTAGAAGAAATTGAAAT

TATTAGAGATTTATGCTGTGAATATTTTTCACATTGTAAGAGGCCAAGCTAT

TACATTGATATTTTTGACAATGCTTATTGGATAAAATATTACGAAATAGCTT

AA 

group_

1307 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 K Helix-turn-helix domain 

ATGGCTAAGAGCTTACAAGAATTATTGGCTAGTCGCTCTCCAGAGAGTCA

AGCTCGTATTCAAAAAATGGCTGATGAATTACTTTTAGAAAGTCAGCTTCA

CCTTATCCGAGAAGAGTTAGAAATTTCCCAGAAAGAACTAGCTGCAACCCT

TGGAATTAAACAGCCGTCATTATCAGCAATCGAAAATCGTGGTCATGATCT

TAAAATTTCAACGATGAAAAAGTATGTTGAAGCAATGGGTGGAAAACTTCG

TATTGATGTAGAGCTTCCAACAGGAAAACACATAGGGTTCAATGTCTAA 

group_

1309 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 / hypothetical protein 

ATGAAAAGCCTTACAGTTCTTGAGCTTTCTAAGCTTTACAATATTAATCGAC

AAACCATTTACAACAATATAAAGAAAGGTATTTTAAGTAAAAATTCTGACAA

TAAGATTGATCTTGCAGAAGCGATCCGGGTATTTGGTGAGCCAGTACAAA

AACAGAGTGTAAAAGAAACTGTAAAAGTAGACAGTCCAACTTCGGCAGAA

GTTTTACTCCTTAGACAGCAGATAGACCTACTAAAAAATCAGCTAGATGAT

GCAAAAAATAGAGAAAGCTTCTATCAAAATCAAATTGAAACTATGCAACGC

CTATTGGAAGCTCCAAAAACCAATACAACACAATCTGATGATCCTGGATCA

ACACAGGCAGAATCCACAGTAGAAGAAAAAGAGGACGTCATAGCTATGCC

TCCTAAGGAGTCAGAGGTTATCGAGAATAAGCGTATTCCAGTCCCTGAAC

ATATTGAGCCAGAACCAGAAAAAAGGGGCTTCTGGAGCCGTTTTTTCAAG

CCCTATGGATGA 

group_

1310 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 L Initiator Replication protein 

ATGAGTGAATTAATCGTAAAGGATAATGCTCTAATTCAAGCAAGTTATACC

TTAGATACAGTTGAACAAAGACTGATCCTATTAGCCATTGCTGAAGCTCGA

GAAACTGGACATGGGATAACTGAAAATAGTCTTTTAGAAGTACATGCAAGT

AGTTATATAAATACTTTTAATGTCGAGAAACATACCGCTTATACCGTACTCA

GAGAGGCATCTAAAAGCTTATTTGATCGCTATGTCACATACCATGACATTA

ATCCTAAGACAGGTAAGGATCGTAGCTTTCATTGTCGTTGGGTCGACAAA



ATTGGGTATGAATCTCAATCAGGAATTATTTTCCTACGATTCACCCAAGAT

ATCGTTCCACTCATAACTCGACTTGAAGAAAATTTCACTAAATATGAATTGC

AGCAGGTTTCTAGGTTAAGTAGCTCATATGCTATTCGGCTATACGAGCTAT

TAATTCAATGGAGATCTGCCGGAAAAACGCCACTTTTTGATCTATCTATCT

TTAGACAACAACTTGGTGTCAAACCTCATCAATACAAAACAATGAGTAACT

TTAAAACATATGTTTTAGATTTTGCTCTTAAGCAGGTAAATGAGTTAACCGA

TATAACAGCTAAATATGAGCAACATAAAAAAGGGCGTTCTATTTCAGGTTT

TTCATTCACTTTCAAACAGAAAAAAATGAGTAATCTGCCAATAAAAAATAAG

CGTGACCCAGACACTATAGATATTTTCTCAAAAATGACAGATGCTCAACGC

CATCTGTTTTCCCACAAACTGTCAGAACTTCCTGAAATGGGAAAGTATTCT

CATGGTACAGAAAGCTATCCGCAATTCGCTGTACGCATTGCAGAAATGCT

TCAAAACCCAGAAAAGTTTAAAGAACTCTATCCTTATCTCCAAAAAGTAGG

CTTCAAAGCTGCATAG 

group_

1311 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 U MobA/MobL family 

ATGGCCAGCTACCACTTCAGCGTCAAAAGCAAAAATAAGGGCTATGCGAC

CGGCCATTATCTCTACATTTCCCGGCTGATGCAGTATGAAGGCATCCGCA

AAACCAGCAATGAGACCATAGAACATATTGAACCTGGTCGATGTATGCCT

GCCTTTGTAAAAGATCCCATTGATTTTTGGCAGGCAGCAGATACGTATGAA

CGAGCCAATGCCAAGGCCTACATGGAGTATGAAATTGCCCTACCGAATGA

GTTCACGTCAGAACAGCGTAAAACGCTCATAGAGACGTTTTTAGACAAACA

TATAGTTCCACAGCAATATCCGCACTCATACGCCATACACAACGTAAAATC

ACGTATCAGTGGCGAAGATCAGCCTCATTGTCATCTGATGTTCTCGCTAAA

AGCGGATGACGGCATTGAACGCAGCGCAGAACAGTACTTCAAACGCTATA

ACCCTCAAGATCCAGCCAAAGGCGGTGCCAAAAAAATCCAACTTCAAGAT

GGCCATGAAGACTATTCCACTTTTTTGATCTATATCCGAAAACAATGGGAA

AATCATTTGAATGATGCCCTTGCACAGCACTGCCCGACCGTCACCTACAC

ACTGGATGGCCAAGACATCACCATCAAAAATCAGGTTTCAGCAGACAGCT

ATGAAAAATATAACGAGATCCACAGCACGCTATACCTTCCAGAGCCAAAAC

TAGGCGTTGGACAACAAAATGCGACAGCGGAATATCTCGCCCAAATCCAA

AAAATCAGAGAACACAACCAGCAAGAACGAGAACTCGAAGAACGCCAAAA

GCAATTAGATCAACAACATGAATATTTTTATAGTGCTGAAAACAACCCATTT

TCATCATTGGAAGTCATGTATTACCTGAATTACTTAATCAAGAATGCAACAA

ATAAGGACAAACTAAAAAATGATTTGAATGAAATTATCAAAAACCAAGGCC

CTATACTTAAACAAGAAGCTTGGTCCATCTACGAAATGAATGAAAAACTAG



AAGACTCAAGACGTAACAGTACCCCATGTTTTGAGTTCGAGGTGCATTCA

CTTCCTGAATACGTATTACCGATACAAAATACGCCTCCCAAACGCACTCAA

TCAGAACCAGTACAACCTAAAGCTGATGATTATGATTACGGTGGCCCTGG

TTTTTAA 

group_

1312 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 / hypothetical protein 

ATGCCTGTATGGCTGAAAAATCCGGTTGAAGGGGGTCAAGGGGGAAGCG

CCCCATTGCGTACTAGTTTCTCCGATGAGGAGAAACTGTCAAGTGCGAAT

TATTTAATATAA 

group_

1313 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 / hypothetical protein 

ATGGAAATGGAAAAAGCAAAAAAGCGTGGTCGACCTGCTCAGTTGTTACA

GATTGCTGAGTTACATGCATTTGTAGAGTTTTTAGAACAGCAAGAACAGCT

TTCTGATCTTCAATCTCAAGTGTTAAAGGCTTTAAATAGTGTTGATTGTAAT

TTTGAGGGGCTAACTCAGACAGATCAGGTTCTGGTCAAAGAGGCTTTAAA

ACCTTATCGTGAACATCTGAAGTTGAAATTGCTGTTTGAAGAGTTGAATAA

TCTGCCTCTTAAAACCGAGTATGAACAGAAGTTTTTAGATCTGTATGAACT

TTTTCAAAAGAATGCACTAGATCAGATGGAACTAAATATTTTAAAAACCTTG

GCGACACGGTATCTGAATTTTAAAGCGCAAAAGCTTGAATACAGTGATTTA

GAATTGTATTTGAGTCAGCTACAGAAGAAGGATGCTGGGAAAAAACGCAA

AGCTGAAAATCAACGTAAATTTGAATTAGGTGGTGCTGTTCTTGTCGCATT

TAAGAAACTCAATATTGATATTAGCAATGATACTCCTCAACAGATTACCAAT

CGGATTGTGAATACGACAAAGTTTCATAATGAAGTACGTAAATCTTTAATTT

TTAAAGATGTTAAGACATATGAAAATGAATATTTTAAAGCAAATAAACTTTTT

ATTCAGGTGTTAGAAGGATTACATACCTGGCAAAAGGGCGGAGAATTATT

GTCAGTAATTGAAATTAAAAAGGCCTTAGAAAAAGGCGAAGAGTAG 

group_

1314 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 / hypothetical protein 

ATGGACAAAAAGATAGAAGAGAAAACTAAAGATATTAATGAAAAAATTCAA

AAATTGGATTTAGCTATTCAAGAACTAATAGAAACTACAGACAATTTTTTTA

TTAATGATAAGTACTATGGAATTGAATGTGCTTTTATTTTAGACCATGCACT

AAATATTAAAATGCACTTTTTCAACAAGTATCCAGCATTTGCACCACCTCAC

TTACGAGGAGTAGAAAATTATGATCGAATTATACATATTAGAGAAAATAATC

CTGAAGATAAGCTAGAACAAATTTCTCCTCTTAAAGACTAA 

group_

1315 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A2, 

A3 
O Nuclear body protein 

ATGACCCCAAATGAAAATGGACTCTCGGATCACCTCAGTGAAACAGAGCA

GATGAATGCGAAGATGAAAGATAGAACCAGCGACCAAAATGGTGCTCTAG

AAAGCCAACAAGCAAATGGACAATGTGCCCAAGAGTCTGAACCAGCAGGT

AAGACTGACTGA 



group_

1317 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A3, 

A14 
S Plasmid replication protein 

ATGGCAAATAAAGCATCACAAGGTAATGTAAGAACTAGAAATTGGACGTTT

GTAATTTATCCAGAAAGTGTTTCTGAAGGTTGGAGAGATATATTAGATAAT

GAACATATACAATGGGTTGAATCTCCATTACATGATAAGGATACTAATCCA

AATGGAGAGATAAAAAAGGCTCATAAGCATATATTGGTTATGTATGATGGG

GTTAAAAGTTATAATCAGATATTGGAATTGACCGAAAGAATAAATGCGACT

GTTCCACAAAGGTGTGGTTCTGCTAAAGGTCTTGTTAGATATATGTTGCAT

ATGGATAATCCTGAGAAATATCAGTATGATCGTGAAGATATGATTGCTCAT

GGTGGAGCAGATATTCTAGAGATGTTAAAACCGACGTCTGCAAGCAGATA

TGAGATGTTTAAAGAAATGACTTCTTTTATAGTTGAAAATGACATAAGAGAA

TACGAAGAACTATGGATTTATGCTATGGAGCATAGATTTGATGATTGGTTC

CCTTTGTTAGCTGATAATGGTACTTTTGCTATAAATACGTTTATAAAATCTA

GAAGACATAGAATAAAAGATAACAAATGA 

group_

1318 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAGTAAAAGATTGCAAGTGACTTTGAAAGATGAGATGTCGGAAAAGTTA

GATGAATTGGCGAAATATTTAGGAGTTTCAAAAAGTGCGGTAATTGCGTTG

GCTTTGCAAGATTTTGATAAAAAGCATAAAAATAGATAA 

group_

1319 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A3, 

A14 
L Replication protein 

ATGTTGAGTTATGGTGGTTTGCTTAAACAAAAACATAAAATTTTAAATTTAG

ACGATGCCGAAGAAGGTAATTTAATTCAAACGAACGATGAAGAAAAAACG

ACCGAAGAAGAACAAAAAGCCCATTCAATTACGGCTATTTGGAATTTTGAA

AAACAAAATTATTTCTTAAAGAATTTGTAA 

group_

1320 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A3, 

A14 
L 

COG2801 Transposase and inactivated 

derivatives 

ATGGCTGAAATACGTGTGTTTTATAGAGATGAATTTCTTTGTACTGCTATAT

GTCCAGAAATAGCTGATTACTCCATAGATATAAAAGACATACAGCACGCTC

GTAGTCAGAGAAGAAAACACTTAAAACAAAATATTGCTAGTCCAAGTACCA

CGGAATTAATTAAGGAAGAAAAAAATTGTGGTTATTCACCTCAAGAAACGA

CTAAAAACGTCAAAAAATTAAAGAGTTATCGTAATGACTAA 

group_

1322 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGTACAAAGAAAAATTGAAAACAGATGGTGCATTAGTAATATTTGTGTGG

ATTATTTTCTTTATATTTAACATTTTGATGTATACAATGCTAAATACTATGCA

TAATCTTCCAGATAAATTTAAATATGAGGGCAAACTTCAAAATATGTTACCA

ACATTTCATGATTTATTTTATGGATTTATAACTTTTGATATTTTAACTTTTTTA

TTGCTAATATTTATCACTATAGATTGGTATCTCAGAAAGAAGAAGTAA 

group_

1324 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAACGATAACAAAATGACGCCAGGGGAACTGCGCGCGACCTGGGGGT

TTGGGGACAGTATTCTCCCTGCGCATGCTTGGCATGTTTATGGTCCTGCC

GGTTCTGACCACGTATGGCATGGCGTTGCAGGGTGCAAGTGA 



group_

1325 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAATACCCTGTTTGCCCTTGTCATCAGCGTGTGTGCTCTCACTGGTGAA

TGCTCTGATGTTCTGATCGGTGTTTATCCATCAGAGGCCAGTTGCAACAG

CAACGCCGATGAACAAAAAGTACAGGGCCAGTGTCTCCCCTACCGAAATG

CACAAAAAATGGCTGACGACCAACGGCCTGCAGTGAGTTTTTGA 

group_

1326 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGCAAATGCTGGTACATTATGATGTTCTGTTATCCAAAATCGTTTATAGCC

GAGTTTGTCAGCTAATTGTGCTAAATGAACAGTATCTTGTAAAGCTTCTTC

GGCAGATTTGCCTTCATCAATCACAGCGTAATCTAACACATTAA 

group_

1329 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A2, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGATGAAGCGCAATATTCTGGCAGTGGTGATCCCTGCCCTGCTGGTAGC

CGGTGCAGCCAACGCTGCAGAAATCTATAACAAAACGGCAACAAACTGGA

CTTCTATGGAAAAATGGTCGGCGAGCACGTCTGGACCACCAATGGCGACA

CCAGCAGCGACGATACCACCTATGCCCGTATCGGCCTGA 

group_

1330 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A2, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGCGCTTCCAGTTGCTGAATGGTTTTGCTGAGGGTGGCGTTGGGCATAT

TCAGCGAGTCCGCGGCGCGGGTAAAGCTGCCGGCTTCGACAACGCGAGT

GAAGGCTTTGAGAGCTGA 

group_

14 
 

hypoth

etical 

protein 

C4, C6 EGP Sugar (and other) transporter 

ATGAACAATTCAAGTTCAAAACGGTCAAGAGCTGTTTTTCAATTAGATGCG

GCAAGTGCTTTGACACTTAATACCATCACGCTCATGACATTCATGGCTGCA

TCTAGTGCGCCGACACCACTCTACCGTCTATACCAACAGCTTTGGCAATTT

TCACCGGTTACATTGACTTTGATTTTTGCCACCTATGCTTTTACGCTGCTT

GGCTCATTACTCATTATTGGTTCTTTGTCTGATTATATTGGACGCCGCCCA

GTCATTATTGCAGCTATTTCTTTGCAAATTATTTCAATGAGCTTTTTCTTATT

TGCTTCAGATGTTTCGATGTTATTCATTGCACGAGGCTTACAAGGAATCGC

AACAGGGCTTGCTGTTTCAGCTATAGGCGCAGCAATTTTAGATTTTAGTAA

GCTTCATGGTTCACTAATTAATAGTATTGCACCAATGATAGGTATGGCTGT

TGGGATTTTTCTGACTTGTTCTATTTTGCAATTCTCTGCCCACCCCTTACAG

CTTGTTTTTGAGTTCTTATGTTTTCTTCTTATTTGTGAACTCATTTTAAGTTT

TCTTACTCCAGAGACCGCACAAAGAAGATCCGGTGCACTTGCTTCATTAAA

ACCCAATATGGCCATTCCGCCACAGACAAAAAGCGCTTTATTGAGTATTAG

CCCGATTAACATTGCACTTTGGATGGTCAGTGGTTTCTTCCTATCGCTTAT

GCCATCTTTACTGGCAAAAATTTTCCACACGTCATCGGCATGGCTAAACG

GGATTATGTTTATGGCGCTCGCCCTTTCCGGTGCGGTAGGTATATTAACG

CTTAGGAAGTCGACAAATTTCCGTATTTTATTAACCGGTACGCTCTCGATT

GCTATTGGTGCCATTGTCTTATTCATCGCCATTAATCTAACCAATGCTGTA

GTTCTATTTTTAGGTTCTATTATTACTGGAGTTGGTTTTGGTACAGCATTTA



TGGGGGCTATTCGTAGTGTAATGCCATTGGCACTTCCCGAAGAACGTGCG

GGTCTTATGGCTGCTTTTTTTGTTGAAAGTTATTTGGCTTTTAGTATTCCTG

CAATTTTAGCTGGCTATTTTGTAGGTAAAATTGGGCTGATGAGTACGGCAA

ATAGTTATATTAGTTTTATTATCTTATTGTCACTGGTCGCCCTTCTAATGATT

ATTAAAAATTTTAAAAATAAATAA 

group_

1495 
 

hypoth

etical 

protein 

L6 G 
Phosphoglucomutase/phosphomannomu

tase, alpha/beta/alpha domain I 

ATGGTGCGCAAATATTTCGGCACAGACGGTATTCGTGGCAAAGCCAACGA

AGGCGCGATGACGGCGGAAACCGCCTTGCGCGTCGGCATGGCGGCTGG

CCGTGTCTTTCGTCGCGGTGACCACCGCCATCGTGTCGTGATCGGCAAG

GATACGCGCCTGTCGGGCTATATGCTTGAACCCGCGCTCACAGCCGGTTT

CACCTCGATGGGCATGGACGTATTCCTTTTTGGCCCGCTGCCGACAACGT

ATAGGAAGAATAAACGCCCTTTTCACCCAAGTCCAACAGCTTTGGACCGC

AGTTGA 

group_

15 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
L Transposase and inactivated derivatives 

ATGAACCCATTCAAAGGCCGGCATTTTCAGCGTGACATCATTCTGTGGGC

CGTACGCTGGTACTGCAAATACGGCACTGTTGCAAAGTTAGCGATGAGGC

AGCCTTTTGTCTTATTCAAAGGCCTTACATTTCAAAAACTCTGCTTACCAG

GCGCATTTCGCCCAGGGGATCACCATAATAAAATGCTGAGGCCTGGCCTT

TGCGTAGTGCACGCATCACCTCAATACCTTTGA 

group_

16 
 

IS6 

family 

transp

osase 

IS15 

A2, A3, 

A14 
L Transposase and inactivated derivatives 

ATGAACCCATTCAAAGGCCGGCATTTTCAGCGTGACATCATTCTGTGGGC

CGTACGCTGGTACTGCAAATACGGCATCAGTTACCGTGAGCTGCAGGAGA

TGCTGGCTGAACGCGGAGTGAATGTCGATCACTCCACGATTTACCGCTGG

GTTCAGCGTTATGCGCCTGAAATGGAAAAACGGCTGCGCTGGTACTGGC

GTAACCCTTCCGATCTTTGCCCGTGGCACATGGATGAAACCTACGTGAAG

GTCAATGGCCGCTGGGCGTATCTGTACCGGGCCGTCGACAGCCGGGGC

CGCACTGTCGATTTTTATCTCTCCTCCCGTCGTAACAGCAAAGCTGCATAC

CGGTTTCTGGGTAAAATCCTCAACAACGTGAAGAAGTGGCAGATCCCGCG

ATTCATCAACACGGATAAAGCGCCCGCCTATGGTCGCGCGCTTGCTCTGC

TCAAACGCGAAGGCCGGTGCCCGTCTGACGTTGAACACCGACAGATTAA

GTACCGGAACAACGTGATTGAATGCGATCATGGCAAACTGAAACGGATAA

TCAACGCCACGCTGGGATTTAAATCCATGAAGACGGCTTACGCCACCATC

AAAGGTATTGAGGTGATGCGTGCACTACGCAAAGGCCAGGCCTCAGCATT

TTATTATGGTGATCCCCTGGGCGAAATGCGCCTGGTAAGCAGAGTTTTTG

AAATGTAA 



group_

17 
 

IS6 

family 

transp

osase 

IS15 

A2, A3, 

A14 
L Transposase and inactivated derivatives 

ATGAACCCATTCAAAGGCCGGCATTTTCAGCGTGACATCATTCTGTGGGC

CGTACGCTGGTACTGCAAATACGGCATCAGTTACCGTGAGCTGCAGGAGA

TGCTGGCTGAACGCGGAGTGAATGTCGATCACTCCACGATTTACCGCTGG

GTTCAGCGTTATGCGCCTGAAATGGAAAAACGGCTGCGCTGGTACTGGC

GTAACCCTTCCGATCTTTGCCCGTGGCACATGGATGAAACCTACGTGAAG

GTCAATGGCCGCTGGGCGTATCTGTACCGGGCCGTCGACAGCCGGGGC

CGCACTGTCGATTTTTATCTCTCCTCCCGTCGTAACAGCAAAGCTGCATAC

CGGTTTCTGGGTAAAATCCTCAACAACGTGAAGAAGTGGCAGATCCCACG

ATTCATCAACACGGATAAAGCGCCCGCCTATGGTCGCGCGCTTGCTCTGC

TCAAACGCGAAGGCCGGTGCCCGTCTGACGTTGAACACCGACAGATTAA

GTACCGGAACAACGTGATTGAATGCGATCATGGCAAACTGAAACGGATAA

TCAACGCCACGCTGGGATTTAAATCCATGAAGACGGCTTACGCCACCATC

AAAGGTATTGAGGTGATGCGTGCACTACGCAAAGGCCAGGCCTCAGCATT

TTATTATGGTGATCCCCTGGGCGAAATGCGCCTGGTAAGCAGAGTTTTTG

AAATGTAA 

group_

175 
 

hypoth

etical 

protein 

L9, L10 S AAA domain 

TTGATCAGTTTAGGTAAAGACGTTGTTTTCATTGCACACGCTTCAGAAGAT

CAAAACGGTGATCAAATTATTTACCGACCAGATCTAGGTGGTAAAAACCGT

AACGAGCTTTACCGTATCGCAGATGTGATGGGTTATCTAACAACTGTTACT

ACAGGTGAAGGTAAAAATGCCCGCGTTATTAATTTTAAACCCTCGCCTACA

CATCATGCGAAAAACTCAGGTGCTTTAGGTGGTGAAACTGGTGAAGTATG

GGTACCAGATCTTAAAGCACATCCTACTTTCTTGGCTGACCTGATTACTCA

AGCTAAAGATCACATTAACACCTTAACGCCTGCACAACTTGCAGCAGCTAA

AGCCCAAGAAGAGCTAGAAAACTGGAAACAAAGCTGTGAAGAAGCTGAGC

ATGCAGGTGACCTTAATCAATTAACTGAGTCGCTTGATAAAGAACACATGT

ATTACCAGAACATGCGCCAAGCAATGTTAATGAGAGCTAAAGCATTGAATT

GCACGTTTGATAAACAACGTGGCACTTGGATTAGTCCACCAGAATTTAACG

GTATCTCAGATCAACAAAGAGATGAACTTCAAAACTTTATTGCTGAACGTG

GCCTCGATGTAAAAACAGTTTGTGAGCACTTCGGCATAGATGCCCTGATC

CAAATTGAAGCGGCAAAACTAACTGCAGTTAAACAAGAAATTGAAACCTTA

GCGAAAACGGGGATGACAGCATGA 

group_

19 

xerC_

1 

Tyrosi

ne 

recom

A2, A3, 

A14 
L Phage integrase family 

ATGAAAACCGCCACTGCGCCGTTACCACCGCTGCGTTCGGTCAAGGTTCT

GGACCAGTTGCGTGAGCGCATACGCTACTTGCATTACAGCTTACCAACCG

AACAGGCTTATGTCAACTGGGTTCGTGCCTTCATCCGTTTCCACGGTGTG



binase 

XerC 

CGTCACCCGGCAACCTTGGGCAGCAGCGAAGTCGAGGCATTTCTGTCCT

GGCTGGCGAACGAGCGCAAGGTTTCGGTCTCCACGCATCGTCAGGCATT

GGCGGCCTTGCTGTTCTTCTACGGCAAGGTGCTGTGCACGGATCTGCCC

TGGCTTCAGGAGATCGGAAGACCTCGGCCGTCGCGGCGCTTGCCGGTG

GTGCTGACCCCGGATGAAGTGGTTCGCATCCTCGGTTTTCTGGAAGGCG

AGCATCGTTTGTTCGCCCAGCTTCTGTATGGAACGGGCATGCGGATCAGT

GAGGGTTTGCAACTGCGGGTCAAGGATCTGGATTTCGATCACGGCACGAT

CATCGTGCGGGAGGGCAAGGGCTCCAAGGATCGGGCCTTGATGTTACCC

GAGAGCTTGGCACCCAGCCTGCGCGAGCAGCTGTCGCGTGCACGGGCA

TGGTGGCTGAAGGACCAGGCCGAGGGCCGCAGCGGCGTTGCGCTTCCC

GACGCCCTTGAGCGGAAGTATCCGCGCGCCGGGCATTCCTGGCCGTGGT

TCTGGGTTTTTGCGCAGCACACGCATTCGACCGATCCACGGAGCGGTGT

CGTGCGTCGCCATCACATGTATGACCAGACCTTTCAGCGCGCCTTCAAAC

GTGCCGTAGAAGGCACTGTTGCAAAGTTAGCGATGAGGCAGCCTTTTGTC

TTATTCAAAGGCCTTACATTTCAAAAACTCTGCTTACCAGGCGCATTTCGC

CCAGGGGATCACCATAATAAAATGCTGAGGCCTGGCCTTTGCGTAGTGCA

CGCATCACCTCAATACCTTTGA 

group_

192 
 

hypoth

etical 

protein 

L7, L8, 

L9 
L TnsA endonuclease N terminal 

ATGAAAAAATTGAGTGACGAATACTTACCTGTTAGAAAAGCTCAAACTGTT

TATGGGAGTATTTCGGGAAATTATGCCTTTAGAGGTGAGAAAACCATTTGG

TTTGAATCGACCCTTGAGCGTGATTTCATACTTAAGCAAGAATTTAATAACA

ATGTGATTGATGTTATCGGTCAACCTGTAGTTATCCCCTACATCACTGAAT

TGGGTAACCAATCAACCTACACTCCTGACTTTTTAGTGCAGTTTTCAAGCT

CGAATTGTGATGATTTTGAGGATTTTCCTGTACCAATGCTCATCGAAATTA

AGCCTAAGAAAAAGCTTGTTGAGGACTGGGATAAGTTAAAACCAAAATTCA

GAGCAGCCCATCGTTTTGCTGCTGATAAAGGATGGAAGTTCAAAATTATCA

GTGAAACAAGATTATATGATCAGTATTGGGAAAATATTAATTTCTTAAAAAA

ATTTAGACGCTCTCATGTAGGTGCCGTTGATCAACAACTATTACTCGATAC

CCTACAAGAGTTAGGTCAATCAACAATTAATCAATTACCTGCCCATATTTTT

AAAGATAAAACCAATGTTTTAAAAGGAATTCACCAAGTTTGGGCATTAGTG

GCAAAGCGCATGATTGCTTGTGACTTGTATTGCCCTTTAACGGCTGAAACA

GTGATATGGGTGAACCAAAATGATGCATTTGCGAGGAATATCTAA 



group_

193 
 

hypoth

etical 

protein 

L7, L9 L TnsA endonuclease N terminal 

ATGAAAAAATTGAGTGACGAATACTTACCTGTTAGAAAAGCTCAAACTGTT

TATGGGAGTATTTCAGGAAATTATGCTTTTAGAGGTGAAAAAACCATATGG

TTTGAATCGACCCTTGAGCGTGATTTCATACTTAAGCAAGAATTTAATAACA

ATGTGATTGATGTTATCGGTCAACCTGTAGTTATCCCCTACATCACTGAAT

TGGGTAATCAATCAAACTACACCCCTGACTTTTTGGTGCAGTTTTCAAGCT

CGAATTGTGATGATTTTGAGGATTTCCCTGTACCTATGCTTATTGAAATTAA

GCCCAAGAAAAAGCTTGCTGAGGACTGGGATAAGTTAAAACCAAAATTTA

GAGCAGCTCATCGTTTTGCTGCTGATAAAGGATGGAAGTTCAAAATTATCA

GTGAAACAAGATTATATGATCAGTATTGGGAAAATATTAATTTCTTAAAAAA

ATTTAGACGCTCTCATATAGATGCCGTTGATCAACAATTATTACTCGATAC

CCTACAAAAGTTAGGTCAATCAACAATTAATCAATTACCTGCTCATCTTTTT

AAAGATAAAACCAATGTTCTAAAAGGGATTCACCAAGTTTGGGCACTAGTG

GCAAAGCGAATGATTGCTTGTGACTTGTATTGCCCTTTAACGGCTGAAACT

GTGATATGGGTTAACCAAAATGATGCGTTTGTGAGGAATATCTAA 

group_

2056 
 

hypoth

etical 

protein 

C2 M 
Glycosyltransferase, group 2 family 

protein 

ATGATTAGTCTTATAACTGCCACATATAATAGAGAAAAACTTCTCAAAAAGT

TATATGAGAGTTTATGTGTACAAACCGTTAAAAAGTTTGAGTGGATTGTAAT

TGATGATGGTAGTATAGATAAAACAGATGAGTTAATAAATAGTTTTAAATTA

GATAATATTATTGATATTACCTATTTGAAAAAAACAAATGGTGGGAAGCATA

CTGCTATGAATATTGGTGTTGAAATAGCTAAGTACGCTTATGTTTTTTTTAT

AGATAGTGATGATTTTCTTCCTAACGATAGTATAGAAAAAATTATCAATTAT

ATTGATAAGGTTTCTGCTAGAGAAGACTATTCAGAAATATCGGGAGTCTGT

GGTCTGATTGCTGACTTTCAAGGTAATTTAATCGGTACTAAATATTCAGAA

AACTTATGCTGTAGCTATATAGATTATAGATATAAATATCATATTAAAGGTG

ATAAGGCTGAAATTTTTAAGAGAGAGGTTCTGCTAGAATATAAATTTCCAG

TTATTGAAAAAGAAAAATTTTGCCCAGAAGCCTTAGTGTGGAATAGAATTT

CCGATAAATATAAAATGTATTTTTTTAATGAAGTTATATATTATAGAGAGTAT

TTGGAGGGTGGGTTATCTGATAGAAGTGTTGAAATAAGAAAAAAGGCTCC

CATATCAACATTATTATATTATAAAGAATTATATTTAAATAAAAATTTAAATT

GGTATTATAGAATAAGAGCTTATATAAATTATATGAGATTTAAGTTTATTTCT

TAA 

group_

2057 
 

hypoth

etical 

protein 

C2 / hypothetical protein 

ATGGCGATGAATAAGACAATGGCACCAATAGCAATCGAGAGCGTACCGGT

TAATAAAATACGGAAATTTGTCGACTTCCTAAGCGTTAATATACCTACCGC

ACCGGAAAGGGCGAGCGCCATAAACATAATCCCGTTTAGCCATGCCGATG



ACGTGTGGAAAATTTTTGCCAGTAAAGATGGCATAAGCGATAGGAAGAAA

CCACTGACCATCCAAAGTGCAATGTTAATCGGGCTAATACTCAATAAAGCG

CTTTTTGTCTGTGGCGGAATGGCCATATTGGGTTTTAATGAAGCAAGTGCA

CCGGATCTTCTTTGTGCGGTCTCTGGAGTAAGAAAACTTAAAATGAGTTCA

CAAATAAGAAGAAAACATAAGAACTCAAAAACAAGCTGTAAGGGGTGGGC

AGAGAATTGCAAAATAGAACAAGTCAGAAAAATCCCAACAGCCATACCTAT

CATTGGTGCAATACTATTAATTAGTGAACCATGA 

group_

2058 
 

hypoth

etical 

protein 

C2, C6 / hypothetical protein 

ATGTTGATCTTGATTGGTATGGCACTTGTAGCGTTATCGGTCTACCGTGGT

ATAAGTTTAGGCAGAGATTTAGAAGGCTCGTCGGTAACCCAACTATCCAAT

AGCATGTATATTCAGGAAATGGTAATCGCGCAGATTAAGCAGGCTTGGTA

TTGTATTGTCGGTTTTACCGGAGCAACTATGATTGCAATGGGGGTATGGC

ATACCTGGCTATCTTAA 

group_

2059 
 

hypoth

etical 

protein 

C2, C6 / hypothetical protein 

ATGGCAGACGTGGGCGATGGCGGTCGCTTCCATTTCCACGGCGATCGCC

TGCGGGAAATTATGGCGGATCTTCGCCAGACCGACAGAGCCGTTAATGAA

GGCATCCCCGCTAACGATGAGGCCGCGAACGGCGTTGAGATCTAA 

group_

2063 
 

hypoth

etical 

protein 

L7, L10 / hypothetical protein 

GTGGCTTTAGCACCACCACCTACAGCAGCAGCATTTTCATTTGTAGCCTCA

GCTCCTTTACCAATTGCTGCTGAATTATCACCTGTTGCCTGCGCACCACTA

CCAATTGCTGCAGAACTGTTCCCAGTCGCTTTTGCTCCTTCACCCGGTTTA

TTACCAGAGCCAATTGCTGTTGAATTTGTACCCGATGCCAATGAGTTAATA

CCCATTGCCGATGCGCCATCACCTGTTGCTTGTGCAACAGCACCGAATGC

AGCGGCACCTTTACCCGAAGCATTTGACATGACGCCAAAAGCAGAAGAAG

CATCACCAGTTGCTTTAGAGGTCATACCAAAAGCAGAAGAAAACGCTCCT

GTACCTACAGCTTGA 

group_

2102 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAGTGAATCAAAAGTTAGACATTTGGTACTTAAAAGAGTTTCAGATAAAT

CTTCTCATCTTGCTCTTTGTGACGAGGAAACAGGTATTCCATTAGCTGGAT

TAACCGCTGTAAAAATGAATTGTAGTGTTTTTGAGGGTCCAGCGACTATCA

CGGCAACATTTGATGTAGGTGGTCCTCAAGGCATCCGCTTAGTTGGTGAT

GAACCTAGACAAAAGGTTTGGAGTGCAAAGGAAACGTAG 

group_

2115 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAGCACACCACAATATCAAACAATGAAAGAAAGTGAAGTTTGCAATGCC

ATCGGATGGGGGTTAATTGTTCTAGGTATTATATCTGGATTTATTTTTATAC

TTGTGTTTGGCCGAGTTGAAGTTCCAAGAACTTATTATGGCACCGAGACC

GTATGGTCAGGAATCATGGTTATTACAGGTATCGGGATAATCTTAAATGGA



TTCTTAGTGGGCTATCTGTTCCAAAAGGTTGCCAGCATATTGAGATATCAC

GAGAACAAGAGCGCATCTTAA 

group_

2148 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGACTTGGAGTGCACATGAGGTCTATGACAGCTTTCAGGTTATACCTGAT

AATGATTTAAAACCTCATTCATTTTTTTACTGCGAATGCCATCCCGAATATG

TGGATGGCATTTTTATTCATAACTCATTTTATGGTAGAGAAGCGACTTAA 

group_

2153 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S Terminase RNaseH-like domain 

ATGAGTACTGATGCGGCTCGGGATAAAGCCATCCGGATCGAGGCGCAAG

AAGATTTATATTTCTTCACAAGGTACATGTTTAAGGAGCGCCGTGGTTATA

AATGGATGCAAAATTGGCACCACTTAGAAATCTGCGAAGCTTTAATGAAAG

TTTATCGCGGAGAGATAAAGCGGTTAATTATTAACGTTCCACCACGATATT

CTAAAACTGAAATTGCTGTAATTAATTTCATGGCTTGGTGTTTTGGTAAGAA

TCCAGACTGTGAGTTTATTCATATCAGTTACTCGGCAATGCTTGCCGCAAA

TAATGCCTTCCAAATACGAACTCTTGTACAAGAAGAGGCGTATAGAAAAGT

CTTTCCTGAGCTTACATTGCGTGATGATAGTAAGGCTAAAGACTTCTGGAG

AACTTCTCAAGGCGGTGTCTGCTATGCGACAGGTACAGGCGGTACGATTA

CTGGTTTTGGTGCAGGAAAACTTCGTAAAGGCTTTGGTGGCTGCATTATTA

TTGATGACCCACATAAAGCACATGAAGCTTCATTAAAAACTATTCGAGAAG

GGGTAATTGATTGGTTTCAGAACACACTCGAATCGCGTACTAACTCGCCA

GATACGCCGATCATTGTGATTATGCAGCGACTTCATGAAGATGATTTAGCT

GGATGGTTGCTAGGTGATAGAAAAGACGGCGTTCCTGTAGCTGGTGGTAA

CGGTGAAGTGTGGGAGCATCTATGTCTTTCAGCTATTCAGGAAGACGGAT

CCGCACTGTGGCCAGCAAAACACAATATCCAAAAATTGAGGCTAATGGAG

CAAGCAGCACCATATGTATTTGCCGGGCAGTACCGACAAATGCCATCACC

GCCAGCAGGCGGTTTTTTTAAGCCCGACAATATTCAAATTGTTGATGCTTT

GCCTGCGGATGTAGTGAAACAAGTTAGGGCTTGGGATTTTGGGGCTACC

GAAAATGAGGGCGACTTTACAGTAGGTGTGCGAGAAGCTCTAGGCGCAG

ATGGTTTTACTTACATTGTCGATGTAACTAGAGGACAGCTTGGACCTGACA

ATGTGAATAAGCGCTTAGAACAAACAGCAAAAATAGATGGGAAAAAAGTTT

CTGTGCGTCTACCACAAGATCCCGGTCAAGCTGGTAAATCACAAGCTAGT

TCATTTGTGAAGCTTCTTGCGGGTTATAGCGTGATAGCTAAGCCAATTTCA

GGTGACAAGCTTACACGTGCACAACCATTTGCGGCCCAAGTTAACGTAGG

AAATGTACGAATGCTCAAAGGTGAATGGAATAAGGATTTTATTGATGAGCT

TCGTCATTTTCCTAATGGCACACATGACGACCAAGTGGATGCAGCTTCAG



ATGCGTTTAATGAATTACATGAAGGTTTTGAAGCCTTCTTTGCTGATATGG

GATTTGCTCGATGA 

group_

2299 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S 

Uncharacterized conserved protein 

(DUF2280) 

ATGGCGACACTAAAAGAGCCTGTGAAAATCTTTATAGTTCAGTCTCTTGCT

TGTCGTGATACACCTCAAGAAGTGGCTGAACTCGTAAAACAAGAGTTTGG

CGTTGATATAGATCGTGTTCAAGTTGCAACTTATGACCCTACAAAGGTTGC

TGGTAAGAACTTAAGCAAAAAGTATGTCGAACTATTTGAAAAAACCAGAGA

TGAGTTTGATAAAGGCTTAATTGATATTCCAATTGCTAATAAGTACTACCGA

TTGAAGCAATACCAAAGACAACTTGAGAAGACTAGAAACGTCAAAACAGC

CTTAAAAATTCTTGAGCAAGCCGCTAAAGACATTGGTGGTCAATTTACTAA

TCGCCAAGAAATTACAGGCAAAGACGGCGGACCAGTCCAAACAGTTAATT

CAGAAATTCCAGTTCCAATGGAAGATTACTTAAAAGCGCGGAGGGAAGTC

TTAGATGAGTACTGA 

group_

23 
 

Alpha-

ketogl

utaric 

semial

dehyd

e 

dehydr

ogena

se 

L8 C Aldehyde dehydrogenase family 

GTGGTGAAAGCCCATAGTGGACACATGGCGACAGCAGATTTTGTAGCGCA

GGCAATTGAGCGTGCCGTAGAAAAATCAAATATGCCTAAAGGCGTATTTAA

CATGATCTACGGTAATGGTGTGGGTGAACCACTGGTTAAGCATCCTTTAAT

TCAAGCTGTGGGTTTTACAGGTTCATTGCGTGGTGGACGAGCTTTATGTG

ATATGGCCGCAGCCCGTCCACAACCGATTCCGGTGTTTGCTGAAATGAGC

AGTATTAACCCGATGCTGATGTTGCCAGAAGCCTTAAAAAACCGTGGTGA

AAAAATTGCACAGGATTTGGCAGATTCAGTGGTTTTAGGCTGTGGTCAGTT

CTGTACCAATCCGGGTTTAATCTTGGGAATTAAATCAGCTGAATTTAGTCA

GCTCATTAACAACCTGACCGACATTATGGGGGCTAAGCCTGCGCAGACTA

TGCTCAATGCCGGCACCTTAAAAAGTTACACCGCTGGTCTTGAGCACTTG

ACCCAGCATCAAGGCATTAAGCATTTGGCTGGCAATACTCAACAAGGTAA

TCAGGCGCAGCCACAACTGCTTAAAGCTGATGTTGAGCTTTTACTGGCGG

GTGACCAGCTTTTACAAGAAGAAATCTTTGGGCCAACCACAGTCGTCATT

GAAGTTGAAGATAAAGCCCAACTCATTCAGGCACTACAAAGTATGAATGG

GCAATTGACTGCGACTTTAATTGCCGATGAAGCTGACTTAACCGAGTTTGC

AGATGTAGTTCCAGTTTTAGAGGAAAAAGCCGGTCGATTACTTATAAATGG

CTACCCAACTGGTGTTGAGGTCTGTGATGCCATGGTTCATGGTGGGCCAT

ACCCAGCCACTTCAGATGCACGAGGTACTTCAGTTGGAACCTTGGCCATT

GACCGTTACTTGCGCCCTGTGTGTTACCAGAACTATCCACAGAGTCTATT

GCCGGAAGCCTTAAAAGACAGCAACCCGTTGCAGATTTTAAGATTGGTCA

ATGGTGAGATGACCAGAGAAGCGATCTAA 



group_

2322 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGTTATATTTTTTAAAACATCAGAATTTATACAATATGAAAACAATAGCTTT

TGTATGTCTAACCCTAATTTCCATCACTTGTTTAGCTGAACCAAGTCAAAAA

TATCTTAAAGAATATGATCGATTGTCTGAAGCTTTGGAGTCAGCAATGGCA

AATGCATATTCTTTTGATCCTGCAACTGGTCAAGTAAAACAGGCTACTCAA

GGTTTAGAAGCTAAAAATAATTTATGTAGAGCTGCCCAGGCGAAACTAAAC

CTCACCACGTTTTTAAAAGACAATTTAGAGGAATCTAAAGAGCTTTATAAAT

CTATTGATGGTGCAGAGACTCTAGATAAAAATTATCTTAGTGGACAACAGC

AGGAACAACAAAATCTCGTTTCAAATTTGAAAAAAGACCTTGTTGGAACTG

GATTTAACTGTGAGTAA 

group_

2370 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S 

Domain of unknown function (DUF4468) 

with TBP-like fold 

ATGAAAAAGATTTTATTAGCGGGATTTCTTGGATTGGGCTTAGCGGGGTGT

GCGACAACTCCCCAACAACCCTCAGAGCCTGTAAAATTTGAAAAGGTTTAT

CAAATTGATGGATTAAACCAAGCACAGATTTATGATGGCGCTAGACAATGG

TTCGCTGTAGCTTTTGCTTCTGCTAACGCAGTAATTCAATATGAAGATAAG

GCATCAGGCACTATCATTGGAAAGGGCAATATGCGATATCCTTGTTCGGG

CATGGAGTGCTTGGCAATGACAGGAAACGAACGTGTTGATTTTACTGTAA

GAGTGGACACTAAGGATGGGAAAATGCGCGTGGGTTATGATGGTTTAACC

TATAGCGCTCCATCGCACATGAGTGCTGGAATAATGATGCCTGCACAAAA

TTACCCTATAACTGAAAGTAGGAAGTCCACACCACTGATTATTAGTAAGAT

TAATACTCTATCGGATGATATGGCTGAAAAGATTAAAACTCAGCAGAAAGT

AAATTCGAATTGGTAA 

group_

2407 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S Protein conserved in bacteria 

ATGGATGATAAAGAGTACTTTTGGCTTACACAAAAAAAAGAGCTCAAAACG

AAACCCAAATCCAGACCACTGCCTAAAGCTAAAGAAAAATATCTCGAGGC

CGAAGAAACCTTATTTCAAGAACTAGAAGAGCATCGAATTGGTTATAGAAG

AAAATTTCAATTTGAATCAACAAAAAATTGGCGGTTCGATTTTTATATTGTG

AAGTTGAATCTTCTTATAGAAATTGCTGGCAGTCCGTGGGCAGTTGGCCG

AGGTGGCACAAAGATAGCAAATTCATTTAATAAGTATGATCTAGCACTAGA

CCGAGGTTATGTATTTGAGCGTCTTGAGCCTCACCAAATTGAATCAGGTTA

TGCAATCAACTGGATTAAAAGCAAATTAGCGAGAATTGAAGATGGATCAGA

TCAGACCATTTCCTCCAACTGA 

group_

2423 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAGAATCATATTTTCTTTAATTACGTTTGTCTTATTTTCATTTATTTCCTTT

ATCCTTTTAAGGAATAAATATATTGAGCCAAACCACTTCGTCATTTTGATAA

TATTTTCTGCAATTGTATCCGCAATAATTGCATATTTTGATGAGGTTCAAGA

GCTATCTATTGGAGGCAATATCGTTAAACTAAAAGAAGCAAAAAAGGAGTT



ACAAGTAACAATAGATCAATTAAAGTCAATTAAAGTTTCAACATATCGGATG

TTACTTTTGAAAAGTTTACATTTTTCAGGTGTTTTTGGAAGCAGCCATTTAG

TGGATAGTAGAGCAGAATATTTTTTTTCACTCATCAATGAAATTAAACAATC

GGATTGTTTCAATGATCTTAAGTCTGAAATAAAAGTTCAATTAACAAGGTTG

TTAATTGATCAATTAAATAAATTTTATCCTTTATTTTATGGCAAACAATTCAA

TGATAGCGATGAATTCCCTAAATCTACGGTTTTTTATATCGAGTTGAAAGAT

GAGATTATTGATAAAGTTCATCAAAAACGGACACCTGTTATACCATTTGAT

CAAAAAAAGCAGGAAATTGTTACAGCTATAGATAACTATGCAGCTTTGTAT

ATTTTATTTAAAGAAGTTGAACAGTAG 

group_

2497 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGCAAGTTTTAATGGCTTTGGCATACCACTTTACAGGGCATGATATGGGC

TTACGTGACGAAATTCAGGCAGACATTGCTGAAGCATTTAATGATGATTTA

GCAGATGCCATTCATACCTTTACATGTGAGCGGATCTCTAAAACGAATTGG

GATCCTAAAACTGAAACTTATGTTGAAGTTAAAGAAAACTATTCTGGCCGT

GGCGTTCTGTTTGGCTCATACAGTCAATATGAGATCCAAACACTTGGAGTA

CTGGCCACGGATAAAAAGGCTACAGTGCTGCAGAATGAAGTTACCAAAGA

GCCAAAGATTGATGATGAGTGGTTAACAGCCTTAGGCTCATTCCGGGTAA

TTCATATTCAACAGGATCCAGCTTCTACTATTTGGAAATGTCAGTTGAGGA

AGGTTTAA 

group_

25 
 

hypoth

etical 

protein 

L7, L8, 

L9 
L Mu transposase, C-terminal 

ATGATTGAATCTAATGCTGTCAATATCGATCGTAGTCGTATCATTCTAAAAC

CCAATGTGGTTGTCGGTTATGAGGGGCAACCCTATAAAATTGTGAATGTTT

TAAATGCCAATGACATTGTTATATCAAGTCTTGATTCGGTACGTAGTCTAC

AGGTCAATGCTAGAAGTTTGACCATTTTTAATGGGGGAAATACGCTAACTG

AGCGTTTGAATAAGGGTGATCAGGATATTAGTAATGAAGCTTGGCAGATT

GCTTTACAACGTTATGAGATTATTAAGCCTTTGATTGAGTATTCAACGACT

GAACTGGTCGAAAATAGGGCGAATGAATATGATGTGAATCGCTCAACATT

GTGGAAATGGCTTAAAGATTATCGGGAAAATAATTCTCTAATGGCATTGAT

TCCCAAAAAACGAGGTTGGACAACTGAAAAATCAAGGTTGTCACCTCAAG

TGAGCAATATCATTAAACAAGCTATCAATGATGAATATTTGAATGCGAAGA

AACCCAGTATTTCCAAAACGATTGAAATTGTAAAAGCAGAGTGTTCTCGGC

TTCAGCTTGAAGCACCGCATGAAAACTCTATTCGTAGAAGAATCGAGGCTT

TAAATGATTACCAAGTAACGAAAGCACGTCTTGGATCTAAAGCTGCAATAG

ATAAATTTAAGGCTGCTGCTGGTTCATTTCCAAATGCTGATTACCCTTTGG

CATATGTGCAGATTGATCATACACCTCTAGATATTGAAATCGTGGATGACG



AGTTTAGAGAAGCGATTGGAAAACCTCATTTAACCTTGGCAATCGATGTTT

TCAGTCGGATGATCGTAGGGTATTACCTATCACTAGAAGCGCCAAGTACG

ACTTCAGTGGCGATGTGTATCGCATCTTGTATTTTGTCAAAAAAACGTAAG

TTGATCGAACTCGATATTGATGCTGAATGGCAGGTCGAAGGGATTATGGA

CTCGGTGCATACAGATAATGGCCCCGATTTTAGAACCAATCACATCAGTAA

AGCTTGTCTAAAGTATGGGATTCATTGGGAATACCGACCAATTGGTGGGG

CAAGATTTGGCGGTCATATCGAGCGTATGCTTGGTATCGTCAATCTTGAAA

TGCATGTCTTGGATGGTACAACTTTTTCAAATGTACAGCAGCGTGGGACTT

ATGATTCCGCTAAACAAGCCTGTATGACATTAAAAGAGCTTGAATACTATA

TCGTGTATTGGATTACTAAAGTTTATCACCAGAAGAAACATTCCGCTTTAG

GAACATCCCCAATCGTTAAATGGGAAGAAGGTGTTTGGGGGACGAAGAC

GACAGCAGGTACAGGTTTGAAAGAACGTGTATCAGATGAAGATACCTTGT

TTATTGATTTTCTACCTGAATTTGAAGCGACTATTCAGCGTACAGGGGTGC

AAAAAGATAACTTATTCTATTTTGCCGACTGTTTAAGACAATGGGTTAATTC

TATTGATCCAGAGGACAATAATCGAAAGCGCAAAAGAAAATTCTTGTTTAA

ACGTGATCCGAGGGATATTTCACAGATTTGGTTTTATGAGCCATATTCTAA

TACCTATTTTAAAGTACCTACCGCAAAGCGAGAGATACCACCGATTAGCTT

ATTTGAATATAAGCAGGTTCAGAACTATCTCAAAAGTGAACGTCAGGATGT

TCAGAATCAGGATGAGATTTACAAGGCGATTTTGCATCTACGTGATCAACT

TAATCAGGCTAGAAGCTTGACTCGAAAGCAACGTCGCTCAAACCAAAGAA

AAAAGGAAAATGCAAAAGCCATTACTCAGCTTTCCGAACAGAATCAGTCTA

AAAAGGCTGTAGTTTCTGAAAGTCTTCAGACAAGTGATGATTTGTGGAGTA

CTCCTTTAACTGCATTTGACGATTTAAGGTGA 

group_

2532 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAAACTTAAAACAGTAACAATCGACGGTAAAGTTTATGCGGAAGTAGAC

GGTGATAAGCCGATCTATATTCATGATGACGGCAAAGAAATGCCACATGA

TGCACCACACTCGGTAGCAACAATTGCACGCTTAAACAATGAAGCTAAAA

CACATCGTGAAGCCAAAGAAGCAGCCGAAAAAGCATTAAAAGCTTTTGAA

GGAATTGAAGACCCAGCGGCAGCTAAAAAGGCATTACAAACAATCCAAAA

TCTCGATGATAAAAAGCTGGTGGATGCCGGTGAAGTTGAGAAAGTTAAAG

CTGAAGCTATCAAAGCAGTTGAGGAAAAATATGCCCCGATTGTTGCGCAA

CGTGATGCTCTAGAAGCCTCTTTACATAAAGAACTTATCGGCGGTGGTTTT

GCTCGTTCTAAGTACATTCAAGACAACATTGCAGTACCTGTGGACATGGTT

CAGGCAACCTTTGGTCATCACTTCAAAATCGAAGAAGGCAAGGTGGTTGC



ATATGATCCGAACGGCGAAAAGATTTATTCACGTGTCCGCCCGGGTGAAC

TTGCAAATGTTGATGAAGCTTTAGAGTCATTGGTTGGTGGATACCAGCATA

AAGACTTAATTCTTAAAGGTGGTAAAGGAACTGGTGGCGGTTTTCAAGGT

GGGGGCAAAGGTGGAGCACCTACTGGAATGAAACGCAGTGAAATGTCTG

TTTCTCAGAAAGCAGATTACATCAAAGAACATGGCAATGATGCCTTCCTAA

AACTACCGAACTAA 

group_

2537 
 

Beta-

lactam

ase 

OXA-

133 

A2, A3, 

A14 
M 

Penicillin binding protein transpeptidase 

domain 

ATGAATAAATATTTTACTTGCTATGTGGTTGCTTCTCTTTTTCTTTCTGGTT

GTACGGTTCAGCATAATTTAATAAATGAAACCCCGAGTCAGATTGTTCAAG

GACATAATCAGGTGATTCATCAATACTTTGATGAAAAAAACACCTCAGGTG

TGCTGGTTATTCAAACAGATAAAAAAATTAATCTATATGGTAATGCTCTAAG

CCGCGCAAATACAGAATATGTGCCAGCCTCTACATTTAAAATGTTGAATGC

CCTGATCGGATTGGAGAACCAGAAAACGGATATTAATGAAATATTTAAATG

GAAGGGCGAGAAAAGGTCATTTACCGCTTGGGAAAAAGACATGACACTAG

GAGAAGCCATGAAGCTTTCTGCAGTCCCAGTCTATCAGGAACTTGCGCGA

CGTATCGGTCTTGATCTCATGCAAAAAGAAGTAAAACGTATTGGTTTCGGT

AATGCTGAAATTGGACAGCAGGTTGATAATTTCTGGTTGGTAGGACCATTA

AAGGTTACGCCTATTCAAGAGGTAGAGTTTGTTTCCCAATTAGCACATACA

CAGCTTCCATTTAGTGAAAAAGTGCAGGCTAATGTAAAAAATATGCTTCTT

TTAGAAGAGAGTAATGGCTACAAAATTTTTGGAAAGACTGGTTGGGCAATG

GATATAAAACCACAAGTGGGCTGGTTGACCGGCTGGGTTGAGCAGCCAG

ATGGAAAAATTGTCGCTTTTGCATTAAATATGGAAATGCGGTCAGAAATGC

CGGCATCTATACGTAATGAATTATTGATGAAATCATTAAAACAGCTGAATAT

TATTTAA 

group_

2575 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
K ORF6N domain 

ATGTCTAATATAGCACAAATCAACGATACCAAAATATCAATTGTTAACTTCA

AATCTGTTCCAGTTGTTACTACAGCAATGCTTGCTGATTTCTATGGAACCG

ATACAGACAACATCAAACAAAACTATTCTCGAAATAAAGAGCGGTTTGTAG

AAGGTAAACACTTCTTCAAAATTATTGGTGAAGAATTGAAAAAATTTGTAGG

TGACTTAAAGTCACTTGCAAATTTCCCTGCAATTTCAAATAAAACTCGATCC

CTTATCTTATGGACAGAACGCGGTGCTGCACGTCATGCCAAGATGTTAGA

CACAGACCAAGCATGGGAAGTTTTCGAGCAACTTGAGGATTGCTATTTTGT

CCGTAAAGAGATTTTAGCCAAAACCCACAAATCAGAACGTGAACCCCTAA

CCAATGCTGTAAATCTTCTTGTAGCTAAAACTAAGCATTTGAATTACAGCG

ATGCTTATAAATTAGTTCATCAGCGTTTCAATGTTCAGCATATTGATGAAAT



TCCATACGATGTAATACCTGTGGCTGTGGAGTATGTTCACCACTTAATTGC

TATGTACAGCAAGGCTGAAAAACAAGGTTCTTTATTTGATGAAGATCAATT

TAAGCTGCTCAAGAACCTAATTGATGCAATTATTTCCCAAAACTTTGCGAC

TAGTCGAATCTATCGAGCAGTACATATGCTTAACAACGAGCAAGGACACTA

CTTAGCTGAATATGCTTTTAAAACTAATATTGCAGTTCTAAAACTTACTCGG

GCAATGGATTTAAGAGGGCCACTTAATAGAAAAATCATTAGTGATGATTTA

AAAACCATAAGCTACACAACAGGCAATCAACATTATAGCGACCGTTGGTTT

CATCCATTGATGGAATCGGGAATGCTAGCTGGTGCTTTGCGAATTTCTGG

TGGTTGGTAG 

group_

2587 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAAGATTATCTATACACGCATTGCAGCAGCGGCTGCATTAGAGACAGG

CATTATTGCTAACCCTGACTATTATGAAAACCCAAATTTGAAAGCAAAAGA

GGTAATTATTTACGGTAATTATCCAAAGATTCAAAAGGATTATGAATCTTTG

GAAGTTCCAGTTGAAGTTCGTAAGTTGGAAGTGCCACAAAAAACGACTTT

GGCCACAGTAAATGTCGCAGTGGGAATTACCCCTGAACTTCAAGCTGTGA

TGGATGATGCAAAAGCTGAATGTGAAAAGGTAGTTGAAGAAAACACTCAG

CTTAAGCAGAAAATTGCCATCTTAGAGCAGGCCGGTGGTAACCAGTCAGA

GTTGTTATCTGAAAATTCACGATTAAAAGATGCAGCAGTCTTAGCAGATAA

AGCTCTCAAAGATGCTGAAGCTCAAGTGGTCGGTATAAAAACTGAATTTGA

AGCTTTTAAAAATGATATTCCTGCAATGCAGGCACGTATTGCTGAATTGGA

AGCTGGAAAAGCGGCAGAAAACCCAGCTACAGAAACGGCAGCTAATGATT

TTGAAAACTGGTCAAATGATCAATTAAAAGAGTATTTGGCTAGTAAAAACAT

TGGTTACAAGCCGTCTGCAACAAAAGCAGAACTTCTTAAATTAATCCCGAA

GGAATAA 

group_

26 
tnsB_1 

Transp

oson 

Tn7 

transp

osition 

protein 

TnsB 

L6, L7, 

L8 
L Mu transposase, C-terminal 

ATGATTGAATCTAATGCTGTCAGTATTGATCGTAGTCGTATCACACTTAAA

CCCAATGTGGTTGTTGGTTATGAGGGAAACCCTTATAAAATTGTGAATGTT

TTAAATGCTAATGACATTGTTATATCAAGTCTTGATTCGGTACGTAGTTTAC

AGGTCAATTCTAAAAGTTTGACCGTTTTTGAGGGAGAAAATACGCTAACTG

AAAACCTAAACAAAGGTGATAAGGATATCAGCAATGAAGCTTGGCAGATT

GCTTTACAACGTTATGAGATTATTAAGCCTTTGATTGAGTATTCAACCACTG

AACTGGTTGAAAATAGAGCGAATGAATATGATGTAAATCGTTCTACATTGT

GGAAGTGGCTTAGAGATTATCGTGAAAATAACTCTCTAATGACGTTGATTC

CCAAAAAACGAGGTTGGACAACTGAAAAATCAAGGTTGTCACCTCAAGTG

AGCAATATCATTAAACAAGCTATCAATGATGAATATTTGAATGCGAAGAAA



CCTAGTATTTCCAAAACGATTGAAATTGTAAAAGCAGAGTGTTCACGGCTT

CAGCTTGAAGCACCACATGAAAACTCTATTCGTAGAAGAATCGAGGCTTTA

AATAATTACCAAGTAACGAAAGCACGTCTTGGATCTAAAGCTGCAATAGAT

AAATTTAAGGCTGCTGCGGGTTCATTCCCAAATGCTGATTACCCTTTGGCA

TATGTGCAGATTGATCATACACCTCTAGATATTGAAATCGTGGATGACGAG

TTCAGAGAAGCGATTGGAAAACCTCACTTAACCTTGGCAATCGATGTTTTC

AGTCGGATGATTGTTGGATATTACCTATCACTAGAAGCACCAAGTACGACT

TCAGTGGCGATGTGTATAGCATCTTGTATTTTGTCAAAAAAACGTAAGTTG

ATCGAACTAAATATTGATGCTGAATGGCAGGTCGAAGGTATTATGGACTC

GGTGCATACAGATAATGGACCCGATTTTAGAACCAATCACATCAGTAAAGC

TTGCCTAAAATATGGGATTCATTGGGAATATAGACCAATTGGTGGGGCGA

GATTTGGCGGTCATATTGAACGTATGCTTGGTATTGTCAATCTTGAAATGC

ATGTGCTGGATGGTACAACTTTTTCAAATGTGCAGCAGCGAGGAACTTAT

GATTCCGCTAAACAAGCCTGTATGACATTAAAGGAACTTGAATACTATATC

GTTTATTGGATTACTAAAGTTTATCATCAGAAGAAGCATTCAGCTTTAGGAA

CATCACCTATTGTTAAATGGGAAGAAGGTGTTTGGGGAACGAAGACGACA

GCAGGAACAGGTTTGAAAGAACGTGTATCAGATGAAGATACCTTGTTTATT

GATTTTCTACCTGAATTTGAAGCGACCATTCAGCGTACAGGGGTGCAGAA

AGATAACTTATTCTATTTTGCAGACTGTTTAAGGCAATGGGTTAATTCTATT

GATCCAGACGACAATAATCGAAAGCGCAAAAGAAAATTCTTATTTAAGCGT

GATCCGAGGGATATTTCACAGATTTGGTTTTATGAGCCATTTTCTAATACC

TATTTTAAAGTACCCACTGCAAAGCGAGAGATACCACCGATTAGCTTATTT

GAATATAGACAGGTACAGAACTATCTCAAGAATGGGCGTCAGGATGTTCA

GAATCAGGATGAGATTTACAAGGCGATTTTACATCTACGTGAGCAGCTTAA

TCAGGCTCGAAGCTTGACTCGAAAGCAACGTCGCTCAAACCAAAGAAAAA

AGGAAAATGAAAAAGCCATTACTCAGCTATCCGAACAGAATCAGTCTAAAA

AGGCTGTAGTTTCTGAAAGCCTTCAGACAAGTGATGATTTGTGGAGTACTC

CTTTAACTGCATTTGATGATTTAAGGTGA 

group_

2626 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A14 / hypothetical protein 

ATGAAAGCATCTAAATTGATTAGAGATAAAGGACTGCAATACGCGAAGGAA

ATCGTAGATTCAGCACCCGATAACGCAACTGAATGGAACGAGGGTTATGA

GTTCCAATGTGGTCAAAGTGTAGAAATCAGCCCAGCAGATCGTGAGAAGT

ATTTTGTAGATTTGGTTGAGCTTAAACGTCTGGTGGAGTCTTTGAAAATCA

TCAGCGATTTAGGTGGAGTTGAGAAGCTAACGCCTGCATTCATTACGACA



GATAAGCATGTTGGTTACACGCATGTTCGCATGGTGGGAAATGGGAGATT

GAGCTTTCTTGATGATTTTTGCGACTTCATTCCAGATGGTTCCATTTCAATT

AAGCGTGTGATGACTGCTATCCGCGACCACGAATCAATATACGGAGGCG

GTGAATCTCATGCCAACTAG 

group_

2627 
 

hypoth

etical 

protein 

A3 / hypothetical protein 

ATGAAAGCATCTAAATTGATTAGAGATAAAGGACTGCAATACGCGAAGGAA

ATCGTAGATTCAGCACCCGATAACGCAACTGAATGGAACGAGGGTTATGA

GTTCCAATGTGGTCAAAGTGTAGAAATCAGCCCAGCAGATCGTGAGAAGT

ATTTTGTAGATTTGGTTGAGCTTAAACGTCTGGTGGAGTCTTTGAAAATCA

TCAGCGATTTAGGTGGAGTTGAGAAGCTAACGCCTGCATTCATTACGACA

GATAAGCATGTTGGTTACACGCATGTTCGCATGGTGGGAAATGGGAGATT

GAGCTTTCTTGATGATTTTTGCGACTTCATTCCAGATGGTTCCATTTCAATT

AAGCGTGTGATGACTGCTATCCGCGACCACGAATCAATATACGGAGGCG

GTGAATCTCATGCCAACTAG 

group_

266 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
L helicase 

ATGGACAATACCACGGCTCATATTGTTGCGATGACAGGTTCATACTTCCGT

GGCGATAGCGTTCCTGTACTTACGCCTGAAGATGAAGCGAAGTTTGATAA

AGTTTCTTTTAACTATTACGAACAACTCAATGGGTATAGCTATTTAAAGTCA

TTAGGCATTGGTTATCACTTCTATAAAGGCCGCTACTTTGCAGAAGATGAT

GAAGGGGTTATCGCAATTGCTGAAGTTTTAGATACCGATAAAAAAACCATA

ATTCACATTCCAAATGTAAATTCAGGTGAATCAACCAAAGATAAATATGATG

AAGTGGACGCGATCCTCGAAATCATTGGTGAATTTGTCGCTAAAGATCCT

CATACTGGAATTATCACCGTCAAGCGTGCAGATGGTAAGATCTTAAAAGTA

GCAGACCTCGTTGAAGAAGATGGTCGTGATAAAGTTGTTGAATATCTACGT

AACATTAAAACCGTAGATGATCTTGATCTCATCATTGCCCTAGGCATGGCG

AAAGAAGGCTTTGACTGGCAATTCTGTGAACATGCTTTAACGATTGGTTAT

CGTGGCTCTTTGACTGAAATTGTGCAGATTGTGGGACGTTGTACACGAGA

TAGCTCAAACAAATCACATGCGCAGTTTACCAATCTTATTGCTCAACCTGA

TGCACAGGATACTGAAGTTAAATTTGCAGTAAACAACATGCTGAAAGCAAT

TACTGCATCTTTGTTAATGGAACAAATACTTGCACCAAACTTCAAGTTTAAA

ACCAAACGTGATGATGAAGATATTGTTCCGCCAGGAACACTAACGATTAAA

GGTTTTAAAGAACCAAGCACGGCAAAAACAAAGGCGATTATTGAAAATGAT

CTTGTGGATCTAAAAGCAGTGATTCTTCAAGATGCTAAAGTGATTGCAGGT

TCAGCAGGTAAGGTTGAGCCTGAAGTGGTGAATAAAATCCTTATTCCCAA

GATTATCCAAACAAAATATCCTGACTTAACGAAAGCAGAACTTGAAGAAGT



GAGTCAGTATTTAGTCGTGGACTCAGTGATTAGCACAGCAGAAGTCAAAG

AAGTTGGCGATAAAAAGTTTATTCGAATGGCAGATAAATTTATCAATATCG

AAGACCTGAATATTGATTTAATTCAATCTGTGAATCCTTTCCAAAAAGCGTT

TGAAATCCTATCAAAAGAAGTCACAGTCAATGTGCTCAAATTGATTAAGGA

AGCAATTGAAGCAACTAAGATTAGTATGACTCAAGAAGAAGCCATTGAGCT

ATGGCCTAAGTTAAAAGCCTTCAAAGTTCAGTTTGGTCGTGAGCCTAGTCT

AGAGTCAAATAACTTAATTGAAAAACGATTAGCCGAATGCCTAATCTATAT

CCGTGAGCAACGTAGACGAGCTGGAGTGTAA 

group_

2748 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGCGAACATTTATATACTTGGATGAAAGTGGTGATTTAGGTTGGAATATG

GAAAAGCCTTATCAAAAGGGTGGTTCCAGTCGAATGCTTACGTTAGCAGC

AATCTGTTTGCCTGAGAATAAGGTTAAGTATGTTCAGCGTATTGTAAGAGC

ATTATATGAAAAAAGAAAAAGACCTTTAAAAAATGAATTAAAATCAGTTGAT

TTGAATCTAAAAGATAAAGAAATATTCGTCAAATTGACTGCGAAACTTATCA

AAGACCATCCAGATATACAACTTCGCTCAATTACAGCAAATAAAGAATTTG

TTAATGCAAGATTCAAGAACGACCCAAATGCTTTCTATAATTATATGGTGAA

ACTTTTACTTCTTGGGACTATCTGCAAGCATAAATATGTAGATTTTATGCCT

GACAGAAGAAGTGAGCGGGTTTCGTTGAAATGGAATATGGGTGAGTATTT

AAAACAGATGGTTTTAGAGTGTGGCATTGAAAACCAAATTGTTAACCAGTC

ATGCAATATTATGCCAATGGATAGCTCAAAGTGCCTTGAGCTACAATTTAT

AGACTTCTATGCAGGTTTAGTCTGGTCGGCATATGAATTTAAAGACATGAC

TGCAAGAAAATTCATGGCAGAAAACCGAAATACCAACCATAAGCTTTTCTT

TCCAAAAGAAGACAAAGTGGATAACATTGTTGATGAAGCTGTCTAA 

group_

2780 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGCCAAGCCCTATTATCCAATATTTCCAATATGAACATTTACCTGAACATT

TGCAGCAAGTTAGTAAGCCAATTGGTGATTTAGCTCGGCAAATGGATGAG

CAACTTCCTGACGGGCCTGAAAAATCCACAGGATTAAGAAAGCTACTTGA

AGCAAAAGATGCATTTGTACGCCAAGCTTTAAGTAAATAA 

group_

2784 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGGTCTCACGTTTAACTTTATTTCTCAAAAGTACGGTGGCTAAAATGACA

ATGACTTTAGAGCAGACAAGGCAAGCTATTATTGATCGCATGCAAAGCTTT

ACAGGTATTACGCAAGACAGAATCCAGTATCCAAATTTACCAGGCTTTAAT

GTACCTAAAGATGGTGTTTGGTGCCGCTTAACGATTGCAGGTGGTCCCAG

TTTTACTTCTGGCATTGCAGATAAGCCATGTACTCGCCGTACCGGTAATAT

CATGATTCAATGCTTTGCACGTCCCAATTCAGGAATAATTGAAATCACAAA

ATTGAGTGATGCATTACTTGCTCATTTTGAATATTTCACAATCGAACACTTA



GAATGTTTGAATGGCCAATCTATTTATGCGGGTAAAGATGCTGACTTCATT

CAATACAATGTATCAATAAGTTTTTTAGTTAACTAA 

group_

2815 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S Phage Mu protein F like protein 

ATGGCAACAGATATCAAAAAACTATTTGAAGTACTCACTCAGCACCAGGCC

TATCTTTATCGTGCTTCATCAAAAACGGTAAATGAGTTATTGGCTTTATTCA

ATGATGATACGAGCAAGATGCTATCTAAGCTTCGGGATTTATTGGATGAGC

TTAATGAGTCGGAGAAAGTTGCTTTAGCTGGTGGTAAATATACAACTTCAA

ATTTAAGGGAAATTAGGGATTTGATTGCCCAATGGTTTGCCAGTGTTAATT

TAGCATTACCTGAAGCTTTTGCCGTTTCTGCTACGGCGCTGGCTGTTTATG

AGGCCAATTACGTAGCTAAGCTCTATGGAGCAAAAATTAATAAGCCTGATG

GGGAAAAACTATTCTTATCCGCTAAAAAAGTTCCGTTGGCAGGTGGCGCT

CTTGTCGATGATCTGCTTTCAAGAATTGCTGAAAGTGCCCGTCAAAAGGTT

GAGTATGCAATTCGAGATGGTATTAATTCAGGCAAAACTAACCAAGAAATT

GTTCAGCGTATTCGTGGTACCAAACGGCTTAACTATGAAGATGGGATCTTA

AATGGTACCAAAACTGATATTGAGCGAACGGTAAGAACTGTGCGAAGTCA

TGTAGCTAATCAAGCCTATCTAAATAGCTTCAACCAAATTGGCTTTGAATAT

GTCCGATTTGTTAGCGTTTTAGATGGACGAACTTCTAAGCTTTGCGCTTCA

TTAGATGGTTCAGTGTGGGAAATAAATGATCCGGCAAAGCGAGTGCCGCC

GTTACATCCTAACTGTCGCAGTATCTTGGTTCCGGTCGAGAAGGACGGTC

AACTTGTTGGCGAACGGCCATTTGTAATGGACGAACGTAGAGTTAAAGAC

ATCCCCAAAGAAGAGCGAAGCCAGTTAATAGGACAGTTAGATGCAAACAC

CACATTCAAAGAGTTCTTTAAGAAAACAGATGATTTCTTTCAAAGGGAGTG

GCTAGGGCCAAAGCGCTTTAAGCTCTATAAAGATGGGAAATTTGATTTTGA

TAAGTTCTTTGATCCTGAAGGCCGTTTCTATAGCTTAGATGATTTGAGAAA

GTTGGATGAAAAAGCTTTTAAAAAGTTGGGTCTGTAA 

group_

282 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A14 / hypothetical protein 

ATGCCAACTAGATATAACACAGGCGAGTATAGCTACGATCTTGAATATCAC

TATGGAGATATGTCAGCAAGCATGGAGATGCTTAGAGCACGTTTAATTGAA

TTGTTGACTCCTCATCTGTCTGACCGTTATGTGAAATGGAGAGAAGCATAT

TTCACATGGTTTACAAAGTGCGGCGGGGATTCGGGGTGGATGTTTTGTGT

AGGTCCACACGAATTTCATATTGATGGGGCGTTAAGGCGCTATTACTCAG

GTTCTATTGATATTACCTACAACCAGAAAGATCGATATTTCTTGGTGGGTG

AGAAAAAGAAAGTCAAATGTAAGGCTTGTAAGGGGTTTGGCTTCATTCGA

GATGATGGGTGGGGGCATATAGATAAATGTGAAACGTGTGATGCAGAAAA

AGGAGCCAGCCATGAGTGA 



group_

283 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGCCAACTAGATATAACACAGGCGAGTATAGCTACGATCTTGAATATCAC

TATGGAGATATGTCAGCAAGCATGGAGATGCTTAGAGCACGTTTAATTGAA

TTGTTGACTCCTCATCTGTCTGGCCGTTATGTGAAATGGAGAGAAGCATAT

TTCACACGGTTTACAAAGTGCGGCGGGGATTCGGGGTGGATGTTTTGTGT

AGGTCCACACGAATTTCATATTGATGGGGCGTTAAGGCGCTATTACTCAG

GTTCTATTGATATTACCTACAACCAGAAAGATCGATATTTCTTGGTGGGTG

AGAAAAAGAAAGTCAAATGTAAGGCTTGTAAGGGGTTTGGCTTCATTCGA

GATGATGGGTGGGGGCATATAGATAAATGTGAAATGTGTGATGCAGAAAA

AGGAGCCAGCCATGAGTGA 

group_

284 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGCCAACTAGATATAACACAGGCGAGTATAGCTACGTTCTTGAATATCAC

TATGGAGATATGTCAGCAAGCATGGAGATGCTTAGAGCACGTTTAATTGAA

TTGTTGACTCCTCATCTGTCTGGCCGTTATGTGAAATGGAGAGAAGCATAT

TTCACATGGTTTACAAAGTGCGGCGGGGATTCGGGGTGGATGTTTTGTGT

AGGTCCACACGAATTTCATATTGATGGGGCGTTAAGGCGCTATTACTCAG

GTTCTATTGATATTACCTACAACCAGAAAGATCGATATTTCTTGGTGGGTG

AGAAAAAGAAAGTCAAATGTAAGGCTTGTAAGGGGTTTGGCTTCATTCGA

GATGATGGGTGGGGGCATATAGATAAATGTGAAATGTGTGATGCAGAAAA

AGGAGCCAGCCATGAGTGA 

group_

285 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGCCAACTAGATATAACACAGGCGAGTATAGCTACGTTCTTGAATATCAC

TATGGAGATATGTCAGCAAGCATGGAGATGCTTAGAGCACGTTTAATTGAA

TTGTTGACTCCTCATCTGTCTGGCCGTTATGTGAAATGGAGAGAAGCATAT

TTCACATGGTTTACAAAGTGCGGCGGGGATTCGGGGTGGATGTTTTGTGT

AGGTCCACACGAATTTCATATTGATGGGGCGTTAAGGCGCTATTACTCAG

GTTCTATTGATATTACCTACAACCAGAAAGATCGATATTTCTTGGTGGGTG

AGAAAAAGAAAGTCAAATGTAAGGCTTGTAAGGGGTTTGGCTTCATTCGA

GATGATGGGTGGGGGCATATAGATAAATGTGAAATGTGTGATGCAGAAAA

AGGAGCCAGCCATGAGTGA 

group_

288 
 

hypoth

etical 

protein 

C4, C6 S Phage Terminase 

ATGACTGCAAAACTACCAGACTGGACTACAGCTTGCCCAGACTGGGCGAC

CCGTATTGTTTCTAAACAATCGTTAATGCCGTGTAAGCCATTATTCCCCAA

AGTGGCTGACGTAGCGGAGCGTATCTTTAAAGAGTTAATTCTTGTTGATGT

GATGGGTAGCCCTAAGATGGGTGATGTCACATTGGAATGGGTGATCGAGT

TTGTTCGTGCAATCTTTGGCGCATATGATCCAAGCACAAAGCGCAGATTAA

TTCGTGAATTCTTTCTTTTGATTTCGAAGAAGAATACTAAATCTACGATTGC



CGCCGGCATTATGCTTACTGCATTAATTCTTAATGATCGACAATCTGCCGA

ACTAATTATTCTTGCGCCTACTAAAGAAGTTGCTGATAACTCATTTAATCCA

ATCCGGGATTTCATACGCGCAGATGAAGAATTAAGTGAAAGATTTAATGTA

TCTGAGCACACAAAAACAGTTACGCATCTAGGTACCGGAGCAACACTTAA

AGTTATTGCAGCAGAATCTAACGCTGCAGCTGGTAAGAAAGCTTCAATCAT

TTTGATAGATGAGGTCTGGCTATTCGGGAAACGTGCCAACGCTGAATCAA

TGTTCCGTGAAGCAAAGGGTGGTTTAGCATCTCGTCCAGAAGGTTGTGTG

ATTTATCTGTCTACCATGTCGGATGAAGTGCCATGTGGAGTATTTAAGCAG

CTTTTAGATTATGCCAGAGATGTACGTGACGGAATTAAAGTTGATAAAAGT

TTTCTACCACTTATTTATGAATTCCCTAAGCATCTTGTAGAAGCAGGCGAA

CATTTAAAACCTGAAAATTTCTACATCACAAACCCAAACTTGGGTGCTTCG

GTTGATCTTGAATATCTGATTTCGGAATTTAACAAAGTTAAAGATGCTAGTG

AAGAATCTCTTAGAGACTTCTTGGCCAAACACTTAAACATTGAAATCGGCA

TGAACCTTCGTGCTAACCGGTGGGCGGGTGCAGAGTATTGGAATGCTCAA

GCTAAAGATATCCAAATCGACCAACTAATTGAGCTATCCGATGTCATTACT

TTGGGTATTGATGGCGGTGGTCTCGACGACTTACTTGGCTTCGCTGCTTT

AGGTCGTTTAACAGAAGATCCTCGTATCTGGTGGCTATGGAATCATGCAT

GGGCAAATAAGATTGCTTTAGAGCGCAGAAAAGAGAATGTGCCTAAGTAT

GAAGACTTCAAGTCTGAGGGTTCTCTAACTGTTGTTGACCGAATAGGCGA

TGACATTGACCAACTCGCAGCAATTGCTAAGAAGGTTTATGACAGTGGAA

AGCTTAATAAGATCGGACTAGATCCATTGGGCTTAGGCGGTCTTTTAGATG

GCTTACTTGAGGCAGGAATTCCAGAGGAAAGCATGTTTGCTGTGCCACAA

GGCTACAAACTCATGTCCTACATCCTTACTACTGAGCGCAAATTGGCAGAA

GGCAATCTGCACCATGCTGGACAACAGCTAATGACTTGGGCGGCAGGTA

ATGCCCGTGTCGTGATGGTCGGCAATGGTATGCGAATAACCAAGCAAGAA

TCAGGTGTTGGGAAGATTGACCCATTGATTGCCACATTTAACGCAGTTGCT

TTGATGTCAAGCAATCCTGAGCCTGCCAATCGCGTTGATATTGACGAATAC

TTAGAGGATGTCGTGATAGCATGA 

group_

2899 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGGAAGTAAAGAATAATGTTGCTTGTTTGCGTGAAAAAGCAGGCTTAACG

GTTTATGAGCTATCAAAGCGGTGTGGTTTTGTTAGTGGTAGCAGAGTTCTA

TCAAACTATGTGACAAGAGCCGAGCAGGGACATTCTGTCAAGATCGATAC

AGCCTTACTTATATATAAAGAACTCAAAAAAGTAGGTGTATGTAAAAATTTT

GAGGATGTATTTTGGCTTGACCACATGGACTAG 



group_

3 
 

hypoth

etical 

protein 

L7, L8, 

L9, L10 
I 3-oxoadipate CoA-transferase activity 

ATGATTGACAAAAGTAAGTCCTCACTAAGCGAGGTTTTATCGCAGATTAAA

GATGGTGCAACCATTCTGATTGGTGGTTTTGGTACCGCAGGACAACCCGC

TGAACTCATTGACGGTCTGATTGAACTTGGCGTTAAGGACTTGACCATTGT

GAGCAACAATGCCGGTAATGGGGATTATGGTCTGGCTAAACTGCTCAAAG

CCGGTTCANNNNNNNNNNCCCACGTCAGTCTGACTCTTATGTGTTTGATG

AACTGTACCGTGCCGGAAAGGTTGAACTTGAACTGGTACCACAAGGCAAT

CTGGCGTGCCGTATTCAGGCAGCAGGTATGGGCCTTGGGGCGGTGTTTA

CACCAACAGGCTTTGGAACACTTTTAG 

group_

3041 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGACTGAATTTCAAAAAATTACGAATGAGATTAGACAGCTTCAAATAGAG

CTAAACCATTTGGGAAGTTGCAATACAAAAGGTTTAAATACAGAACAGATC

GCTCACCTAGATGAGCGATTTTTTTTGGCCATAGCAAAGCAACATAAATTA

ATTGCTCGTCTCAACAGTAAGCCAGAGGGCTTTTTATAA 

group_

3063 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAGCAATTTTGTTTTTAAGCGTGGTGACACATTCAACTTGAATTTGCAG

CTGGTTGATATGGATGAAACCCTGCAGTATCCACCGGATGATGTTCGTCG

TGCAATTGATCTTACAGGTTATACCTTCACTTCACAGGTTAAAGCTCTGGC

TGATGGCGCTGCTGTGGCTACCTTGACTTGCGCAGCATTAAACCAGAGCA

CACAGAAGGGATGGCTTAACGTTAAATCAGGTGCAAGTACAGCAGCTTGG

CCTTTAGGTCTGTGCCAGATGGATATTAAGGCTGTCGTGAATGGAGTTAC

CCAGCATACAGATACTTTGATTTTCCAAGTGATTGATGGGGTAACAGCATA

A 

group_

3095 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAGCTTTATTACTGTAGATGACGCAAATTCAATTTTGGGCAGCGATTTT

GCACCAGACAGTGATAAGGCTCGTCTGGTGAAGCTGGCAAATGTGTGGAT

GAAAAACAGAATTGGTTTTGTACCAGATCCAATTGATCCACTTCTTAAGGA

CGCGGCTTGTGAAATTATCAAAGGAATTCTGGCCAAAGTAATTTATAACGG

CAAAGAGCAGCAGTTGAAGCGTAAGAAAGTTAAGGCTGATTCTGTTGAGT

CAGAAAAAGAATTTCAAGACGGATCTGAAGCAATCTCTAGCTTTGAACAGA

TAGCAATTGATTTTATTGATTCACTTGATTTGAAAGATCCAAATGCAAGTTT

TAATGGCTTTGGCATACCACTTTACAGGGCATGA 

group_

3141 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGCTTAAAAAGTCATTACATGATCAAATTAAAATAATTGGATTTTGGACCG

TTGGTGGAGTTTTTTGGTATTTAGTTATAGCTTTTTTTCTTAAAAGTAAATAT

CCAATTTTTGATTATAGCTTTAATCTAGAAATTGCATACGACGTCATAAAAG

ATGCTTTAACTCTTGCAGCAAGCTTTTTAGCTCCAGTTGCAGCATTTGTTC

TGTTTAGCGATTGGAGAGTTCAACATAAAGCTCTAAAAAATGAAAAGTTAA



GTGAAGATATCTTAAGAATCCTTAACACGGAATTATTATCCTTTTATAATTT

TAATCCTCGATCAAAATCAGATGTTGAAGATTTTAATAATCATCAAATGCAA

TTTCATAGGAACGTTGCAAATATTTATGTGATGTTAGATGAAATTGATGCAA

ATGAAGTGCAGGCAAACCACTTCATTGAAAATATTAAAAAAATAGAGGTTG

ATCTAGATGGTTTATACATGAGTATTTTTAAACAAATTGAAATTGTTATTGA

ACATGATGCGATTTCTGATTTTCTAGATACTCATTCAATGCGTAAAAAAGAA

ATATTATTAAAAAAATTAAAAAAATTTGAAAATATAAATGAAACCCATTATGA

AAATTTAATTAAAGTAATTTCACAATTGAAACCTTTAAAAGTTTAG 

group_

3166 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGGATCAGATCAGACCATTTCCTCCAACTGATTTTATGGATCAGGCAGAA

GAAGAGGAAGCAATTCGTTTAATACCCGCTCCAGACCTAAAGAAATGGGT

TGTGGCCAACTACTTAACGATAGGTGGACCTCTTTATAACCCTGACCATGA

CCATATTGCTGAGCTGCTTCACGATAATGAAGAATTTTTAGCATTTGCTTG

GGCCTCTTCTGCATATAAAAGTAAGCAAGCTATGGTGTTAGGTCAGTGCG

AAAAAGTCATGTTCAATGTTGGTGGATGGCGTAAGGCCAGACAAGAGCAA

CAGATGCGTGATTGGTTTGGTTTTGTACCTACTTATTTAATAACTGTCGAC

GCTTCTTTCTGTGAGCGTGCAAACGATACAGAGTTCTGTTACTTACTTGAA

CATGAGCTTTACCACATTGGAGTGATGAGAGACGAGGACGGAGAAATTGT

TTATAGCGATAGTTCTGGTCTTCCTAAGCACTATCTTGCTGGTCATGACGT

TGAAGAGTTTATTGGCGTAGTTAAACGTTATGGACCAAGCAAAAATGTTAA

GCGACTTATTGAAGTCGCAAAAAATCCGCCGTTTGTTTCGAATCTTGATAT

TTCAAAATGCTGCGGCAACTGTGTAATCAATTGA 

group_

3193 
 

hypoth

etical 

protein 

L6, L7, 

L8 
S AAA domain 

ATGGCTCTACCGATTATTACTGCTGACCAAACTTTATTAGTTCAAGCAATTA

TTGTGTACCTATACGCTGATCCGGGTTTAGGTAAATCATCGATGGGCTTTA

CTGCGGAAAAAGCAATTTCTTTTGACTTTGACCGTGGTGCTCACCGTACTG

GTGAATTACGTCGAGGTGCGGTTGTACAGGTTCAACAATGGAGTGATGTT

GCAAACCTTACGCCGCAGGACTTAGCACCCTATAAAACCGTAGTCATTGA

TACCGTGGGTGCAATGCTTGAATGCATTAAAACCCACCTGTTACTTACGG

CAAATAACCGTCAAAAAGATGGTTCTTTAAAGTTAAAGGCTCAAGGATTAG

CGAACCAAACGTTCAAGCAATACATCAATACTTTGATCAGTTTAGGTAAAG

ACGTTGTTTTCATTGCACACGCTTCAGAAGATCAAAACGGTGATCAAATTA

TTTACCGACCAGATCTAGGTGGTAAAAACCGTAACGAGCTTTACCGTATC

GCAGATGTGATGGGTTATCTAACAACTGTTACTACAGGTGAAGGTAAAAAT

GCCCGCGTTATTAATTTTAAACCCTCGCCTACACATCATGCGAAAAACTCA



GGTGCTTTAGGTGGTGAAACTGGTGAAGTATGGGTACCAGATCTTAAAGC

ACATCCTACTTTCTTGGCTGACCTGATTACTCAAGCTAAAGATCACATTAA

CACCTTAACGCCTGCACAACTTGCAGCAGCTAAAGCCCAAGAAGAGCTAG

AAAACTGGAAACAAAGCTGTGAAGAAGCTGAGCATGCAGGTGACCTTAAT

CAATTAACTGAGTCGCTTGATAAAGAACACATGTATTACCAGAACATGCGC

CAAGCAATGTTAATGAGAGCTAAAGCATTGAATTGCACGTTTGATAAACAA

CGTGGCACTTGGATTAGTCCACCAGAATTTAACGGTATCTCAGATCAACAA

AGAGATGAACTTCAAAACTTTATTGCTGAACGTGGCCTCGATGTAAAAACA

GTTTGTGAGCACTTCGGCATAGATGCCCTGATCCAAATTGAAGCGGCAAA

ACTAACTGCAGTTAAACAAGAAATTGAAACCTTAGCGAAAACGGGGATGA

CAGCATGA 

group_

3195 
 

hypoth

etical 

protein 

A3 S AAA domain 

ATGGCTCTACCGATTATTACTGCTGACCAAACTTTATTGGTTCAAGCAATT

ATTGTGTACCTATACGCGGATCCGGGTTTAGGTAAATCATCGATGGGCTTT

ACTGCGGAAAAAGCAATTTCTTTTGACTTTGACCGTGGTGCTCACCGTACT

GGTGAATTACGTCGTGGTGCAGTTGTACAGGTTCAACAATGGAGTGATGT

TGCAAACCTTACTCCGCAGGACTTAGCACCATATAAAACTGTTGTCATTGA

TACCGTGGGTGCAATGCTTGAATGCATTAAAACCCACCTGTTACTTACGG

CAAATAACCGTCAAAAAGATGGTTCTTTAAAGTTAAAGGCTCAAGGTTTAG

CGAACCAAACGTTCAAGCAATACATCAATACTTTGATCAGTTTAGGTAAAG

ATGTTGTTTTCATTGCACACGCATCAGAAGATCAAAACGGTGATCAAATTA

TTTACCGACCAGATCTAGGTGGTAAAAACCGTAACGAGCTTTACCGTATC

GCAGATGTCATGGGTTATCTAACAACTGTTACTACTGGTGAAGGTAAAAAT

GCCCGCGTTATTAATTTCAAACCTTCGCCTACACATCATGCGAAAAACTCA

GGTGCTTTAGGCGGTGAAACCGGTGAAGTATGGGTACCTGATCTTAAAGC

ACACCCTACTTTCTTGGCTGACCTGATTACTCAAGCTAAAGATCACATTAA

CACCTTAACGCCTGCACAACTTGCAGCAGCTAAAGCCCAAGAAGAGCTAG

AAAACTGGAAACAAAGCTGTGAGGAAGCAGAGCATGCAGGTGACCTTAAT

CAATTAACTGAGTCGCTTGATAAAGAACACATGTATTACCAGAACATGCGT

CAAGCAATGTTAATGAGGGCTAAAGCATTGAATTGCACGTTTGATAAGCAA

CGTGGCACTTGGATTAGTCCACCAGAATTTAACGGTATCTCAGATCAACAA

AGAGACGAACTTCAAAACTTTATTGCTGAACGTGGCCTAGACGTAAAAACA

GTATGTGAGCACTTAGGTATCGATGCCCTTATTCAAATTGAAGCAGCAAAA



CTTAAGGCAGTTAAACAAGACATTGAAACATTAGCTAAAACGGGGATGACA

GCATGA 

group_

3226 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGGAACCAGTTTCCACAAGCGGTTTAACAGCAATTTTAAAATTTTATGGA

GCGGCAATCATGGTGACTTTAGCGGTCGCTTTAGTTGCAGCAGTAGTATT

AATGACACGTATGCCACGCTCACCACAAGAGTGGGCAGTGGGCTTGATCT

GTACGGTTGTATCAAGTTTGGCTGGCGGCTCATTCATTATTGTGAAGTGG

GGGCTTCATGAATGGGTTACTGATGTATGGGGGATGATTGCTCTAGGTGG

GTTCTTCTTTGTTTGTGGATTACCCGGTTGGGCTTTGGTCCGTTGGATTTT

TAACTTCATAGATAAACAGGAAGGTAAAACGATTGTGGAAGTGATCAAAGA

GTTTAAGAAAGCCAGAAAAGACATTGAAAACAGTTAA 

group_

3228 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGGAACCAGTTTCCACAAGCGGTTTAACAGCAATTTTAAAATTTTATGGA

GCGGCAATCATGGTGACTTTAGCGGTCGCTTTAGTTGCAGCAGTAGTATT

AATGACACGTATGCCACGCTCACCACAAGAGTGGGCAGTGGGCTTGATCT

GTACGGTTGTATCAAGTTTGGCTGGCGGCTCATTCATTATTGTGAAGTGG

GGGCTTCATGAATGGGTTACTGATGTATGGGGGATGATTGCTCTAGGTGG

GTTCTTCTTTGTTTGTGGATTACCCGGTTGGGCTTTGGTCCGTTGGATTTT

TAACTTCATAGATAAACAGGAAGGTAAAACGATTGTGGAAGTGATCAAAGA

GTTTAAGAAAGCCAGAAAAGACATTGAAAACAGTTAA 

group_

323 
 

hypoth

etical 

protein 

A3 / hypothetical protein 

ATGAACGTAAAAGCTCCTCCTTTCAACTCATTTGCATTTGTCAGCATGGCT

GCTCTTGCAATCTCTGGTGGTTCTTTAGTTGCTTGCCAATTGCAACCAGCT

TTCCAAACAAAAGAAGCCCCTTCTCTATTTACCCCTAAGACTCAACCAAGT

ACTTACGGGGTTTTAACCGCAAAAATCACAGGTAAACATTCTGGCGTTGCT

GTAATTAAATTAGATAGCTTCCGTTTAAACGTTAGCTTTGATTTTGAAGCTC

ATCCAGACAGCTACGGCGTTCCGGGTTCTGAATTTACCGCTGTTGATATTA

CTCAACTCACGGTAAATGAAATTACTGACATTAACGGTAAGTCATATAACG

ATTTCACCGAATTTGAAGACATCCGCAACATCAATGACCTTCTAAAAGGCT

TCATCGAACGTAACAAGTTGGTGGAGGCTTAA 

group_

324 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3 V N-6 DNA Methylase 

ATGGGGTTCCCTATAGATGAAGGTGTTCTAGGATTTCAAAAATATTACGAT

GCTGCTGCCGTAAGCCCAGCATACAAAATCTTTAGATTAAAACGAGAAGTT

AATGTAGAATATTTGGATTTGATTTTGAGATCTAATTCTCTAAGAAAAATAT

ACAAAAGTAAAATGCAAGGCAGTGTAGAGAGACGACGCAGTATTCCTGAT

GAAATGTTTTTGAATATTGAGATCCCGAATCCTCCTGAAGAGGTTAAAGAT

CAAATAGTAAAACAACATAAACTAATAAAGGAAATTGAGAATAGTCTCAAG



GAAAATCAAAAAAAATTGCGTCTAAAGACAGAAGCATTATGGGAACTTCCT

CAAAATTACAACTAA 

group_

325 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A14 V N-6 DNA Methylase 

ATGTCTAATATTGAGCAAGATACACGTTTTATTGTTAACAATAATTTGATTA

ACAAGGGCTGGATCTTGGACATTCAAGATCCAAACAAAAATGTCTTTTTTG

AATCAGATATCTTAAGAATTGTTAATAATGAGTTTCTCAAGAAAAGTAAAAA

AAGACCCGATTATGTTCTTTTCGATTCACAAAATAAGCGGCCAATCGGTGT

AATTGAAACGAAATCAGGTGGAAAAAGCTTAACAAAAGCACTGGATCAGG

CAACCGAATATGCTGAAATGCTTGATGCACCTTTGATATTTGCAATGAATA

ATGGTTTCTGCGAAACACGGCATTTGTATACCCAAAAACCATTATTTATTG

ATGAAAATGAGGTTAATGAATTAATAAGAGTAAATGAAGCTAAAGAGTTCA

TATTGCAGGAAACAAATGGTATTTATATTACACCTAAAGAAATTTTAGTCTC

TCGCAAAGAGTTAATTAATGTTTTCAAGAAGTTAAATAACTCACTAAGAGGT

GAAGGTTTAAGAGCTGGTATAGAAAGGCTTTCAGAATTTGCAAACATTCTT

TTTTTAAAATTGTATACAGAGAATGCTAATACAGGTATTTGGAATTCTCTCA

AAAGTCTCGATAATGATTTGCTAATTAATACAACTAATAACATACTACAAGA

TATTGATAGACAATATGGTGCTTCTGTTTTTACAAATTTACAGCTAACCAAC

CCTGTTGCTGTTAAAGAGATGATCAAAGAGTTGGATAAGTTAAAACTCTCA

TCAATAGATACCGATATTAAAGGAGATGCTTTTGAGTATTTCTTACAGCAA

GCTACAGCAACTAATAATGACTTAGGAGAATATTTTACTCCACGTCACATA

ACTAAAACCATTGTTAACTTAGTCAACCCTAAATATGGTGAAAAGATCTATG

ACCCTTTTTGTGGGACAGGTGGTTTTTTAACAGAGGCATTTGATCATATAA

AAGATAACACTTTAATTGCAAACAATAGTAGTGAAGAAATCAAGCTTAAAC

ATAATACTATTTTTGGAAGAGAAATTACCTCAAATGCAAAACTCGCAAAAAT

GAATATGATTCTGCATGGGGATGGGCATAGTGGAATTTGCCAGATAGACA

CACTTCAAAACCCTATTGAATCTGAATATGATGTGGTTATAACCAACATGC

CATTTTCTCAAAAAACTTCTTATTCTCACTTATATGAGAATAAGTTAGCTAA

AAACGATGGTGATGGAGTATGTGTTCTACATTGCTTTAAAGCAACAAAAAA

AGGAGGGCGAATGGCATTAGTAGTACCTGAAGGCTTTCTTTTTAAAGCCG

CTTTAGCTCCAGTAAGGAAGTATTTATTTGAAAACGCCCAACTAAAAGCAG

TAGTTTCACTTCCAAAAGAAGTTTTTCTGCCATATGCAAAAGTTAAAACCAA

TATACTCTACTTTACCAACTGTCATAATGGTAGAACAAATTCTGACGTTTTT

TACTACAATGTGACAAATGATGGCCTAAGTTTAGATTCTTTCCGTAGAAAA

ATTGACGAAAATGATTTAAAAAATTTAGATTTTGCTGATTTAAATAAGAGCG



ACTTTGATAAATATTATAATGAATTAGGTTTCTTAAAAGTTAATCCAGAATTA

ATCAGAAGCAATGATTATATTTATAATTATGCTCACTATAGTAATTCACATA

TAAAATCAAAATTCCCAACTATAAAACTAAAAGAACTCCTATCCTTGTCTGG

CAAAGTCAAAGTGGGAGAGGATACAAATATACCTATTATGAGTATCACTAT

GGAACATGGCTTAATTGATCAGCATGAGAAATTTAAAAAACGAGTCGCAAG

TTCTGATATTTCTGGGTATAAAAAGATTTTTAAAAATGAACTTGTAATGGGG

TTCCCTATAGATGAAGGTGTTCTAGGATTTCAAAAATATTACGATGCTGCT

GCCGTAAGCCCAGCATACAAAATCTTTAGATTAAAACGAGAAGTTAATGTA

GAATATTTGGATTTGATTTTGAGATCTAATTCTCTAAGAAAAATATACAAAA

GTAAAATGCAAGGCAGTGTAGAGAGACGACGCAGTATTCCTGATGAAATG

TTTTTGAATATTGAGATCCCGAATCCTCCTGAAGAGGTTAAAGATCAAATA

GTAAAACAACATAAACTAATAAAGGAAATTGAGAATAGTCTCAAGGAAAAT

CAAAAAAAATTGCGTCTAAAGACAGAAGCATTATGGGAACTTCCTCAAAAT

TACAACTAA 

group_

326 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A3, 

A14 
V N-6 DNA Methylase 

ATGGGGTTCCCTATAGATGAAGGTGTTCTAGGATTTCAAAAATATTACGAT

GCTGCTGCCGTAAGCCCAGCATACAAAATCTTTAGATTAAAACGAGAAGTT

AATGTAGAATATTTGGATTTGATTTTGAGATCTAATTCTCTAAGAAAAATAT

ACAAAAGTAAAATGCAAGGCAGTGTAGAGAGACGACGCAGTATTCCTGAT

GAAATGTTTTTGAATATTGAGATCCCGAATCCTCCTGAAGAGGTTAAAGAT

CAAATAGTAAAACAACATAAACTAATAAAGGAAATTGAGAATAGTCTCAAG

GAAAATCAAAAAAAATTGCGTCTAAAGACAGAAGCATTATGGGAACTTCCT

CAAAATTACAACTAA 

group_

327 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGGACAACTCTAAACTACCAATCAACCAGATTATTGCTCGCATCAATGAT

GCTGCGAAACATGGTGAAGCTTTGGTGCTAACCGCTGAAGAAGTAAAGAT

TCTTTCTAAAGATATTGGCGACAAAGTCTTTATTCCTGTGCTTACTAATGAG

CAGGTCGTGCAGTTGGTAAAAGAAGGAAAGCTAGGCCAGAAAATTAATAA

CACAAAAGATTAA 

group_

3271 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT



AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3272 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATCTCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGCATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3273 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATCTCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGCATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3274 
 

IS4 

family 

transp

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATCTCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT



osase 

ISAba

33 

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGCATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3275 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3276 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 



group_

3277 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3278 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3279 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT



TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3280 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3281 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3282 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATCTCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT



AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGCATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3283 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3284 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3285 
 

IS4 

family 

transp

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT



osase 

ISAba

33 

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3286 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3287 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATCTCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGCATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 



group_

3288 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATCTCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGCATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

3289 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

329 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGACTACGACAGTTAATTCAGACATGATCATCTATAATCAATTGGCTCAA

ACTGCTTATTTAGAGCGTTTGCAAGATAATTTGAATGTATTTAACCAAGCCT

CTAATGGTGCAATTGTTTATCGCAATGAGATCATTGAAGGTGATTTCAATA

AAGAAGCATTCTACAAAGTGGGCGGTAGCATCAAACATCGTGATGTGAAT

TCAACCGCCAAAGTAGTTCCAGAGAAAATTGGTTCTGGTGAGTCTGTAGG

CGTAAAAGTCCCATATAAATATGGTCCTTATGCATCAACTGAAGAGGCATT

TAAGCGCCGTGCTCGTACACCAGAAGAATTTGCTATGGTTGTTGGTTACG

ATCTTGCAGATGCATTGGTTGCAGGCCGATTAGAGTACAGTTTAGCTTCTT

TAAAAGCTGCTATTTCTAGCAATCCAGACATGGTTGCAAAAGGTAGTATCG



TTGTTGATGGCCGCAAAGCATTGACTCGTGGTATGCGAAAGTTTGGTGAT

AAGTTTGGCCGCATTGGCTTATGGGTGATGAACTCAGATACATATTTCGAT

ATTGTCGATGATGCAATCACTAAGCAAATTTATGGTGAATCTGAAATCGTT

ATCTACGGTGGTTTACCGGGAACCTTAGGAAAGCCGGTCTTGGTGACGGA

CGCTGTAGGTGATAACGATGCTTTTGGTTTGCAGTATGGCGCTGTCACTG

TAACTGAATCACAAGTACCGGGCTTCCGAGCTTATGACATCAATGATGAA

GAAAACTTAGCAATCGGTATGCGTGCTGAAGGTGCATTTAACTTAGATATT

CTTGGTTATAGTTGGGATACATCGAAAGGTGAAAATCCTGACCTTACATTA

CTTGGTTCAAGCGCTAACTGGATCAAATATGCAACCAGCAACAAAATGACA

GCAGGTACCTTACTTGATTTATCGGGTACAGCGACAACTGGTTAA 

group_

3290 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAATTGAA

CAAGACATCAACTTCTGCATTCGTGTTAAAAAAACTTCATTGTCACCAATCA

TTTAG 

group_

33 
eptA_2 

Phosp

hoetha

nolami

ne 

transfe

rase 

EptA 

L7, L8, 

L9, L10 
S Domain of unknown function (DUF1705) 

ATGTTTAATCTCATTATAGCCATTTGGCTAGGTGCAATTTTAAATATTGGTT

TTTATCATCAAGTCCATACTTTAACTCCATATTTTGGAGTAAAGGCTATTTT

GTTTTTAGCTGCTACTCTCATAATTCTTGTTGCTACCTATTATGCGGTTTTA

CAAATCTTAAATTGGAAATGGACTGCCAAAATCTTTGCAATTTTATTGATAT

TTATTGGTGGTTTTAGCTCTTATTTTGTAAACACATTAGGTGTCATTATTTC

ACCCGACCAAATTCAAAATATGGTGCAGACCGATGTTTCGGAAGTTACCG

ATCTAATCTCTTTACGCTTTGTTTTATGGACAATTTTTTTTGTTATTTTACCC

ATTTTTTTAATTACTCAAGTTAAATTTAAACAAGAAAAAGTATCACGGTTGTT

ATTGAAGAAAGTATTCTCACTGGTAGCTTCATTGGCCGTGGTCGGTGTTTT

ACTTTTTACCTACTATGTCGATTTTGCTGCAATATTTCGTGAGCATCGTGAT

TTAAAAGGGATGATTTCACCGCAAAATAGTATTTCATCGCTTATGTCTTACT



ACCATAAGAAGGCTCCGAAGAAAAATCTGCCTCTTGTGATATATGGACAA

GATGCTCATCAAGTTCAGCGCGTACAAAAGAATCTCCCTAAGTTAATGATA

CTTGTTGTGGGTGAAACGGCACGTGCCGAAAGTTTCTCTCTAAATGGGTA

TGCAAAAAATACGAATCCGGAGCTTTCTAAACAAGATATTTTCAACTTCTCT

CAAGTGAGCTCATGCGGTACGGCAACAGCGGTTTCTGTGCCATGTATGTT

CTCGGGTATGCCACGTGTAGATTATGATGAGCAATTAGCCAGTCACCGCG

AAGGTTTACTAGATATTGCAAAACGTGCGGGTTACCAAGTAACTTGGATTG

ATAATAACTCGGGTTGTAAAGGTGCATGTGATCGCGTTGAGCAATACCAG

ATTCCAGAAAACTTAAAGAAAAAATGGTGTAAAGATGGCGAATGTTATGAT

GACATTCTCATTGACAGCTTAAAGCAGTATTTGTCTACTATTGCCAAAGAT

GATGATCGTCCACGTTTGATTGTTTTGCATCAGGTGGGTAGTCATGGACC

TGCATATTACAAGCGTGCGCCTGAAGCATATCAACCCTTTAAACCGACTTG

TGATACGAATGCGATACAGGGCTGTTCGCAAACCGAATTGCTAAATAGTTA

TGATAATACAATCGTATATACAGACCATGTATTAAGCCAAATGATTAATACT

CTAAAAGAAATATCAAAATATCAGACAGGTTTATGGTATTTATCTGATCATG

GCGAATCAACCGGAGAACATGGTTTATATTTACATGGTTCACCTTATGCAA

TCGCACCGAGCCAACAAACACATGTACCAATGATTATGTGGTTCTCTGAAA

GTTGGAAACAACATAATCTTGCTCAAGTGAATTGTTTAAGCCAACAAACTA

AACAAAAGTTAAGTCAGGATAATTTATTCCCAAGTTTGTTAAGTTTGCTGGA

TGTAACAACTCAGGTCATCAACCCTCAACTGGACATGTTGCACTCTTGTGC

CCATGTAAACTAA 

group_

330 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
N domain, Protein 

ATGACTACAACAGTTAATTCAGACATGATCATCTACAACCAATTGGCTCAA

ACTGCTTATTTAGAGCGTTTGCAAGACAATTTGAACGTATTTAACCAGGCC

TCTAATGGTGCAATTGTATATCGCAATGAGATTATTGAAGGTGATTTCAATA

AAGAGGCATTTTACAAAGTGGGCGGTAGCATCAAGCATCGTGATGTGAAT

TCAACCGCCAAAGTAGTGCCTGAGAAGATTGGGTCTGGTGAATCTGTAGG

CGTAAAAGTCCCATATAAATATGGTCCTTATGCTTCAACCGAAGAGGCATT

CAAACGCCGTGCACGCACACCTGAAGAGTTTGCCATGATTCTTGGTTATG

ATTTAGCAGATGCATTAGTTGCAGGACGTTTACAGTACAGTTTAGCTTCTT

TAAAAGCTGCTATTTCTAGCAATCCAGACATGGTTGCAAAAGGTAGTATCG

TTGTTGATGGCCGCAAAGCATTGACTCGTGGTATGCGAAAGTTTGGTGAT

AAGTTTGGCCGCATTGGCTTATGGGTGATGAACTCAGATACATATTTCGAT

ATTGTCGATGATGCAATCACTAAGCAAATTTATGGTGAATCTGAAATCGTT



ATCTACGGTGGTTTACCGGGAACCTTAGGAAAGCCGGTCTTGGTGACGGA

CGCTGTAGGTGATAACGATGCTTTTGGTTTGCAGTATGGCGCTGTCACTG

TAACTGAATCACAAGTACCGGGCTTCCGAGCTTATGACATCAATGATGAA

GAAAACTTAGCAATCGGTATGCGTGCTGAAGGTGCATTTAACTTAGATATT

CTTGGTTATAGCTGGGATACATCAAAAGGTGAAAACCCTGACCTTACTTTA

CTTGGTTCAAGTGCCAACTGGAAAAAACATGCTACTAGCAACAAAATGACA

GCAGGCACATTGCTTGATCTATCTGGCACAACAACAACTGGTTAA 

group_

3315 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAAAAGTCATGATCATTTGCTCGATAGGCAATATGACGAGGATCACTAC

AACTGTGTTCACTTTGTTCATGAAGCTGCAATGGACCTATATGGCATAGAT

CGGGCTGAAGCGCTTGAACTCTTTATGCAGCCTAAGGGCAAAATTACTTTT

TTATCTTCACGGTTAAAACTTTTAAATCCGCTACCCATGCCCAAGGAAGGC

TGCATAGTCGCCTTCCATCCGAGACAAAGAAATAAGCCCCCGCATGTGGG

GCTTTTTCGTGGGCAAAAGATTCTTCACCTCATGGAAAGCGGAGTCACTTA

TTTGCCTGAAGAGGTTGTGATGGAAATGGGGTTTAATCGGGTCAGTTATTA

TGATTAA 

group_

3316 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAAAAGTCATGATCATTTGCTCGATAGGCAATATGACGAGGATCACTAC

AACTGTGTTCACTTTGTTCATGAAGCTGCAATGGACCTATATGGCATAGAT

CGGGCTGAAGCGCTTGAACTCTTTATGCAGCCTAAGGGCAAAATTACTTTT

TTATCTTCACGGTTAAAACTTTTAAATCCGCTACCCATGCCCAAGGAAGGC

TGCATAGTCGCCTTCCATCCGAGACAAAGAAATAAGCCCCCGCATGTGGG

GCTTTTTCGTGGGCAAAAGATTCTTCACCTCATGGAAAGCGGAGTCACTTA

TTTGCCTGAAGAGGTTGTGATGGAAATGGGGTTTAATCGGGTCAGTTATTA

TGATTAA 

group_

332 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGGGATGGAAGGGGAAAAAGCCAACTGAATTTAGTTTTGATGTGGCTAA

AACAGCAGAAGACCATGTAAAGAATATTGTCATGGATACCGTGCAATCCTT

AGTTAATTTAAGTCCCGTCGATACTGGTGCATACCGTGCTTCACATATTGT

CTCGATTAGATCTGCTGATTTAGGCGTGCGTGAACCTGAAACAAACCCTG

TTAACGATGCAGCAATTCAAGCTGTAAAGATTAAATTGGGCAATTTGGTCT

ACATTCAGAATAACCAACCTTATGCTGAACGTTTAGAAAACGGCTGGTCTG

ATCAAGCACCACAAGGTATTTATGGTCTCACGTTTAACTTTATTTCTCAAAA

GTACGGTGGCTAA 

group_

3448 
pcaI_1 

3-

oxoadi

L6, L8, 

L9 
I 3-oxoadipate CoA-transferase activity 

ATGATTGACAAAAGTAAGTCCTCACTAAGCGAGGTTTTATCGCAAATTAAA

GATGGTGCAACCATTCTGATTGGTGGTTTTGGTACCGCAGGACAACCCGC



pate 

CoA-

transfe

rase 

subuni

t A 

TGAACTCATTGACGGTCTGATTGATCTTGGCGTTAAGGACCTGACCATTGT

GAGCAACAATGCCGGTAATGGCGATTATGGTCTGGCTAAACTGCTCAAAG

CCGGTTCTATTAAAAAAGTGATTTGCTCTTTCCCACGTCAGTCTGACTCTT

ATGTGTTTGATGAACTGTACCGTGCCGGAAAGGTTGAACTTGAACTGGTA

CCGCAAGGCAATCTGGCGTGCCGTATTCAGGCAGCAGGTATGGGCCTTG

GGGCGGTGTTTACCCCAACTGGCTTTGGAACACTTTTGGCCGAAGGCAAA

GAAACCCGTCATATTGATGGTAAAGATTACGTGCTTGAGTATCCGATCAAG

GCTGACTTTGCCCTGATTAAAGCCTATAAGGGCGACCGCTGGGGAAATCT

GGTTTACCGTAAATCTGCACGTAACTTTGGCCCGATCATGGCCATGGCTG

CTGATGTCACCATTGCTCAGGTTTCTGAAGTGGTTGAATTGGGTGGATTA

GACCCGGAACACATCATCACCCCAGGTATTTTTGTACAGCATGTTGTACAA

GTACAGCCCGCACAGTAA 

group_

35 
 

hypoth

etical 

protein 

L8, L9, 

L10 
Q von willebrand factor, type A 

GTGGATACTACCGCGCCGCAAGCAGGTGAACTGACTTTATCTGACTTGAG

TGATACAGGTATTTCAGCAACAGATCAGATCACGCAAGATAAAAACTTCAA

TTTAAAGCTTGAAGGACAGGAAAGCGGCAGCCGAGTAACATATTTAGTTT

CTACCGATGAAGGTAAAACCTGGCAAGAGACGACATTAAATCAAAAAGATT

TAGCTGACGGTATTTATCTTTATAAAGCTGTAGTGACAGACGCTGCTGGCA

ATACCTCGGAAACGGCTGTACAAAAAGTGGTTGTGGATACTACCACACCA

CACTCAGGTGAACTGACTCTATCTGACTTGAATGATACAGGCGTTTCAGTA

ACAGATCAGATCACGCAAGATAAAAACTTCAATTTAAAGCTTGAAGGACAG

GAAACTGGTAGCCGAGTAACATATTTAGTTTCCACTGATGAAGGAAAAACT

TGGCAGGAAACCACGGTAGTCCAAAAAGATTTGGCTGACGGTATTTATCA

ATATAAAGCTGTAGTGACAGACGCTGCTGGCAATACCTCGGAAACGGCTG

TACAAAAAGTGGTTGTGGATACTNNNNNNNNNNAGCAGGTGAACTGA 

group_

350 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTAG 



group_

351 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

33 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

ATGACACATCTCAATGAGTTATATCTTATCTTAAACAAATATCTAAAATGGA

ACAAGTCACATTTAAAGTGCTTTGCGCTCATCATGCTTGTGATTATTTTAAA

GCAAACATGTAATCTTTCTTCTGCATCTAAAGCCTTGCCCATCAAGTGCTT

ACCACAATCATTTTATCGACGTATGCAGCGCTTCTTTGCAGGTCAGTATTT

TGATTATCGTCAAATTTCTCAGTTGATTTTCAATATGTTTTCATTCGACCAA

GTGCAACTGACTTTAGATAGAACCAATTGGAAATGGGGAAAACGAAATATT

AATATCCTGATGCTCGCAATCGTTTATCGTGGAATAGCGATACCTATCCTT

TGGACATTGCTTAATAAACGTGGAAATTCAGATACGAAAGAGCGTATTGCT

TTGATTCAACGCTTTATAGCCATTTTTGGTAAAGACCGTATTGTGAATGTGT

TCTCGCAGACAGAGAGTTTATCGGTGAGCAGTGGTTTACATGGTTAA 

group_

3514 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGGCAAATCTTGTTTTTAAATTTAGTTGGGATCATCGGCCATTCCCGTAT

AACTCGGCTCAGGGAAAACGGCAATTCATGCTGCCATTCGCTTCAGGTAT

TCCTAATCTGGCACCAAACTTTTCGCAGGTCCAAGGTACTGCTGCAGTCT

CTCAAGGTGGTACTGGGGCGACAACTGCACTAGATGCTCGAAATAATCTC

GGAGCAGCAGAAAAAGGGGTGAATAGTGACATTACAGAGCTAAAAGGATT

AACCAAGGCTATTGCAATTTCTCAAGGTGGTACCGGTGCAACAACTCCAT

CCGATGCTCGAACTAACTTAGGGCTTGGTAGTGCCGCAACTAGAAATGTT

GGTACTACAGCTGGTAATTTGATAGAAGTTGGCAGCTTTGGAATTGGTGG

AGTAGGCCAAACTTTTGAAAGAAAAATGATTACGGGAGTAAACCTAGATTC

TGTCGTTAGCTATGTATTGTTATTTCCTTATTCTGTCAGCAGCTCACCCAAT

CGAAACATGTTTGGTGAGCTAGTGTTTTCGAGGGGTGATTCAGGCTCAGC

AAATCAACATTCGAGAACTTTAGTATCAATTCAGCAAGCATATGATCGTGT

TACAGCTCGGCTTATTAGTATTGGTGTAAAAACTCATATTTCAGGTATGGC

TGTAGTTAAATATCAAAATGTAGACTATGTTGCCATTCGAAGAACAGCAAG

TTCTTCAACATCGGCATTTAGATATTTTTCCGGTATTTCCAATATTACATCT

GATAATTATTTAGTTACTGTTCATACAGATGACGTTGTTATTGTCAGTGAGA

TACCTGTTGTAATTGAGCAGCTAAGAACATCTGCGAATACTTCTGTGGATT

CCAACGGTTTCATAAAAGCAGCATCACCAGTAGTTAAGCTATTTAACGACC

ATATCGAGCTCAATAATGATGCAAAAAAACAGCCGATTGAATTTAAGAGAA

TTGATGTTGGTGATTATTTACTAGAAGGTTCTTTAGGCTTTGCTCAGGAAG

GCTGGTATATCGAAGTACCGAAAGATGCAAGCGGCAACACAATCGTCGCA

GTAGTGTATGACACCCTAGAAAATGGTGACATCTCAATTAAAACTTACAAG

CGTAAGTTTGATTTTGAACTTGCTGCTGTTGTGGCAGATCACGAGAACCCA



ATGGACATTCCAGAAGGCCGCTGGATTGATATCCGTCTGCATGAAGAACC

TGAACCAGAACCTGAGGTTGAAGAAACTTTGACTGAAACACCAGTGGATT

TCCAGCCGACTAACTTATCTCAGGCAGTTGCTGCAGCAATGAATGGCGTG

GAACCCCCAGAAATCTCAGACACAGACGAAACACTTTAA 

group_

3663 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S Domain of unknown function (DUF1833) 

ATGGATAACGAATATGCCAAGTTCTTTTTCAATCGGAAAGTTGATGTCTAT

CAACTGGAGTGTATTGAGCTATCACATCCTTCTTTTATGAATACTTATCGG

GTAGTCCGTAATGATGACCGAGGTGTCTATGTACAACATAAGGAAGGATC

CGGTCAGGTCTATTATGAGTTCTTGCCAGTCTCTATACAAAGATCCGGAAT

GCTTGGTGATCTGGACCAGACATTAACCGTTTCTATCTCTGGTCTAGGTGA

TGTGATGCCTGATGAGTTTGAACGGGTAATCGAAGGGCAATATCCAGATG

TAAAGCCAACCGTAAATTACCGGATTTACAGTTCAGACAATCTGAACTCTC

CAATGTTTTATTTACTTGGACTGCAACTCTCAAGTGTCGCCATGAACCATA

AAGCTGTGACATTCAAGGCTGAATCACCACGATTAAATACCACTAAAACTG

GGGACATTTTTGCACTGGATCGCTTTAGTGGTTTGAAGGGGGCTATATGA 

group_

3664 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S Domain of unknown function (DUF1833) 

ATGGATAACGAATATGCCAAGTTCTTTTTCAATCGGAAAGTTGATGTCTAT

CAACTGGAGTGTATTGAGCTATCACATCCTTCTTTTATGAATACTTATCGG

GTAGTCCGTAATGATGACCGAGGTGTCTATGTACAACATAAGGAAGGATC

CGGTCAGGTCTATTATGAGTTCTTGCCAGTCTCTATACAAAGATCCGGAAT

GCTTGGTGATCTGGACCAGACATTAACCGTTTCTATCTCTGGTCTAGGTGA

TGTGATGCCTGATGAGTTTGAACGGGTAATCGAAGGGCAATATCCAGATG

TAAAGCCAACCGTAAATTACCGGATTTACAGTTCAGACAATCTGAACTCTC

CAATGTTTTATTTACTTGGACTGCAACTCTCAAGTGTCGCCATGAACCATA

AAGCTGTGACATTCAAGGCTGAATCACCACGATTAAATACCACTAAAACTG

GGGACATTTTTGCACTGGATCGCTTTAGTGGTTTGAAGGGGGCTATATGA 

group_

3769 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 



group_

3770 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAATCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3771 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAATCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3772 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAATCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3773 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT



ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3774 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3775 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3776 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3777 
 

IS4 

family 

transp

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT



osase 

ISAba

1 

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3778 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3779 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3780 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 



group_

3781 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3782 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3783 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3784 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT



ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3785 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAATCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3786 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAATCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3787 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3788 
 

IS4 

family 

transp

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT



osase 

ISAba

1 

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3789 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3790 
 

IS4 

family 

transp

osase 

ISAba

1 

A2, A3, 

A14 
L Transposase DDE domain 

GTGAAACTATATATAAGTGCACTACAGTTAGAAAATGGAGAGCTTTTACTC

GTCGTTTCTCCTCAGTTTAATGCCAATGCTATTCAGGATTATGCATTACGC

TGGGAAATTGAAACCTTATTCAGTTGTCTCAAAGGACGCGGGTTTAATCTT

GAAAATACGCGCTTGACAGACCCTAGACGAGTGAAAAAATTGATTGCGGT

GTTAGCTATAAGCTTCTGTTGGTGTTACTTAACGGGTGAATGGCAACATGA

TCAAAAAAAAGCGATAAAAATAAAGAAGCATGGACGACTCTCAATGAGTTT

ATTTCGCTATGGTTTAGACTATGTTCAAATGGCGATTCAGCGTTTAATTGG

TTTTGGGAAAAAAGAAGAGTTTAAGGAAATTTTGGCAATTTTAAGAAGGCA

GAACCCTGATAGGATAAGGGTTCTGTGA 

group_

3798 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAAAAAAATAATTGTAATTTCTACAACACTTTTAGGCCTTACGGGATGTG

CCATTCCTGCGGTAAATAATCTCGTAAGATCCACAAATATGTATCAGGATG

ATGTTTCGGGAAATACTGCAAATTTAAGGGTTTATAGAAGTAATATTCCCAT

GGTGCAGTTCTATATTACTTATCAAAATAATGAGGGTGAAAAAATTTCAAAA

AACCTAATAACTAAGCAGATTTCAAATAATTTAACAAAGTATGGCTCTATGC

ATGAGCCCAAAAAATTAAATATGCCTAAACCCACAATCAGTTTAAATAATG

GTGAAGAGTTTTTTGAGTTTAAAGTACCCGCAAATAAGAAGTTAACTTTCA

GGCTTACTTCTGTTATTGGGTCAACTACTATGTATAGTTGTGATGTAAAAAT

GGACTATCAGTTGGAAAGAAATGGAAATTATGAATTGATCCGTTTAAAACA



GATCAAAGATTTTGTGAATCCAGCTTTACTGACTGAACCATCTCAAGATGA

AGCCTACTGCAAGTTTGTAGTAAAAGAGATTTTTGAAGATGGTAAAGAAAC

TATTATTAAATCGATTTCTTAA 

group_

3799 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAAAAAAATAATTGTAATTTCTACAACACTTTTAGGCCTTACGGGATGTG

CCATTCCTGCGGTAAATAATCTCGTAAGATCCACAAATATGTATCAGGATG

ATGTTTCGGGAAATACTGCAAATTTAAGGGTTTATAGAAGTAATATTCCCAT

GGTGCAGTTCTATATTACTTATCAAAATAATGAGGGTGAAAAAATTTCAAAA

AACCTAATAACTAAGCAGATTTCAAATAATTTAACAAAGTATGGCTCTATGC

ATGAGCCCAAAAAATTAAATATGCCTAAACCCACAATCAGTTTAAATAATG

GTGAAGAGTTTTTTGAGTTTAAAGTACCCGCAAATAAGAAGTTAACTTTCA

GGCTTACTTCTGTTATTGGGTCAACTACTATGTATAGTTGTGATGTAAAAAT

GGACTATCAGTTGGAAAGAAATGGAAATTATGAATTGATCCGTTTAAAACA

GATCAAAGATTTTGTGAATCCAGCTTTACTGACTGAACCATCTCAAGATGA

AGCCTACTGCAAGTTTGTAGTAAAAGAGATTTTTGAAGATGGTAAAGAAAC

TATTATTAAATCGATTTCTTAA 

group_

38 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGGGCTTTTTTATTTCTAAAATTTCAGAGGTTGTTATGGCTTTAAAAGTCG

GAATTATTAAAAGCTCGGACGTATCAAAATGGTGTGAATACAAGGGGGTT

GATGGCGAAGTACAGGCAGAGTTCAAAGTCCGTGGTATCGCCTATAAACC

TTTTCAGGTAGCAATTGAACGAGCCGGAAATCAGATTTCATCCAAAGGCTA

TGATGTGATGGTCAAAGATGAAAATGCCAAGCTTTACCATGAATTGTTAAT

GGATGCGTGTGCTGCCCACTTAATTGAAGACTGGAAAGGTGTGGTATTTG

CCGAAATCGTAGACGGTAAAACGGTTGAATCTGAAAAGCCATATACACCT

GAGAATGCCTCAAAGCTTCTTAATCTTGGTGATATTGGTATTTCAATCTGG

CTATTCATTAAAGAACAGGCTCAGAAGATTCAGGAAGAAGCCGACAAGGA

TAAGGCTTTAATTCTGGGAAAGTCATCGAGCTCTACAAATACCAAAAAACG

TATGCGTCGAAAACGCCGCATGAAATCGAACAAATCAAGTTCTTAG 

group_

4 
pcaI_2 

3-

oxoadi

pate 

CoA-

transfe

rase 

L10 I 3-oxoadipate CoA-transferase activity 

ATGGGCCTTGGGGCGGTGTTTACCCCAACTGGCTTTGGAACACTTTTGGC

CGAAGGCAAAGAAACCCGTCATATTGATGGTAAAGATTACGTGCTTGAGT

ATCCGATCAAGGCTGACTTTGCCCTGATTAAAGCCTATAAGGGCGACCGC

TGGGGAAATCTGGTTTACCGTAAATCTGCACGTAACTTTGGCCCGATCAT

GGCCATGGCTGCTGATGTCACCATTGCTCAGGTTTCTGAAGTGGTTGAAT

TGGGTGGATTAGACCCGGAACACATCATCACCCCAGGTATTTTTGTACAG

CATGTTGTACAAGTACAGCCCGCACAGTAA 



subuni

t A 

group_

4003 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGGACAATTCAAAACGACCAATCAACCAGATTATTGCTCGCATCAATGAT

GCTGCGAAACATGGTGAAGCTTTGGTGCTAACCGCTGAAGAAGTAAAGAT

TCTTTCTAAAGATATTGGCGACAAAGTCTTTATTCCTGTGCTTACTAATGAG

CAGGTCGTGCAGTTGGTAAAAGAAGGAAAGCTAGGCCAGAAAATTAATAA

CACAAAAGATTAA 

group_

41 

ahpF_

1 

NADH 

dehydr

ogena

se 

L8, L9, 

L10 
C Alkyl hydroperoxide reductase 

ATGATTGATGGTGCATTCTTCCAAGACGAAGTGGAACAACGCAAAATCAT

GGCTGTACCGATGGTATTCCAGGACAATGAACACATTGGTCAAGGTCGTA

TGACGCTTGAAGAGATTGTGGCAAAACTTGATACCAATTCAGCTGAAAAAG

ACGCAGCAGCACTCAATGCCAAAGATGCGTTTGATGTATTGGTGATTGGT

GGTGGACCTGCGGGTGCAACAGCTGCAATCTATGCGGCACGTAAAGGCA

TTAACACAGGTATCGTGGCTGAACGCTTTGGTGGTCAGGTCATGGACACC

ATGGATATTGAAAACTTCACTTCTGTGCAAAAGACCCAAGGTCCTAAGTTT

GCTGCTGAAATGGAAGCACATGTTCGTGAATACGATGTGGATATTATGAA

CCTGCAACGTGTCAGCAAAATCACTGGTGCAGACCAAACAGCAAATGGCT

TGGTTGAAGTTGAACTTGAAAACGGTGCAAAACTTGAATCGAAAACTGTGA

TCCTTTCAACAGGGGCACGTTGGAGAGAAATGAATGTACCAGGTGAAGCT

GAATACCGTACCCGTGGTGTAGCGTACTGTCCACACTGTGATGGTCCATT

GTTCAAAGGCAAACGTGTTGCTGTGATTGGTGGTGGTAACTCAGGTGTTG

AAGCGGCGATTGACCTTGCAGGTATTGTTGAGCATGTAACTCTGGTTGAG

TTCGACACTAAACTTCGTGCTGACCAAGTCTTGCAAAACAAGTTAAATAGC

TTGCCAAACACCACCGTGATTATGAATGCATTAAGCACAGAAGTATTAGGT

GACGGTTCACAAGTAACCGGTCTTAAATATAAAGACCGTACAACTGATGAA

GAGCATGTGGTAGAGCTTGCAGGGATCTTTGTACAGATTGGTTTACTTCC

AAACACTGACTTTTTAAAAGACAGTGAGGTTGAGTTAACCAACCGTGGTGA

GATCATTGTCAATGACCGCAACGAAACCAATGTAAAAGGTGTATTTGCTGC

GGGTGACTGTACCACTGTACCTTACAAGCAAATCATTATTGCTACAGGTGA

AGGCGCTAAAGCATCACTCTCTGCGTTTGATTACATCATCCGTTCTGGGC

AATAA 

group_

4127 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S Protein of unknown function (DUF815) 

TTGCAGAATCTGCCAGCCAATGATGTTCTCCTTACTGGTTCACGCGGCAC

AGGAAAATCTTCAATTGTCCGTGCCCTTTTAACCGAGTATAAAGATCAAGG

ATTACGTTTAATTGAAATTGAACGTGATGATCTGTCCGATCTTCCTGAAATC



CAGAAGCTCATCCAGAAGCGTCCGGAAAAGTTCATTGTCTACTGCGATGA

TCTGGCCTTTAATGCTGAAGATGAAAACTATCGCAGCTTAAAAAGTGTACT

TGATGGCTCATTACAGTCAGGTTCAAGTAATTTTATTATTTATGCAACCAGC

AACCGTCGACATCTGTTACCAGAATTTATGCATGAGAACACGCCAGTGAC

TCGTGTAGATGTACCGCAATATACCGAGTTGCATCCACAAGAAGCCATTG

AGGAAAAAATTTCACTCTCGGATCGTTTTGGAATGTGGCTTTCATTCTATC

CAATGGATCAAAACCTGTATTTAACCATTGTAGAACACTATCTTGCTAAAAC

AGATATGCCAATGAATGACGAAGCCCATGCTGAAGCCCTACGCTGGTGTC

AGGCACGTGGTCAACGGTCAGGACGTGCCGCCTATCAGTTCTCTAAACAC

TGGATTGGATCACAACAACTAAAAGCACTGTAA 

group_

42 

ahpF_

2 

Alkyl 

hydrop

eroxid

e 

reduct

ase 

subuni

t F 

L8, L9 C Alkyl hydroperoxide reductase 

GTGTCTGGCTATGCACCTAAAGTGTCGGATGAAGTTTTAAATCAGATTAAA

GGCTTAAACCTCAAAGCTAACTTTGATGTATTTGTATCACTCAGCTGTCAT

AACTGTCCGGACGTGGTACAGGCGCTTAACCTGATTGCCATTTATAACCC

GAACACCACGGCAACCATGATTGATGGTGCATTCTTCCAAGACGAAGTGG

AACAACGCAAAATCATGGCTGTACCGATGGTATTCCAGGACAATGAACAC

ATTGGTCAAGGTCGTATGACGCTTGAAGAGATTGTGGCAAAACTTGATAC

CAATTCAGCTGAAAAAGACGCAGCAGCACTCAATGCCAAAGATGCGTTTG

ATGTATTGGTGATTGGTGGTGGACCTGCGGGTGCAACAGCTGCAATCTAT

GCGGCACGTAAAGGCATTAACACAGGTATCGTGGCTGAACGCTTTGGTG

GTCAGGTCATGGATACCATGGACATTGAAAACTTCACTTCTGTGCAAAAAA

CACAAGGTCCTAAGTTTGCTGCTGAAATGGAAGCACATGTTCGTGAATAC

GATGTGGATATCATGAACCTGCAACGTGTCAGCAAAATCACTGGTGCAGA

CCAAACAGCAAATGGCTTGGTTGAAGTTGAACTTGAAAACGGTGCAAAAC

TTGAATCGAAAACTGTGATCCTTTCAACAGGGGCACGTTGGAGAGAAATG

AATGTACCAGGTGAAGCTGAATACCGTACCCGTGGTGTAGCGTACTGTCC

ACACTGTGATGGTCCATTGTTCAAAGGCAAACGTGTTGCCGTGATTGGTG

GCGGTAACTCAGGTGTTGAAGCGGCGATTGACCTTGCAGGTATTGTTGAG

CATGTAACTCTGGTTGAGTTTGACACTAAACTTCGTGCTGACCAAGTCTTG

CAAAACAAGTTAAACAGCTTGCCAAACACCACTGTGATTATGAATGCATTA

AGCACAGAAGTATTGGGTGACGGTTCACAAGTAACCGGTCTTAAATATAAA

GACCGTGCAACTGATGGAGAGCATGTGGTAGAGCTTGCAGGGATCTTTGT

ACAGATTGGTTTACTTCCAAACACTGACTTCTTAAAAGACAGTGAGGTTGA

GTTAACCAATCGTGGAGAGATCATTGTCAATGACCGCAACGAAACCAATG



TAAAAGGTGTATTTGCTGCAGGTGACTGTACCACTGTACCTTACAAGCAGA

TCATTATTGCTACAGGTGAAGGCGCTAAAGCATCACTCTCTGCGTTTGATT

ACATCATTCGTTCTGGGCAGTAG 

group_

4253 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGTACAAGTTAAAGCTAAATCCTCAGACCAGCGGCTATGGCGTAACACC

GGGTGATGATGTGAAACGTCAGCAGATGGATGGCGGTCGTGGTCGCTAT

TACATCGATGTGAAACGTAACAGCCACATTGTTGATGTGAACTGGAACTTA

AGTAAAACCGATTTCAATAAAATGATGGCTTTCTGGCGGGTCTACCAGAAC

AAACCAGCCTCATTTTATGCGGATTTGGTGATTGATCAGGGAACACGTCA

GCAATATCTATGCAATTTCATTCCAAACTCGTTCAAGACCAATGAAGTCAA

CGGCAACTTATATCGTGTGAACGCGCAGCTCGAAGTTGTTCAAAACCAGC

CTAACCTGAATGCCGATATAGCATTAATTAAAGATTGGGAGGTCTAA 

group_

4254 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGTACAAGTTAAAGCTAAATCCTCAGACCAGCGGCTATGGCGTAACACC

GGGTGATGATGTGAAACGTCAGCAGATGGATGGCGGTCGTGGTCGCTAT

TACATCGATGTGAAACGTAACAGCCACATTGTTGATGTGAACTGGAACTTA

AGTAAAACCGATTTCAATAAAATGATGGCTTTCTGGCGGGTCTACCAGAAC

AAACCAGCCTCATTTTATGCGGATTTGGTGATTGATCAGGGAACACGTCA

GCAATATCTATGCAATTTCATTCCAAACTCGTTCAAGACCAATGAAGTCAA

CGGCAACTTATATCGTGTGAACGCGCAGCTCGAAGTTGTTCAAAACCAGC

CTAACCTGAATGCCGATATAGCATTAATTAAAGATTGGGAGGTCTAA 

group_

4286 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAGTTCAGGTGCAAAAATTCGATTATATGCTTGTGAAGAAGCTGTTTTA

GGAACTACTCCGGCAAATCCGGTCTGGTATACCGTTCGCCGTGTTACTGA

TAGTTTGACCGAAAATGTTACTACTGAAGATAGCAGTGAAGTAGTTGATTC

ACGTTTTCGCCAAGGTGCTGTAGTAACGGAAGCTGAAGTAACTGGTCAGT

TAGAATTTGAATTATCGCTAGGTACCTTTGATTTATTCTTAAATGTTCTCGC

TTTCAATAACTGGGCTGCAAATGCTTTAAGTTTTGGTGGTGGAGTCCGTAA

GTCTCTTACCTTGGTAAAAGTCTTTGAAGATATTGGTCAAGTCTTTATTTAT

CGTGGTATTCAAGTGAATACAGGTGAAATGACAATCCAGACCACGGGGAA

AATCACTGGTAACTTTGGTTTAGTCGGTAGCTCATTTACACGACAGCAGGT

CAATCCTGTTACCAATCCTATTCCAGCATCGACTCGCCCACTGGTGAGTAT

GCCAAACGTTGAAAAACTACTTATTAATGGTCAATCAATTCAGGGTAAAGC

TTGTCTGCAGACACTTACCATCAACTTTAGTAATAATCTGGAAGCGATCCG

TTGTATCGGATCTGGTAAATACACTCCAGAGTTTTATTTAGAGAAGATGAT

GGATATCGAAGCGAATGCTTCATTCATGTTCTCGGCCACAGCTGCTGGTT



GGATTGATGCAATCAAAACCCGTGATGTGTTTACACTGACCTTCGACATCA

GAGACAGCAAAGGAAGTAAATATTCGTTCAACTTCCCGCAATTGGAAGTC

ATGGAAGCCAATCACCCGGATGGTGGTGGTGATGACATCATTACTGTAGA

TATCAACTTTGCCCAAGTTCGTACAGCGCCAACAATTGTACGTGCTCTTGT

GTAA 

group_

43 
 

hypoth

etical 

protein 

L7, L8, 

L9, L10 
C Alkyl hydroperoxide reductase 

ATGTTAGATCAAAACATTAAAACTCAATTAAAAGCTTACCTAGAACGTTTAG

AAAGTCCAATCGAATTAGTTGCTGCTTTAGATGAATCAGATAAAGCTGCTC

AAATTAAAGAATTAGTAACTGAAATCGCTGAGCTTTCTGACAAGGTAACAG

CCCGTTTTGACGGTAATAATACACGTCGTCCAAGCTTTGGTGTGGCTAAA

GCAGGTGAACAGCCTCGTGTGTTCTTTGCAGGCTTACCAATGGGCCATGA

GTTTACGTCTTTGATCTTGGCTTTGTTACAAGTGTCTGGCTATGCACCTAA

AGTGTCGGATGAAGTTTTAAATCAGATTAAAGGCTTAAACCTCAAAGCTAA

CTTTGATGTATTTGTATCACTCAGCTGTCATAACTGTCCGGACGTGGTACA

GGCGCTTAACCTGATTGCCATTTATAACCCGAACACCACGGCAACCATGA

TTGATGGTGCATTCTTCCAAGACGAAGTGGAACAACGCAAAATCATGGCT

GTACCGATGGTCTTCCAGGACAATGAACACATTGGTCAAGGTCGTATGAC

CNNNNNNNNNNTGCAATCTATGCGGCACGTAAAGGCATTAACACAGGTAT

CGTGGCTGAACGCTTTGGTGGTCAGGTCATGGATACCATGGACATTGAAA

ACTTCACTTCTGTGCAAAAAACACAAGGTCCTAAGTTTGCTGCTGAAATGG

AAGCACATGTTCGTGAATACGATGTGGATATCATGA 

group_

4696 
 

hypoth

etical 

protein 

L6, L7, 

L9, L10 
/ hypothetical protein 

ATGTCTGCTGAAACTGTGCCTGTACCTGGCAATGAAGTGTTGCCTGCAGG

GTCAGTCGCTGTTGCAGTCACTGTATCGCCATCCACCAGGTTACCTGGGT

TTGGTACTGACCAGCTACCATCCGGTCCTGCTACCACTGTTGCAGTGGTG

CCATCAGGATAA 

group_

4697 
 

hypoth

etical 

protein 

L6, L7, 

L9, L10 
/ hypothetical protein 

ATGTCTGCTGAAACTGTGCCTGTACCTGGCAATGAAGTGTTGCCTGCAGG

GTCAGTCGCTGTTGCAGTCACTGTATCGCCATCCACCAGGTTACCTGGGT

TTGGTACTGACCAGCTGCCATCTGTGCCTGCTACCACTGTTGCAGTTGTG

CCATCAGGATAA 

group_

4698 
 

hypoth

etical 

protein 

C2, C6 / hypothetical protein 

ATGTCTGCTGAAACTGTGCCTGTACCTGGCAATGAAGTGTTGCCTGCAGG

GTCAGTTGCTGTTGCAGTCACTGTATCGCCATCCACCAGGTTACCTGGGT

TTGGTACTGACCAGCTGCCATCTGTGCCTGCTACCACTGTTGCAGTTGTG

CCATCAGGATAA 



group_

4699 
 

hypoth

etical 

protein 

C2, C6 / hypothetical protein 

ATGTCTGCTGAAACTGTGCCTGTACCTGGCAATGAAGTGTTGCCTGCAGG

GTCAGTTGCTGTTGCAGTCACTGTATCGCCATCCACCAGGTTACCTGGGT

TTGGTACTGACCAGCTGCCATCTGTGCCTGCTACCACTGTTGCAGTTGTG

CCATCAGGATAA 

group_

47 

gabR_

3 

HTH-

type 

transcr

iptional 

regulat

ory 

protein 

GabR 

C4, C6 K 
helix_turn_helix gluconate operon 

transcriptional repressor 

ATGCCACCCTTAGCAAGTTTGCCTCATTCTGAGTTGGTTATTCATGTAGGT

TCATTGTCTAAAGTTTTTGCACCCGGTATTCGGTTAGGTTACATCGTGGCA

GCTCCAACTATCATTCAAACCATTACTGAAGATATTTTATTGATTGATCGGC

AGGGCAATAATATTACGGAACTCGCTTTAGCCGATTTAATGCAACGAGGG

GAAATCAAGCGACACATCCGTAAAATGAAAAAGATTTATCAGTTACGTCGA

GACCATGCGTTAGCTGAGTTTCAAAGAGTTTTTGCTGAGAGTATTCAGATA

CAACCGCCCGCGGGTGGAATGGCTTTGTGGGTAAAATTTCAGAAATCATT

TACTCAAAATCAGCTCATAAAGCTAAAAGAACTCAACATTGATACAGAGCA

GAAGTTTAAACAGAAAGAATATCCTAATTGTAGTATCCGCTTTGGTTTTGC

AGCTTTATCAGAGAAAGAAATCACCTCTCTAATTGAGACCTTAAATGAAGC

TCTTAATAAAAGAACAGCGGACTTATAA 

group_

4701 
 

hypoth

etical 

protein 

L7, L8, 

L9, L10 
/ hypothetical protein 

ATGTCTGCTGAAACTGTGCCTGTACCTGGCAATGAAGTGTTGCCTGCAGG

GTCAGTCGCTGTTGCAGTCACTGTATCGCCATCCACCAGGTTACCTGGGT

TTGGTACTGACCAGCTGCCATCTGTGCCTGCTACCACTGTTGCAGTTGTG

CCATCAGGATAA 

group_

4702 
 

hypoth

etical 

protein 

L6, L8, 

L9, L10 
/ hypothetical protein 

ATGTCTGCTGAAACTGTGCCTGTACCTGGCAATGAAGTGTTGCCTGCAGG

GTCAGTCGCTGTTGCAGTCACTGTATCGCCATCCACCAGGTTACCTGGGT

TTGGTACTGACCAGCTGCCATCTGTGCCTGCTACCACTGTTGCAGTTGTG

CCATCAGGATAA 

group_

48 

gabR_

3 

HTH-

type 

transcr

iptional 

regulat

ory 

protein 

GabR 

C2, C6 K 
helix_turn_helix gluconate operon 

transcriptional repressor 

ATGCCACCCTTAGCAAGTTTGCCTCATTCTGAGTTGGTTATTCATGTAGGT

TCATTGTCTAAAGTTTTTGCACCCGGTATTCGGTTAGGTTACATCGTGGCA

GCTCCAACTATCATTCAAACCATTACTGAAGATATTTTATTGATTGATCGGC

AGGGCAATAATATTACGGAACTCGCTTTAGCCGATTTAATGCAACGAGGG

GAAATCAAGCGACACATCCGTAAAATGAAAAAGATTTATCAGTTACGTCGA

GACCATGCGTTAGCTGAGTTTCAAAGAGTTTTTGCTGAGAGTATTCAGATA

CAACCGCCCGCGGGTGGAATGGCTTTGTGGGTAAAATTTCAGAAATCATT

TACTCAAAATCAGCTCATAAAGCTAAAAGAACTCAACATTGATACAGAGCA

GAAGTTTAAACAGAAAGAATATCCTAATTGTAGTATCCGCTTTGGTTTTGC



AGCTTTATCAGAGAAAGAAATCACCTCTCTAATTGAGACCTTAAATGAAGC

TCTTAATAAAAGAACAGCGGACTTATAA 

group_

49 

gabR_

3 

HTH-

type 

transcr

iptional 

regulat

ory 

protein 

GabR 

L7, L8, 

L9, L10 
K 

helix_turn_helix gluconate operon 

transcriptional repressor 

ATGCCACCCTTAGCAAGTTTGCCTCATTCTGAGTTGGTTATTCATGTAGGT

TCATTGTCTAAAGTTTTTGCACCCGGTATTCGGTTAGGTTACATCGTGGCA

GCTCCAACTATCATTCAAACCATTACTGAAGATATTTTATTGATTGATCGGC

AGGGCAATAATATTACGGAACTCGCTTTAGCCGATTTAATGCAACGAGGG

GAAATCAAGCGACACATCCGTAAAATGAAAAAGATTTATCAGTTACGTCGA

GACCATGCGTTAGCTGAGTTTCAAAGAGTTTTTGCTGAGAGTATTCAGATA

CAACCGCCCGCGGGTGGAATGGCTTTGTGGGTAAAATTTCAGAAATCATT

TACTCAAAATCAGCTCATAAAGCTAAAAGAACTCAACATTGATACAGAGCA

GAAGTTTAAACAGAAAGAATATCCTAATTGTAGTATCCGCTTTGGTTTTGC

AGCTTTATCAGAGAAAGAAATCACCTCTCTAATTGAGACCTTAAATGAAGC

TCTTAATAAAAGAACAGCGGACTTATAA 

group_

5 
pcaI_2 

hypoth

etical 

protein 

L6, L7, 

L10 
I 3-oxoadipate CoA-transferase activity 

ATGATTGACAAAAGTAAGTCCTCACTAAGCGAGGTTTTATCGCAAATTAAA

GATGGTGCAACCATTCTGATTGGTGGTTTTGGTACCGCAGGACAACCCGC

TGAACTCATTGACGGTCTGATTGATCTTGGCGTTAAGGACCTGACCATTGT

GAGCAACAATGCCGGTAATGGCGATTATGGTCTGGCTAAACTGCTCAAAG

CCGGTTCTATTAAAAAAGTGATTTGCTCTTTCCCACGTCAGTCTGACTCTT

ATGTGTTTGATGAACTGTACCGTGCCGNNNNNNNNNNGCCAATAAAGTTG

TGTCCAATGACCATTTTTATATTCCTTAGAGAGTAA 

group_

50 

gabR_

3 

HTH-

type 

transcr

iptional 

regulat

ory 

protein 

GabR 

L6, L7, 

L8, L10 
K 

helix_turn_helix gluconate operon 

transcriptional repressor 

ATGCCACCCTTAGCAAGTTTGCCTCATTCTGAGTTGGTTATTCATGTAGGT

TCATTGTCTAAAGTTTTTGCACCCGGTATTCGGTTAGGTTACATCGTGGCA

GCTCCAACTATCATTCAAACCATTACTGAAGATATTTTATTGATTGATCGGC

AGGGCAATAATATTACGGAACTCGCTTTAGCCGATTTAATGCAACGAGGG

GAAATCAAGCGACACATCCGTAAAATGAAAAAGATTTATCAGTTACGTCGA

GACCATGCGTTAGCTGAGTTTCAAAGAGTTTTTGCTGAGAGTATTCAGATA

CAACCGCCCGCGGGTGGAATGGCTTTGTGGGTAAAATTTCAGAAATCATT

TACTCAAAATCAGCTCATAAAGCTAAAAGAACTCAACATTGATACAGAGCA

GAAGTTTAAACAGAAAGAATATCCTAATTGTAGTATCCGCTTTGGTTTTGC

AGCTTTATCAGAGAAAGAAATCACCTCTCTAATTGAGACCTTAAATGAAGC

TCTTAATAAAAGAACAGCGGACTTATAA 



group_

54 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
D Phage-related minor tail protein 

ATGGCACAAGAATCACGTCTCGTCATTGTAATTGATGCAAAAAATGCAGAA

CGAAATGCGCGCAATCTAGGCAATGAACTGGATAGTATTGAGCGTAAAGG

TGAGTTTGCATCTAAGTCTATGGACAACTTATCTGTAGCTACGCGAGCACT

AGCTGGGTATATGGCTGGGCTAGTAACAGTAAGTTCTGCCATTTCAAAGA

TGGATACATATACTGGACTACAAAACCGTCTTAAGTTGGTCACTAATAATC

AAGTTGAACTAAATAAAGCAACGGAAGACACTTTCCGAATTGCTCAAAAAA

CCTATTCGGCTTGGGATTCTGTGTTACAGGTCTACCAGCGTTTTAGTGATA

ATGCCAAAACTTTAAACCTCACAATGGATGACACAGCACGTTTAACTGAAA

CAGTTTCTAAAGCTGTAGCAATTAGTGGTGCAAGTGCAGAAGCAGCTGAT

GCAGCTTTAGTACAATTCGGGCAGGCTTTGGCAAGCGGTACATTACGTGG

TGAAGAACTCAACTCAGTTATGGAACAAACACCAGCTCTAGCAAAGGCTAT

TGCTCAAGGCATGGGGATCACCGTAGGAGAGTTGCGTTCAGTAGCAGCT

GAAGGAAAAATTACTTCACAAGAAATTGTAAAAGCGCTTAGAAATGTAGAA

TCTGATGTTGATGCTCTTTTTGCTAAAACAGATATCACAATCGGGCAGTCT

CTCACACTCCTAAACAACGAGATCACAAAATTTGTTGGCGAAGCAGGTAA

GGGAAGTGGTGCGGCACAGGTATTAGCTGGATCAGTTCAAACTCTTGCAA

GTAATTTAGATTTAATTGCTGATGGGGCTTTAGTAGTTGGTATTGGATATAT

CACTCGTGCAATTTTGATGAAGAGCGCTGCTATTAAAGAGGGAATGGCTT

CAACTTTAGCGAGCCGCCAAGCATCTGTATTAAATGCTCAAGCAGAATATG

CAGAAGCTACCGCTGCTTTGAATGCAGCAAAAGCTCATCTCGCGAATGTG

CGAGCAACAAATGCAGAAACCCAAGCTAAATTTGGCGCAACAGCGGCAG

CAACTCGATACGCACAAGCACAGGCAGCAGTAACTGCTGCTACAAATGCA

CAAACAGCAGCTCAAATTAAGCTAAATACTGCAACTTCAATTGCAGGGAGA

CTAGCTAAAGGGGCGTTTGGATTAATTGGTGGGTGGGCTGGAGTTGCAAC

ATTAGGAGTAATGGGATTAGCGGCAGCCTATTCTTATTTTAATAATAAGGC

AGAGGAGGCAAAGCAAAAGCTTGCTGAACAAGCTAAAGTTGCTGAGAAAG

CTGATGAGGAGTTAAAAAAATTAACTGGCAATGATAAGGCTAAAGCAGTTA

ATGATTTAACTACTGCTTTTAATGCACAAAATAAAGCATTAGAGAAATCATC

GCGTGCTGTAGGGTCTGCATTAATTGATATCGAGAACTATGCACGAGGAA

ATAGGGAGGTTGAAAAAATTTCCCAAGAAGCGAGAACTGGAACTATCAGC

TATACAGAAGCCATTGAACGTCTAAATAAAATTAAGTTGCCTACAGATCTAT

ATGAAAATCTGAAAAAACAGGCTGCGCAGTATGATGACAATGCATCTAAAG

CAAGTTTATCAGCTGAGAAACTTAAATTATTAAGAGTTGAAGTGAAACTTG



GAGGTAATGAAGCACAAAATGCGGCAATTCAGCATCAAAAACAAGCGGAT

GCTTTAGGAAATACTGCTACTGAAGCAGAAAAGGCAACTAAGGCTTTGCA

AGATTATCAAGCCAAGCAAAAAGATAGCGTTATTGATTCAATCTATAAATCA

GGTTGGCTTGATAAAGGTTACACTGTTGCTCAAGCTAATGCCATTTTAGAA

CTGCAAAAAGCTAAAGGAATGAGTGCAATTTTGTCTAAAGATGAAATTGAT

AGCGCACTTAGAAATCTCAAGATCATCGAAGAACAACAGGAGCGAGAAGA

TAAATTAACTGAAGCTAAAAGAAAGCAGACGCAGGAAATTGAAAAACAAGC

AAAACTTACTAAACGCTTGGTCGGTATTTCCGGTCAATCCGGTATTGGTAC

TGGTCCACATCTTGACGTCCGATATGGTGGCTCATTGTCAGGTCAGAAAG

TTTCTAATGAACATCTGGCTCGATTACAGGCGGGAGGAAAACCTTTAACTT

CCTACAAGATCAGTTCTAATTATGGTCCACGAAAAGCCCCAACTAAAGGG

GCTTCTTCATTTCATAAAGGTATTGATTTTTCAATGCCTGAAGGAACACCAA

TCACGACCAATGTTGCTGTGAAAGATATCAAGACATGGTATGACAGCAAG

GGAGGTGGTTATGTCAGTGAAGTGATCTTTGAGGATGGAGTGTCTCTTAA

GCTTCTACATCAATCTCCCAAGATGCAGAGCAAGGTGAAAGGTGGTGCAA

GTAAAGGAAGTGATAAAGCAGCTGGTGATATTCAATCTCAACTTGAACGTC

AACAGGATTTGCAACGGTCACTTGAAAATGAGGTGGCTAGTGAAGTCGGA

CGGATTAACAATAATAGAAAGGCAAGACTGGAGGATGTTGATAAAGCAAA

CTTTAGCCCGGAACGTACTGCAGAAATAAAGGCGGAAATAAATCGTCGTG

CAGATAATGATATTGCTATAGCCAAACAAGCCCTTAGAACGAAATTGGAAG

ACTATAAGGAGTTCCAGAAAACCGAGGAACAGTTACTAGAAGAGTCCTTTA

ACCGTAAAAAGTTCAATGCAGCTCATGACCTTGAATTAAGTAAGTTTGAGC

AGAAGCAAGCTGTTGAATTGCTGGAACAGCAAAAACAGCAAGAGTTAGGG

TTATTAAAACTAGCTCAGGAACAGCGGTTGTTTCAAGCCCGTTTATCTCTG

CTTTCTGAAACGCAAGCCATGCAGGAACGTTACAGACTCGAACGGGAGGA

AATTCTTAAGAATACCAAGCTTTCTATAGAAGAGCGGCAAAAGCTAATCGC

ATTATCTAAAGCCAATCAGGATAAAGAGACACGCGATAAAGTGAATAATGC

TGCTCAAAACTGGGGTGGTATCCAAGCGGATATGAATGGTACCGGAGAAT

TTTTCAGACAGGATCAGGAACGATTTAGCCGCTTAAATGCTGCAAATGATT

TAGCAGATAGTCAATTTGCTGCTACCGACCTGAATGAGCAAAACTCTTTAG

ATGGTTTGAATGCTCAATTCGAAGCTGGACTAATTAAGCAGCAGGATTACG

AAAATCAAAAAACGGCTATCATTCAAGCTGCTCAGGACCAACGTAATCAGA

TAGCTGCCGAATATGCTCAGAATGCTCAAGATATTGAAGATAAGTATCACC



AAGATCGATTGAATGCTCAAATTGCCCTTGGTGGCCAAATGATGGGTTCA

CTCACATCGATGTTTGGCTCAATGTTTGGAGAGCAATCTAAAGCCTACAAA

ATCATGTTTGCTGCTGATAAAGCTTATGCCATTGCAGCTGCAGGTATTGCG

ATTCAGCAAAATATTGCAGCAGCTTCAAAAGCTGGTTTTCCACTTAACATT

CCATTAATTGCTGGGGCGGTTGCTCAAGGCGCTAGCATTATTGCAAACAT

CCGGGCAATTAAGGATCAAGGCTTTGCTGATGGTGGTTACACTGGTCGAG

GTGGGAAATATGAAGTTGCTGGAGCTGTGCACAAAGGCGAGATTGTATGG

TCCCAAGAAGACATTAAACGTTGGGGTGGTGTTGGTTTAGTTGAGAGAAT

GCGTAAGAGTGCAAACCCTGAAGCTTTTCTCAATAACAATGCCTCGACTG

ATAGTGTCATGCGCCGTGCAATGATGAGCTCTAATGCCTTTATAGAAAGC

CAAAAGCAGGCTGACATCTTTAATCAACCGGTTCAAGATACTCAGATTATC

TATAAGGGTAATAGAGACACACCTAAATTAGCTTCTTCTGGAAATTCAGAC

TTATTCCATGATGGCAAGGTCTACTTCTCATCCAATGGTTTAGTTCAGGAT

CGTTCAAATCTGGATGATGTTCAGGACTTTACTTTAGGAAGTACTTCACGC

CCTCAAGCTGAGATTATGCCTTCAATTGAGCCTGCTTCACCGACAATCAAT

TTCAAAATTGAAGTGATTAATCAGGTGAGTGGGGCGACAGTTGAAGCCGA

ACAACTGGACGAGCAAACAGTCCGGATCATTGTTAAAGATGAACTGGATA

AGCAGCTTCCAAGAACGGTACCTAAGCTTGTAAGTGATCAAATCGCAAAT

CCAAACTCAACCATTAGTCGGTCTTTGACTGAGAATACGACAGCGAGAAG

AAATCGTACTTAA 

group_

55 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
D Phage-related minor tail protein 

ATGGCACAAGAATCACGTCTCGTCATTGTAATTGATGCAAAAAATGCAGAA

CGAAATGCGCGCAATCTAGGCAATGAACTGGATAGTATTGAGCGTAAAGG

TGAGTTTGCATCTAAGTCTATGGACAACTTATCTGTAGCTACGCGAGCACT

AGCTGGGTATATGGCTGGGCTAGTAACAGTAAGTTCTGCCATTTCAAAGA

TGGATACATATACTGGACTACAAAACCGTCTTAAGTTGGTCACTAATAATC

AAGTTGAACTAAATAAAGCAACGGAAGACACTTTCCGAATTGCTCAAAAAA

CCTATTCGGCTTGGGATTCTGTGTTACAGGTCTACCAGCGTTTTAGTGATA

ATGCCAAAACTTTAAACCTCACAATGGATGACACAGCACGTTTAACTGAAA

CAGTTTCTAAAGCTGTAGCAATTAGTGGTGCAAGTGCAGAAGCAGCTGAT

GCAGCTTTAGTACAATTCGGGCAGGCTTTGGCAAGCGGTACATTACGTGG

TGAAGAACTCAACTCAGTTATGGAACAAACACCAGCTCTAGCAAAGGCTAT

TGCTCAAGGCATGGGGATCACCGTAGGAGAGTTGCGTTCAGTAGCAGCT

GAAGGAAAAATTACTTCACAAGAAATTGTAAAAGCGCTTAGAAATGTAGAA



TCTGATGTTGATGCTCTTTTTGCTAAAACAGATATCACAATCGGGCAGTCT

CTCACACTCCTAAACAACGAGATCACAAAATTTGTTGGCGAAGCAGGTAA

GGGAAGTGGTGCGGCACAGGTATTAGCTGGATCAGTTCAAACTCTTGCAA

GTAATTTAGATTTAATTGCTGATGGGGCTTTAGTAGTTGGTATTGGATATAT

CACTCGTGCAATTTTGATGAAGAGCGCTGCTATTAAAGAGGGAATGGCTT

CAACTTTAGCGAGCCGCCAAGCATCTGTATTAAATGCTCAAGCAGAATATG

CAGAAGCTACCGCTGCTTTGAATGCAGCAAAAGCTCATCTCGCGAATGTG

CGAGCAACAAATGCAGAAACCCAAGCTAAATTTGGCGCAACAGCGGCAG

CAACTCGATACGCACAAGCACAGGCAGCAGTAACTGCTGCTACAAATGCA

CAAACAGCAGCTCAAATTAAGCTAAATACTGCAACTTCAATTGCAGGGAGA

CTAGCTAAAGGGGCGTTTGGATTAATTGGTGGGTGGGCTGGAGTTGCAAC

ATTAGGAGTAATGGGATTAGCGGCAGCCTATTCTTATTTTAATAATAAGGC

AGAGGAGGCAAAGCAAAAGCTTGCTGAACAAGCTAAAGTTGCTGAGAAAG

CTGATGAGGAGTTAAAAAAATTAACTGGCAATGATAAGGCTAAAGCAGTTA

ATGATTTAACTACTGCTTTTAATGCACAAAATAAAGCATTAGAGAAATCATC

GCGTGCTGTAGGGTCTGCATTAATTGATATCGAGAACTATGCACGAGGAA

ATAGGGAGGTTGAAAAAATTTCCCAAGAAGCGAGAACTGGAACTATCAGC

TATACAGAAGCCATTGAACGTCTAAATAAAATTAAGTTGCCTACAGATCTAT

ATGAAAATCTGAAAAAACAGGCTGCGCAGTATGATGACAATGCATCTAAAG

CAAGTTTATCAGCTGAGAAACTTAAATTATTAAGAGTTGAAGTGAAACTTG

GAGGTAATGAAGCACAAAATGCGGCAATTCAGCATCAAAAACAAGCGGAT

GCTTTAGGAAATACTGCTACTGAAGCAGAAAAGGCAACTAAGGCTTTGCA

AGATTATCAAGCCAAGCAAAAAGATAGCGTTATTGATTCAATCTATAAATCA

GGTTGGCTTGATAAAGGTTACACTGTTGCTCAAGCTAATGCCATTTTAGAA

CTGCAAAAAGCTAAAGGAATGAGTGCAATTTTGTCTAAAGATGAAATTGAT

AGCGCACTTAGAAATCTCAAGATCATCGAAGAACAACAGGAGCGAGAAGA

TAAATTAACTGAAGCTAAAAGAAAGCAGACGCAGGAAATTGAAAAACAAGC

AAAACTTACTAAACGCTTGGTCGGTATTTCCGGTCAATCCGGTATTGGTAC

TGGTCCACATCTTGACGTCCGATATGGTGGCTCATTGTCAGGTCAGAAAG

TTTCTAATGAACATCTGGCTCGATTACAGGCGGGAGGAAAACCTTTAACTT

CCTACAAGATCAGTTCTAATTATGGTCCACGAAAAGCCCCAACTAAAGGG

GCTTCTTCATTTCATAAAGGTATTGATTTTTCAATGCCTGAAGGAACACCAA

TCACGACCAATGTTGCTGTGAAAGATATCAAGACATGGTATGACAGCAAG



GGAGGTGGTTATGTCAGTGAAGTGATCTTTGAGGATGGAGTGTCTCTTAA

GCTTCTACATCAATCTCCCAAGATGCAGAGCAAGGTGAAAGGTGGTGCAA

GTAAAGGAAGTGATAAAGCAGCTGGTGATATTCAATCTCAACTTGAACGTC

AACAGGATTTGCAACGGTCACTTGAAAATGAGGTGGCTAGTGAAGTCGGA

CGGATTAACAATAATAGAAAGGCAAGACTGGAGGATGTTGATAAAGCAAA

CTTTAGCCCGGAACGTACTGCAGAAATAAAGGCGGAAATAAATCGTCGTG

CAGATAATGATATTGCTATAGCCAAACAAGCCCTTAGAACGAAATTGGAAG

ACTATAAGGAGTTCCAGAAAACCGAGGAACAGTTACTAGAAGAGTCCTTTA

ACCGTAAAAAGTTCAATGCAGCTCATGACCTTGAATTAAGTAAGTTTGAGC

AGAAGCAAGCTGTTGAATTGCTGGAACAGCAAAAACAGCAAGAGTTAGGG

TTATTAAAACTAGCTCAGGAACAGCGGTTGTTTCAAGCCCGTTTATCTCTG

CTTTCTGAAACGCAAGCCATGCAGGAACGTTACAGACTCGAACGGGAGGA

AATTCTTAAGAATACCAAGCTTTCTATAGAAGAGCGGCAAAAGCTAATCGC

ATTATCTAAAGCCAATCAGGATAAAGAGACACGCGATAAAGTGAATAATGC

TGCTCAAAACTGGGGTGGTATCCAAGCGGATATGAATGGTACCGGAGAAT

TTTTCAGACAGGATCAGGAACGATTTAGCCGCTTAAATGCTGCAAATGATT

TAGCAGATAGTCAATTTGCTGCTACCGACCTGAATGAGCAAAACTCTTTAG

ATGGTTTGAATGCTCAATTCGAAGCTGGACTAATTAAGCAGCAGGATTACG

AAAATCAAAAAACGGCTATCATTCAAGCTGCTCAGGACCAACGTAATCAGA

TAGCTGCCGAATATGCTCAGAATGCTCAAGATATTGAAGATAAGTATCACC

AAGATCGATTGAATGCTCAAATTGCCCTTGGTGGCCAAATGATGGGTTCA

CTCACATCGATGTTTGGCTCAATGTTTGGAGAGCAATCTAAAGCCTACAAA

ATCATGTTTGCTGCTGATAAAGCTTATGCCATTGCAGCTGCAGGTATTGCG

ATTCAGCAAAATATTGCAGCAGCTTCAAAAGCTGGTTTTCCACTTAACATT

CCATTAATTGCTGGGGCGGTTGCTCAAGGCGCTAGCATTATTGCAAACAT

CCGGGCAATTAAGGATCAAGGCTTTGCTGATGGTGGTTACACTGGTCGAG

GTGGGAAATATGAAGTTGCTGGAGCTGTGCACAAAGGCGAGATTGTATGG

TCCCAAGAAGACATTAAACGTTGGGGTGGTGTTGGTTTAGTTGAGAGAAT

GCGTAAGAGTGCAAACCCTGAAGCTTTTCTCAATAACAATGCCTCGACTG

ATAGTGTCATGCGCCGTGCAATGATGAGCTCTAATGCCTTTATAGAAAGC

CAAAAGCAGGCTGACATCTTTAATCAACCGGTTCAAGATACTCAGATTATC

TATAAGGGTAATAGAGACACACCTAAATTAGCTTCTTCTGGAAATTCAGAC

TTATTCCATGATGGCAAGGTCTACTTCTCATCCAATGGTTTAGTTCAGGAT



CGTTCAAATCTGGATGATGTTCAGGACTTTACTTTAGGAAGTACTTCACGC

CCTCAAGCTGAGATTATGCCTTCAATTGAGCCTGCTTCACCGACAATCAAT

TTCAAAATTGAAGTGATTAATCAGGTGAGTGGGGCGACAGTTGAAGCCGA

ACAACTGGACGAGCAAACAGTCCGGATCATTGTTAAAGATGAACTGGATA

AGCAGCTTCCAAGAACGGTACCTAAGCTTGTAAGTGATCAAATCGCAAAT

CCAAACTCAACCATTAGTCGGTCTTTGACTGAGAATACGACAGCGAGAAG

AAATCGTACTTAA 

group_

57 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAATAATCTAATCACTGCAGCTGAAGCATTTGCAGCTCTTCAAAAAGGT

AAAACTGTTCTTTGTCGTCCTATTGGAGACATGTTGGACTTTTCTGACTTA

GATCAATTCCCCGCTTCTGTTTTTGGTAAACCGGGTTTTGAATTCTGCATC

AAAATCGAAACTATTGAGCTGGCTGGCATTACATTCACAAAGCCATTAACT

ATTGATGAGTATGAAGAGGGTCAGGAAGTTTATGTAATCAGTACATATTCA

CCTACGGTTTATGTTTTAGATTTCAAAACTAACGCATTAATTGATTCTATTA

ACAGTGGCTTCGTTCAACGTGATGCAGAAAACGCCAAGCTTCAATTAAAA

GCACTGTCCAAAGCGTTAGGTTTTGAAGTTAATGATGACTTAAGTGTTATT

CGTCTTGGTGAGGAACCTAAAAAACAGAGAGGCAAAAAATCAAAAGCTGA

AAAGCCTAGTGAAGTTATTTCTGCAGAAACTCAACCAACAATTGTTATTAC

CGAAAAAACAAATGTCATCACATCTGAAGATCTGTTAGTTCCAGAAACTAA

CGAGCCTAAAGTAGATCCTGAATATCAAAATAAACTTAATACCCTGCTGCA

AAGAGTTAAAGACTCAAAAACACCAGATGAAGTAAATGCGGTTTATCGTTA

TACCCGCACATGGGATGACGAACAAATGAAGCCTATCCTTCTCGCCACTC

ACAAACGTCTTGAAGAGCTAGAAAAAAAAAAGGCATCTGCTAATGAGCCA

CCCTCTTTAATGGTTCTAATCCAAACTGCACCAGACCTTACAACGCTAGAT

GCTTTGGAAATAGACGTGGCTGCACGAGATCCGCAGATTCAACCGAAGCT

AATGGGCTATATAAGAAAACGCCGCTATGAATTAGAAAATCCAGCAGTTTC

TCAACCAGAAGCAGAGCCTGATTTTCTATTAGGAGACGGTTTCTAG 

group_

58 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 / hypothetical protein 

ATGTTGGACTTTTCTGACTTAGATCAATTCCCCGCTTCTGTTTTTGGTAAAC

CGGGTTTTGAATTCTGCATCAAAATCGAAACTATTGAGCTGGCTGGCATTA

CATTCACAAAGCCATTAACTATTGATGAGTATGAAGAGGGTCAGGAAGTTT

ATGTAATCAGTACATATTCACCTACGGTTTATGTTTTAGATTTCAAAACTAA

CGCATTAATTGATTCTATTAACAGTGGCTTCGTTCAACGTGATGCAGAAAA

CGCCAAGCTTCAATTAAAAGCACTGTCCAAAGCGTTAGGTTTTGAAGTTAA

TGATGACTTAAGTGTTATTCGTCTTGGTGAGGAACCTAAAAAACAGAGAGG



CAAAAAATCAAAAGCTGAAAAGCCTAGTGAAGTTATTTCTGCAGAAACTCA

ACCAACAATTGTTATTACCGAAAAAACAAATGTCATCACATCTGAAGATCT

GTTAGTTCCAGAAACTAACGAGCCTAAAGTAGATCCTGAATATCAAAATAA

ACTTAATACCCTGCTGCAAAGAGTTAAAGACTCAAAAACACCAGATGAAGT

AAATGCGGTTTATCGTTATACCCGCACATGGGATGACGAACAAATGAAGC

CTATCCTTCTCGCCACTCACAAACGTCTTGAAGAGCTAGAAAAAAAAAAGG

CATCTGCTAATGAGCCACCCTCTTTAATGGTTCTAATCCAAACTGCACCAG

ACCTTACAACGCTAGATGCTTTGGAAATAGACGTGGCTGCACGAGATCCG

CAGATTCAACCGAAGCTAATGGGCTATATAAGAAAACGCCGCTATGAATTA

GAAAATCCAGCAGTTTCTCAACCAGAAGCAGAGCCTGATTTTCTATTAGGA

GACGGTTTCTAG 

group_

59 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A14 / hypothetical protein 

ATGCATGAGATTACCTTGAACGAAGTGCGTCAATTAATCGCTTCTCTTCGC

ACTGTTTACGCTGCTCAGTTCAATAAGCAATTTCCAGCAACAGGCGAAAGT

GCAATTCCTCTGTCAGTGGTTGAGCAAATCGCACTTAAAACACTGGTTGG

CGTTCAACAAAACCAATTTAACAACGCACTTGCTCGATTACTTACAGCAGG

TGGACGTTTTATGCCGTCATTTGCTGAGTTTCGCACCTGGTGTATTGGTGA

AAGTTGGATGTCTCCAGAGGAAGCTTGGTCACGTGCATGTAAGTTTACGA

CTGACAGTACCGTGGTTATTACACAAATTACAAAATATGCATTAGACGAAG

TGATGTATTTGATCGAAGCCGGCCAAATGCGAGCAGCTCAAGATAATTTCT

TCGGAACCTATAACGTGATGGTGGCTAAAGCTCAATTGAAAGGTCGTCAG

CAAGAGTTTTACGCTCCACCGCTACAACTAGAACACAAAGAACCTAAACAC

GTTCCTGTGAGCAATGACGAGGCTCAAAAGCATCTCAAATCATTGATGGA

AAGATTAAAAATCAATGGTCGTAAACCTGCACCAGTTCAAAAACTTGAGGC

AAAAGAAAAGAGCCTGAGCTTGCAAAAGAATTAG 

group_

60 
 

hypoth

etical 

protein 

A3 / hypothetical protein 

ATGCATGAGATTACCTTGAACGAAGTGCGTCAATTAATCGCTTCTCTTCGC

ACTGTTTACGCTGCTCAGTTCAATAAGCAATTTCCAGCAACAGGCGAAAGT

GCAATTCCTCTGTCAGTGGTTGAGCAAATCGCACTTAAAACACTGGTTGG

CGTTCAACAAAACCAATTTAACAACGCACTTGCTCGATTACTTACAGCAGG

TGGACGTTTTATGCCGTCATTTGCTGAGTTTCGCACCTGGTGTATTGGTGA

AAGTTGGATGTCTCCAGAGGAAGCTTGGTCACGTGCATGTAAGTTTACGA

CTGACAGTACCGTGGTTATTACACAAATTACAAAATATGCATTAGACGAAG

TGATGTATTTGATCGAAGCCGGCCAAATGCGAGCAGCTCAAGATAATTTCT

TCGGAACCTATAACGTGATGGTGGCTAAAGCTCAATTGAAAGGTCGTCAG



CAAGAGTTTTACGCTCCACCGCTACAACTAGAACACAAAGAACCTAAACAC

GTTCCTGTGAGCAATGACGAGGCTCAAAAGCATCTCAAATCATTGATGGA

AAGATTAAAAATCAATGGTCGTAAACCTGCACCAGTTCAAAAACTTGAGGC

AAAAGAAAAAGAGCCTGAGCTTGCAAAAGAATTAGGTCCAGATCCTTTCG

ACAATCCGCACGAATACGCTGAGATGTGCCGCCGTGAAGGTATGCCAATA

CCTAGAAATATTCTTCAGCTAATTGATGGGGCGAATGCATGA 

group_

622 
 

hypoth

etical 

protein 

A1 S Ankyrin repeats (many copies) 

GTGTTTTTTTATATGGGAAAGCAATCAATAAAGAATTATTTAAATATAGAAC

TACAAATCATTTTTGGATGCTTACTCGATACTATGGATATAATGAGGAGGT

TTTTTATTTTTGGTGTCCCCGTGAAAATTAACTCTTTCTCTCCCATACCTGA

AGACGATGAAGAACTCTCTCTTCCAGAACTGATTTATTGGGCATCTTTAGG

TGATCTAGAGCAAGTAAAACAATTATTAATAGATGGAGAAGACCCTAATCA

GACTGATGATGAAGGGTATAGTGCTTTGCAAGCAGCGGCTGAGAATGATC

ATTTAGATATAGTGAAGCTATTAGTTGAAAAAGGGGCGCATGTCCCTTATA

AAAGCGAATATACAGCACTACAGCTTGCAGAAATGGCGGGTAATACTGAC

ATAGTGAATTATTTAAAAAGTTTATAA 

group_

624 
 

hypoth

etical 

protein 

A1, A2, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGATGTTGTGGCTCTTAATGAAAAATGGCGCTTCTAAAGATGAGGTTAGA

ATGATACAAGCTAAAGGTTATTCATATGCAGATGATAACTATAAGAGGGTA

AAGTAG 

group_

64 
mhbT 

3-

hydrox

ybenz

oate 

transp

orter 

MhbT 

L6, L8, 

L9, L10 
EGP 

Uncharacterised MFS-type transporter 

YbfB 

ATGGATAAACTGAACCCAACTACAGTGATTAAATATTCATATCTCATTGCTT

TTGGACTATTCATTATTGCTGGTCTGGTGAGCTCAAATATTTTCTTGTTAGG

TCTTACTATCTTCTTAATTGGTGCTTTACTCGCTGGTGCACAGTCTTCATTA

CTGCCACTTGCAGCTATGTTCTATCCAGCAGTATGCCGCGCGGTTGGAGT

TTCATGGATGCATGGTATCGGTCGTATCGGTGCAATTTTAGGCGCTTTCTT

TGGTTCGCTCATTTTCACTTTCAACCTAAGCTTAAGCGGTATTTTCTTTATT

CTAGCAATACCAACCTTCATCTCATTTATTGCACTTAGCCTGAAAGTAATTT

ATGAGAAATCTAAAAACAAACAAGTGTTAAAGCTAGAAGAAAGTCTATAA 

group_

66 
mhbT 

3-

hydrox

ybenz

oate 

transp

orter 

MhbT 

L7, L8, 

L9, L10 
EGP 

Uncharacterised MFS-type transporter 

YbfB 

ATGGATAAACTGAACCCAACTACAGTGATTAAATATTCATATCTCATTGCTT

TTGGACTATTCATTATTGCTGGTCTGGTGAGCTCAAATATTTTCTTGTTAGG

TCTTACTATCTTCTTAATTGGTGCTTTACTCGCTGGTGCACAGTCTTCATTA

CTGCCACTTGCAGCTATGTTCTATCCAGCAGTATGCCGCGCGGTTGGAGT

TTCATGGATGCATGGTATCGGTCGTATCGGTGCAATTTTAGGCGCTTTCTT

TGGTTCGCTCATTTTCACTTTCAACCTAAGCTTAAGCGGTATTTTCTTTATT



CTAGCAATACCAACCTTCATCTCATTTATTGCACTTAGCCTGAAAGTAATTT

ATGAGAAATCTAAAAACAAACAAGTGTTAAAGCTAGAAGAAAGTCTATAA 

group_

664 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAGAAAACTTGTTTCTATCATCATTTTGCTGGGCATCGCTTGGGTGGCT

AAGCTCAGCTACGATATGTGGCAAATTTCTCGTACCGTCCCTGAACTTCAG

CAAAGCTTGCTGCAATCTGAACAGCAATATGCCAATTTGAATGATCAATTG

GTTGCTTTGCAAAGACAAATTCAAAATCAACCAAGTCATAATTCTAAAAACA

ACGCCTTTAGCAACGACAGAAGTTGTTCAAACCGGGAATTGCACCGACCG

TATTAA 

group_

67 
mhbT 

3-

hydrox

ybenz

oate 

transp

orter 

MhbT 

L6, L7, 

L8, L10 
EGP 

Uncharacterised MFS-type transporter 

YbfB 

ATGGATAAACTGAACCCAACTACAGTGATTAAATATTCATATCTCATTGCTT

TTGGACTATTCATTATTGCTGGTCTGGTGAGCTCAAATATTTTCTTGTTAGG

TCTTACTATCTTCTTAATTGGTGCTTTACTCGCTGGTGCACAGTCTTCATTA

CTGCCACTTGCAGCTATGTTCTATCCAGCAGTATGCCGCGCGGTTGGAGT

TTCATGGATGCATGGTATCGGTCGTATCGGTGCAATTTTAGGCGCTTTCTT

TGGTTCGCTCATTTTCACTTTCAACCTAAGCTTAAGCGGTATTTTCTTTATT

CTAGCAATACCAACCTTCATCTCATTTATTGCACTTAGCCTGAAAGTAATTT

ATGAGAAATCTAAAAACAAACAAGTGTTAAAGCTAGAAGAAAGTCTATAA 

group_

68 
mhbT 

3-

hydrox

ybenz

oate 

transp

orter 

MhbT 

L6, L7, 

L8, L9 
EGP 

Uncharacterised MFS-type transporter 

YbfB 

ATGGATAAACTGAACCCAACTACAGTGATTAAATATTCATATCTCATTGCTT

TTGGACTATTCATTATTGCTGGTCTGGTGAGCTCAAATATTTTCTTGTTAGG

TCTTACTATCTTCTTAATTGGTGCTTTACTCGCTGGTGCACAGTCTTCATTA

CTGCCACTTGCAGCTATGTTCTATCCAGCAGTATGCCGCGCGGTTGGAGT

TTCATGGATGCATGGTATCGGTCGTATCGGTGCAATTTTAGGCGCTTTCTT

TGGTTCGCTCATTTTCACTTTCAACCTAAGCTTAAGCGGTATTTTCTTTATT

CTAGCAATACCAACCTTCATCTCATTTATTGCACTTAGCCTGAAAGTAATTT

ATGAGAAATCTAAAAACAAACAAGTGTTAAAGCTAGAAGAAAGTCTATAA 

group_

7 
 

hypoth

etical 

protein 

L6, L7, 

L8, L10 
/ hypothetical protein 

ATGACGTTATCAAATCCGGCGGCCGTTAATGCTAACTGGTTAAAGCTTAAA

GAGTTAAATAACCAACAAACTGCAGCTTTGTCACCAAAGATCAGTTCAATA

GGTGAAAAATGGATTGGTCCATTCATTCTGGACAATGTTGAACGTAGCCG

GGTGCTGTGTAATTTTGTGGCCACCAATGGACTTTATACCGTTTCTTCAGG

TGGGTATCAGGCCGCTGTTAATGTCACGATTGAAGTTGAAGTAACACCGG

TAAATGAATCTGGTGCAGCGATTGGTAATCCGATGCTGAAGCAGATCATTT

TGAAAGGTTCGGCAAAGTCACGTCAGACCGTTGGTGCAACACTTGATATG

GTCACGTTTCAGGGGCGTTGTAGTGTCCGTGCACGCCGTTTAACTCCGAC

TCCGACAGTCACAACAGTTGTTGATGAAGTAAAGTGGCAGGCGCTTTACG



GTGCTTATCCTTTACAAAGCACAGTGTATGAACATGAAACGGTTTTTCGTG

CGCGTACTTATGCAACCACTGGAGCTTTATCTGTTAAGTCCCGCAAGATCA

ATTTTGATCTTCAGCGAATGTTGCCGACTTATAAAAACGGGGCAATGACAA

CAGAGCTATATCCAACGTCTAGCTTTGCTGATGCTTTGGTATCTATGGCAC

TCGATGACAAGATTGGCCGCCGTTCGATCGATGAGATTGATCTTGAAAAC

ATCTATCGGACCTATAATGATGTAGTTGATTATTTTGGTACGCCGCTAGCG

GCTGAGTTCTGTACTACCATTGATGATACGAATCTATCTTTTGAAGAGCTG

GTTACCAATCTTTGTGATGCGGTGTTTTGTACTGCATATCGGCAAAACAAT

AAGCTCAAGCTTTATTTTGAACGGCCAACTGATAACTCGGTAATGCTGTTT

AACTTCAGGAATATCATTCCGGATAGTTACAAGCATGACCTGACCTTTGGC

GTGATGGATGACTACGACGGACTGATCTATGAATACACGGATCCGACCGA

CGATAGCCGTATCAATATCTATTTACCGGATAAAGGAGCCAAAAACCCAAA

AGAGGTGAAATCTGTTGGTGTACGAAACAAGTGGCAAGCGCATTTCAATG

CATACCGGATTTGGAACAAGATGCGCTTCCAGCGCAAATCCATTACCTTT

GATGCGGCACCAGAATCAGAATTACTGGTTTTACGTGACCGGATTGCTGT

AGCGGATTATCGCAATGGTATTCATCAAAGCGGTGAGGTGGTACAGCAAG

AAGGTTTAGTCCTCACCTTAAGCCATGATGTAGATTTCATTGCAGGCAAGA

GCTATGTGATTTATCTGCAAATGGCGGATGGCACAGTGGACCTGATTCCT

GTTACACCGGGTTCAGCCAAAAATAAGGTGGTTTTAGGGCGGTTGCCGAA

CGGGGCCTTAAAGCTAAGTCCTGATGATTTTGTAAATACCATCTATACAGT

AGTTAATGATGATACTAAAGGTTCATTGCCTTATCTGGTTGCAAAAAGAGA

ACCGGTTGACCAGTTCTCTAATACTATTACAGCAATTAATTACGATGAGCG

CTATTACCTCAACGATAAAGACTTTATTGACGTGCCGGTTGATGATTCTCC

AATTTACATTCGATATGACCAGCTGGATATTAATCTGGCGCGTTTATATCA

GATGCAAAGAGGGGATTTGCCAACGACTGGCGAAATCAGTTTTGTAGTTG

AATCTGGTGCACTAGTTTCTAGTTCGAGTTCTTATCGACCGGAAACCAGAT

TTGTCTATAAATTCGACTACAACTCCAGTCCGCCGAAACAGGAATTTATTG

CCCCTGCAGCGACTGAACTACCCGCCATTGATACTGGTGAGTTCCCACCT

GATCTGGTGGTAAATCTGACTATTAAAGGTGCTGTTGTTGGGCGTGGTGG

TGATGGCGGTTTACCTCATTTGGCATTTGGCGCATGGGAGTCCGATCCGG

ATTACAACTTTACTAAAACCCGACGTGATGGGTTTCAGGGAGCACCCGGT

TTATTGAACCGGCACAGCAAACTAAACCTGATTATTGATGGCGGCACTCTA

GCTCGAGGTGGATCTGGTGGTGGAGCAACACCAAGCGGTATTTACACTG



GGTTGTCTTATGGTGTTCAAGGTATTCCGGGTGGAGCTGGTGCACCATTT

GGACGGGTCATGACAGGCCAGCCAATTTCAAGCGACTCACAAGATTGGC

GCTGGTATTTTGGAAGTTACTTCAATGTCTTAAAAATTACTGATGCCGAAG

CTTCGGTACCCGGAAAAGGCTACCGAACCCAAAATGACCGTTATGGATCC

CCATTATCAGGTGATGGCGGAAACTGGGGCGAACGTGGTACCAAGTCTA

CTAATGATGGAACATGGAACTGGAAATACCATGGCACAACTGAAGGTCAG

CCGGGGCCAGGTGGACCTGCAATTGTGGGAGTTGCACCACTGACAACTC

AATTGATTAATGGAGGGAAAATCTTACAAACCCTTTAA 

group_

74 
 

hypoth

etical 

protein 

L6, L7, 

L8, L9 
H 

DNA polymerase III is a complex, 

multichain enzyme responsible for most 

of the replicative synthesis in bacteria. 

This DNA polymerase also exhibits 3' to 

5' exonuclease activity 

ATGGTATTTGACCCAAATCATCATGAGTTGATTGGACTTGAGTCAGCAGTT

GTTCAAGAGACTGTTAGTGTTCTTGAGGAAGATTTCATTCCGGTACCAGAA

CAAAAGTTAGTACAAGTTCAGGCTGAAACCCAAGTCAAACAAATCGAACCT

GAACCAGCTTCTACTGCTGAGCCTATAGGTTTATTTGAAGCATCGAGTGCT

GAATTTTCACTTGCTCAAGATACGTCAGCTTATGACTTGGTTTCTGAACCT

GTTATTGAACAACAGTCATTGGTGCAAGTTGAAATTGTTGAAACAGTTGTG

GTGGTAAAAGAGCCTAACGCAACAGATAACAGCCAGCTGATGCCACAAGA

TATTTTAAAGTTGCCATCACAAACTTTGGAAGGTGAGTGGACACTTGAAAA

GTGGGAGTTTTGGTTTAGAAATAGCCAGCTTTCTCCAGCCGTTCAAGAACT

TGCTCAACATGGTGTGATGACTGGGGAAATTGGTGGCAACACGGTTTTCC

ATATTCCTCAAGAATATGAAAATATGTTGACTCAGCTACAACAAGCCTTAAT

TGAAGCTTTAAAGCAGCAGTGGCCAAATACACAATTTACGGTCGAGTATG

GTGCAGTCAATACTGCTACACCGTATGTTATGCAAAGCGTTCGTAAAGAAA

AAGCTTTCCATCGGGCTACAGAACTATTACAGCAACAACCCGTTATTAAAA

GCCTCATAGAGACTTTTGATGGTGAGCTGCAAAATATTCAATTAAAACCTT

AA 

group_

8 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S cellulase activity 

ATGATTAAAGTTATTTATAAAAAAGACGCTTTGTCTGAAGAAAAGACAATTG

AGCAGGCTCAAACCATTGGGCAATGGCTCACTTCAAAATATGAACATATG

CCTGAGCATGTCCGTATCTTTCATACTACAAGCAATATGGATCATGCCGAA

ATTTCATTTGCGAATGAAGTCACACCAAAGAATGCATATGACTTAAAGCAG

CTTGATTTCTTACCGGGCACTTTTATCGTAGTTGAGAACCCTAAATGGGTC

GCGGCTATTGTTTCGATTGTGATTAGTATTGCGATCGCATTTTTAATGCCA

ACGCCATCAATAGCACAAACGACTCAAAATACTAACCAGTCTTCTTCAGCA

AACAATGAACTTTCTAACCGGGAAAACAAGATCCGGGTGAATGGTCGTAT

TGCTGATAACTATGGAGCTGGGTGGAATACTCCCGACCTAATCGCAGTAC



CTTACAAGGTATATGAAAACAACGTTGAAGTTGAGCATGTAGTGGGCTGTA

TTGGGCGTGGACACTATAAAATCAATGGAGCTTATGACGGTGAAACCAAT

ATTGTCGATATTGCTGGCGCATCGGTAGAAGTCTTTCGACCAGGTGTAGA

TATTGTTTCAGGTGAGCCATATTTCTCGCTTGGTACCGAAATTACCACGCC

GCCACTAACGGTTCAGCATCAAACTTCTGTTAATGGCCAAGTTTTACGTCC

TGCTGATACACAGTCTTTAGAAGGTACGAACTACCTTCATTTTGCATATCC

AAACGAGATCCTTCGGGCATCTGCAAACAATACGGATTTAACCACTAAGTT

TGTAAGTAATGACCGCGTAGAAATCACCAATGCCTCATTCACGTTTAACGG

CCAGACTTATGATTTAAACGGCACTTACAGCGTTCTATCGGTAGCAGATGA

TCGAATGACGTTATCAAATCCGGCGGCCGTTAATGCTAACTGGTTAAAGC

TTAAAGAGTTAAATAACCAACAAACTGCAGCTTTGTCACCAAAGATCAGTT

CAATAGGTGAAAAATGGATTGGTCCATTCATTCTGGACAATGTTGAACGTA

GCCGGGTGCTGTGTAATTTTGTGGCCACAAATGGACTTTATACCGTTTCTT

CAGGTGGGAATCAGGCCGCTGTTAACGTCACGATTGAAGTTGAAGTAACA

CCGGTAAATGAATCTGGTGCAGCGATTGGTAATCCGATGCTGAAGCAGAT

CATTTTGAAAGGTTCGGCAAAGTCGCGTCAAACCGTTGGCGCAACGCTGG

ATATGGTGACATTTCAAGGTCGCTGTAGTGTCCGTGCACGTCGTTTAACA

CCAACACCGGCGGTTACAACGGTAGTAGATGAAGTAAAGTGGCAGGCGC

TTTATGGTGCTTATCCTTTGCAAAGCACAGTGTATGAACATGAAACGGTTT

TTCGTGCGCGCACTTATGCAACCACTGGAGCTTTATCTGTTAAGTCCCGC

AAGATCAATTTTGATCTTCAGCGGATGTTACCGACTTTTAAAAACGGCGCA

ATGACGACAGAGCTATTTCCAACATCAAGCTTTGCTGATGCATTGGTTTCA

ATGGCACTGGATGACAAGATAGGCCGCCGTACGATCGACGAAATAGATCT

GGAAAATATCTATCGGACTTATAACGATGTAGTTGATTATTTTGGTACACC

ACTTGCGGCTGAGTTCTGTACTACGATTGATGATACAAACCTGTCTTTTGA

AGAGCTGGTCACCAATCTTTGTGATGCCGTGTTTTGTACTGCATATCGTCA

AAATAATAAGCTCAAGCTTTATTTTGAACGTCCAACTGATAACTCGGTAAT

GCTATTTAACTTCAGGAATATTATTCCTGATAGTTACAAGCATGATCTTACC

TTTGGCGTGATGGATGACTACGATGGACTGATCTATGAATACACGGATCC

GGCCGACGATAGTCGTATCAATATCTATCTACCGGATAAAGGGGCCAAGA

ACCCCAAAGAGGTGAAATCTGTAGGTGTGCGTAACAAGTGGCAAGCTCAT

TTTAATGCGTACCGGCTTTGGAACAAGCTTCGCTTCCAGCGCAAATCCATT

ACCTTTGATGCGGCACCTGAGTCAGAATTACTGGTTTTACGTGACCGGAT



CGCTGTAGCTGATTATCGCAATGGTATTCATCAAAGCGGTGAGGTGGTAC

AGCAAGAAGGTTTAATTCTCACCCTAAGCCATGATGTCGATTTCATTGCAG

GCAAGAGTTATGTGATTTATTTGCAAATGGGGGATGGTACCGTGGACCTG

ATTCCCGTTACGCCGGGTTCAGCCAAGAACAAAGTAGTTTTAGGGCGTTT

ACCGAACGGGGCCTTAAAGCTTAGTCCCGATGACTTTGTGAATACTATCTA

CACCGTAGTTAATGACGATACCAAAGGCTCACTGCCTTATCTGGTTGCAAA

AAGAGAACCGGCTGACCAGTTCTCTAATACCATTACTGCAATTAATTACGA

TGAACGTTATTACCTCAATGACAAGGACTTTATTGATGTGCCGGTTGATGA

TTCACCGATTTACATTCGATATGACCAGCTGGATATTAATCTGGCACGTTT

ATATCAGATGCAAAGAGGGGATTTGCCAACGACTGGAGAAATCAGTTTTG

TAGTTGAAGCAGGTGCACTAGTTTCAAGTTCAAGTTCTTATCGACCGGAAA

CCAGATTTGTCTATAAATTCGACTATAACTCTAGTCCTGCAAAACGAGAGT

ATATCGTTCCAGCTGCATCAGAATTACCTGCTATTGATACTGGTGAGTTCC

CACCTGATCTCGTGGTAAATTTGACTATTAAAGGTGCTGTTGTTGGACGTG

GTGGAGATGGCGGGTTGCCACATTTGGCATTTGGTGCATGGTCTACCGAT

CCGGATTATAACTTTACTAAAACCCGCCGTGACGGTTTTCAGGGAGCACC

CGGTTTATTAAACCGGCACAGTAAACTAAACCTGATTATTGATGGTGGAAC

TCTGGCTCGAGGCGGCTCAGGTGGTGGAGCAACACCAAGCGGTATTTAT

ACAGGATTATCGTATGGAGTTCAGGGTATTCCCGGTGGAGCTGGAGCACC

TTTTGGTCGGGTTATGACCGGACAACCTATTACTAACGATTCACAAGACTG

GCGTTGGTACTTAAATGGTGACTTTATGGTTGTCAAAGTAACCGATGCCGA

AGCTTCGGTACCCGGTAAAGGTTACCGAACCCAAAATGATCGATATGGAT

CTCCATTGTCTGGTGATGGTGGAGGTTGGGGCCAGCGCGGTACCAAGTC

CACCAATGATGGAACATGGAACTGGCAATACCATGGCACAACTGAAGGCC

AGCCGGGGCCGGGTGGACCTGCAATTGTTGGGGTGGCACCACTTACAAC

TCAATTGATCAATGGAGGGAAAATTCTACAAACACTTTAA 

group_

804 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGACTGGAAATAATACAAGCAACAAGTTTAAAGCTGCTAGAGAGAACAAG

GATTTTGTGCAAGACGTTAATTCAGATGCAGCAGATCCAATGCCTAAACAA

ATTACTGTTACTAGCAGAAATAAAAGTCAAATAACCCTTGAGCAAAATACC

CTAAGTCAACGAGAGAGATCCAGAGTTAAAAATGGTAGGAACTTAACGATT

CCACTATTTGCAGAAGAACTTTTGATTATAGAAACTGCTGTTGAAAGCCTT

TCTCAAAAAGAAGATGTTTCTATCAATAGCTTCATTAGAAGTATCGTTCTTG



ATAAGTGTAAGAAGGTGATAGGAAAAGATGCCTTCGATAAATTAAATGAAA

ACAAGCTAAATGTTGTTAAAGCAAAAAAAGAAAAGTAG 

group_

806 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
D AAA domain 

ATGGCTGAAATAATTACTATTGCTAGTAGAAAGGGTGGGGTTGGAAAAAC

CACTATTGCAATAAATATGGTTGTTGCTTTAAGCAATAAAGGTAAAACTTTA

TTGGTAGATGCTGATGAACAACAATCTGCTATGAAATGGAATAAGCATCGG

AAAGAAAAGATAGATGCTATATCCATACATAAGGATCTAATTGCTGAGTTG

GAAAAACTAGATGGGGAGTATCAGTACATTCTCATAGATGTTGCTGGCCG

TGATTCTGAAATATTTAGAGAAGCACTTCTTATCAGTGACAAGCTAATCGT

ACCCACTCAAGCAAGTCTTCTTGATTTAGATGTAATCCCTTATCTAAATGAA

AAGGTTAAAACAGCTAAAAAAACCAATCCAAACTTGGTTTCAATGGTTGTG

ATTAATAGAGCATCAACCAATGCCAAATCCAATGAAACAGAGCAGGCAAG

AGAATTTGTTGCTGATTATGAGGAATTCAAGTTATTGCAAACCACATTGCA

TGAACGAAAACAGTATAGAGATGCAGTTCTTGAATCAAAGAGTGTTCTTGA

GATGGCGGCATCTAAAGCTAAAGACGAATTAAATCAATTTCTAATTGAGGT

GCTGTGA 

group_

808 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
P T5orf172 

ATGTCAGATATTAAATCACTTGAAGATATTTTTAATGATGATGATCTAGGTT

TGCTCGATGATGGTAAAGATGGTGACATCTTTAAAATTAAGCATGTGCCTG

TCCAACGTGCAGCAGCAGATGAAGTTGCTAAACGTAAACGCTGTAAGGAC

TTTGATCAATTTGAGCATCTATTTAAAGATGTTCACAGAGAGCTTCGAGAA

GGTAAGCGTAAGCTATTACCATTTCATGATAAAAGTTATCAGCTCGAAAAA

GGCAGTTACTATGTTTTAAATGGTCTTTTGGTTTATTTGGCAGATTTTACAT

TTACTAGAGAAGATAAGACCGTTAATAAAGTCAGAACCAGAAAAGATGGTA

GAACTAGAACTATTTTTGAAAATGGTACTGAATCCACAATGCTCTATCGAT

CACTAGCTAAAGCATTATATAACGATGGGCGAATTGTCTCTGAAACTAATG

AGCAAGCAAATTCCAATTTCTATACTAATTTTGGTGGGATTACAGAAAATG

ATACATCTACTGGTTACATCTACATCTTGAAATCTCATAGTAAAGAACCAAA

AATTCAGTCACTTGAACATCTCTATAAAATTGGATTTTCAACCACAACTGTT

GAAAAACGTATTGCTAATGCAAAAAAAGAACCGACTTATTTGATGGCTGAC

GTTGAAGTAATTGCTGAATATCAAGCATTCAATATTAATCCACAGAAGTTTG

AATATTACTTACATGCTTTCTTTGGTGAGGCTTGCCTTGATTTATTGGTCGC

AGACAAAGGTGGTAAAAATCATCAACCTAAAGAATGGTTTATTGCGCCTTT

AAATGTGATTCAACAAGCCGTTGAATTATTAGTAAATAGCCAAATTATGAAT

TACAAATACAATAAGCTCACAAAAGAGATAGAATTAAAATAG 



group_

810 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

GTGGAAGATTTTAGCTGGCTTCAAGATATGATTGCTGATGATGACTTAGGT

CTTTTAAACGTAAAGAAAAAGATGTCTGCTCTAACGGCTGATGAGCAATTA

GTCTCTAAGTTTAATGAAATTAATAATTTTGTGACACAGCATGGGCGTGTG

CCTACGAAGAATATGGCAAATATCACTGAATATATGCTCGCTAGCCGTCTA

GAAGCAGTTCAAGCCAATCCAGAGCAATACATGGCTTTAGCAGATTATGAT

GAACATAATTTGCTGCCACAACATCAGGATTAA 

group_

82 
dhbF 

Dimod

ular 

nonrib

osoma

l 

peptid

e 

syntha

se 

L6, L7, 

L8, L10 
Q Pfam:HxxPF_rpt 

ATGTTCTGGGAACGTCTGGGTGGTATGGATGAGTTTAAAGAACTACTCCT

ACCAATCCAGACTCCGGCCACTTTGGTTGGACAAGATTTGACGTTAGGAA

GTTTTCCGGTTCGCCAGCAAGAAGGACAGTTGGATATTACGCTGGAAATG

GGCGGTGAATATCAAGGTGAACTCGTTGGTGTATTGAAATACAACACTGA

TCTATTTTCTGCGCAGTCTGCCAAGAATATGGTGCAACTGCTGCAAGCTGT

GCTATCAGAGATGGTGGCTCACCCTGAACGTAAGATCGTTGAGTTAGATA

TCGCACCTGATTATAAAGATAGTATCCAGTTCGAGGCCCTCCGTGGAAAG

GCGACTGATTATGCTCAGCATGATCTATTCGCAATGATTCTCAAGCAGATT

GATGAGCGTGGTGACAATCATGCTTTGACCTCAAACGATCATGCGGTTAG

CTACTGTGAGTTAGGTCAACATATTGCTGGTATTGCTGAATATTTGTGTGC

ACACGGCATTACACGCGGTGATCGTGTAGGTCTGATGTTAGACCGCACG

GCGTTATTGCCAGCAGCAATCCTTGGGATCTGGGCGGCAGGTGCAGCTT

ATGTGCCACTGGATCCTAATTTCCCAACTGAACGTCTACAGAACATTATTG

AAGACGCTGAACCTAAAGTCATCTTGACTCAAACCGAGTTAATGGATGGT

CTTAACGTTTCTGTGCCTCGCTTAGATATCAATCAAGCTGGTGTTGTGGCA

CTTGAACAAGTGCGCGAGACGCTTGCCTTTGGTGACATAGCTTATGTGAT

GTACACATCAGGCTCGACAGGTAAGCCTAAAGGTGTCCGTATTGGGCATC

CTTCAATTATCAATTTCTTGCTATCTATGAATGATAGATTGCAAGTAACGAC

TGAAACTCAGTTGTTAGCAATCACCACGTATGCATTTGATATTTCAATTCTT

GAATTACTCATTCCGCTGATGTACGGCGGTGTGGTGCATGTTTGCCCACG

TGAGGTATCACAAGATGGCAATCAATTGGTGGATTATCTAAATGCTAAGTC

TATCAATATTCTGCAGGCAACACCGGCTTCTTGGAAAATGCTCTTAGACAG

CGAGTGGAGCGGCAATGCGGGATTGACAGCACTCTGTGGAGGCGAAGC

GTTAGATACTATTCTGGCAGAAAAACTGCTGGGTAAAGTCGGTTGCTTATG

GAATGTCTATGGTCCGACCGAAACTACAGTGTGGTCTAGTGCGGCTCGTA

TCACTGATGCAAAGTATATTGATTTAGGTGAACCACTGGCGAACACTCAGC

TTTATGTCCTTGATGAACAGCAGCGTTTAGTTCCACCAGGTGTTATGGGTG



AGCTTTGGATTGGTGGTGATGGTCTGGCAGTTGATTACTGGCATCGACCA

GAACTGACAGATGCCCAATTTAGAACATTGCCATCTCTACCAAATGCCGGT

CGACTCTACCGTACAGGGGATAAAGTCTGCCTGCGTACAGATGGACGCTT

GACTCATCACGGACGTCTGGATTTTCAGGTCAAGATTCGTGGGTTCCGTA

TTGAACTAGGTGAAATTGAGAATGTTCTCAAACAAATCGACGGTATTACAG

ACGCAGTAGTGCTAGTTAAAACTACAGCTGACAACGACCAGAAACTGGTG

GCGTATGTAACTGGACAAGAGCTTGATATTGCTGGTTTGAAAAAGACCCTA

CAAATCCATCTTCCAGCTTATATGGTGCCAAGTGCGTTTATCCGATTGGAT

GAGTTTCCAATGACGGCCAACAATAAGTTGGATCGTAAGGCATTTCCTGA

GCCGATCTTTGAGCAGAGCAATGATTATGTTGCACCGCGTGATCCGATTG

AAATCGAACTGTGTACTACCTTTGAACAAATCTTGTCGGTCAAGCGAGTTG

GTATACATGATGATTTCTTTGAATTAGGTGGGCATTCACTATTAGCTGTGA

AGCTTGTCAACCATCTTAAAAAGGCTTTTGGTACCGAACTGTCAGTTGCTT

TGTTGGCACAGTACTCCACTGTGGAACGTCTGGGTGAGATCATTCGTGAA

AATAAAGAAATTAAACCATCCATCGTAATTGAGCTGCGCCGTGGAACCTAT

GAACAACCACTGTGGCTGTTCCATCCAATTGGTGGCAGTACCTTCTGTTAT

ATGGAACTTTCGCGTCATCTTAATCCGAACCGTACCCTACGTGCTATTCAG

TCTCCTGGACTGATTGAGGCCGATGCTGCGGAAGTGGCGATTGAAGAAAT

GGCGACGCTCTATATTGCTGAAATGCAAAAGATGCAGCCTCAAGGACCTT

ATTTCCTCGGTGGCTGGTGTTTCGGTGGTGCGATCGCATACGAGATCAGT

CATCAGTTGCGTCAAATGGGACAGCAGGTCACAGGGATTGTCATGATCGA

TACCCGTGCTCCAATTCCAGAGAATGTGCCTGAAGATGCCGACGATGCCA

TGCTTTTGTCTTGGTTCGCCCGTGATTTGGCTGCACCTTATGGCAAAAAGT

TGACGATCCCAGCGCAATATTTGCGTGAGTTGAGTCCAGATCAAATGTTT

GATCATGTACTTAAAGAAGCTAAAGCCATTAATGTTCTGCCTCTCGATGCA

GACCCATCAGATTTCCGACTTTACTTTGATACTTATTTGGCGAATGGCATC

GCACTCCAGACCTATTTCCCTGAACCTGAAGATTTTCCAATCCTTTTGGTC

AAGGCCAAAGATGAGCAGGAAGACTTTGGAGAAAGTCTAGGTTGGGATCA

ACTAGTCAAAGACACGTTGACACAAGTCGATTTGCCTGGTGACCACTCAT

CAATTATGTACGCTGAGAATGTCGTGGCTGTAGCCCAGACAATTGATCAG

ATGTACCCAATTCCTACATAA 



group_

840 
 

hypoth

etical 

protein 

L6, L10 / hypothetical protein 

ATGGTAAATACAAACTACGTTCCTTTGTGGCTTATCTCACCATTTCAGCAT

GTGCATTACACATTAGTTCGAAATCAACTGCATATGGATTTGCTATTTGAG

GACATGAATAAGGTCGATCAATTCTTGTCTATTGAAGGGGCTGCAGCTCA

GGTTGATTTCTATTCCGAAGGTGCATATGCAGTTGTTCAGCTTGGTGATAC

TTCAGAAAGAAATCAGATTGAAGTGTATGGATTGCTTTTACATGAAGCTGT

TCATGTCTGGCAAAAGATTAAAAAGCTCATGGGTGAACGAGAACCGAGCT

CTGAGTTTGAAGCTTATTCAATTCAGGCGATCGCTCAGGATCTCTTTAAGA

TGTATGAGGAAAGCGAGGTTAAAAGTCATGGGGTGGAAGGGGAAAAAGC

CGACTAG 

group_

863 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
L HNH endonuclease 

GTGACGCTACAGGCACCCGCACAAACCCAGAAGAACCCTAAACAAAACAA

TTGGGGTTCTGGTCGAGGTGGCCGTCCGTGGCGCCGTCTTAAAGCTAAG

ATCCATTTACGTGATGAGTGGACCTGTCAATGTTGTGGCATCGTCACTAAA

GACTTAGAGCTTGACCATATTGTGAATGTGGCAAGAGGTGGAACGGATGA

TGAATCAAACCTCCAGTCTCTTTGTGTTCCATGCCATAAAAAGAAAACCCA

ACAGGAGAGCCGGCAATGA 

group_

87 
 

hypoth

etical 

protein 

C4, C6 S Bacterial TniB protein 

ATGTTGATTATCGATGAAATTCATAATTGTCTGACAGGTTCAGCCAAATTG

CTTCCCGAAGTCATGAATACGCTCAAGAACCTCAGCAATGAATTGAGTCT

GAATATCGTAGGTGTTGGTACTCGTGAGGCAATCACCATACTGCATACTG

ATCCGCAATATGCCAGTCGCTTTGATGTGGTGAATTTACCTAAATGGGAAC

TCAATCAAGATTTTTTAAGATTATTAGTCAGCTATGTTCGACTATTGCCGTT

AAAAAAACAGTCTAATCTTGCATCCAAAGAGATTGCTACGTTGATTTTTGAA

GTGTCAGGTGGAAATTTAGGGGATTTAAATCGATTACTGGTGGAGTGTGC

CAAAGAAGCCATTTTACAAGGTGATGAAGAAATTACCTATGACATCGTACA

TAAGTTTAAATGGCTTAAACCTACGGAGGGTTTAAGAAATATTAGAAATATA

AATCTCAGCCTGAGTTAA 

group_

88 
 

hypoth

etical 

protein 

C2 S Bacterial TniB protein 

ATGTTGATTATCGATGAAATTCATAATTGTCTGACAGGTTCAGCCAAATTG

CTTCCCGAAGTCATGAATACGCTCAAGAACCTCAGCAATGAATTGAGTCT

GAATATCGTAGGTGTTGGTACTCGTGAGGCAATCACCATACTGCATACTG

ATCCGCAATATGCCAGTCGCTTTGATGTGGTGAATTTACCTAAATGGGAAC

TCAATCAAGATTTTTTAAGATTATTAGTCAGCTATGTTCGACTATTGCCGTT

AAAAAAACAGTCTAATCTTGCATCCAAAGAGATTGCTACGTTGATTTTTGAA

GTGTCAGGTGGAAATTTAGGGGATTTAAATCGATTACTGGTGGAGTGTGC

CAAAGAAGCCATTTTACAAGGTGATGAAGAAATTACCTATGACATCGTACA



TAAGTTTAAATGGCTTAAACCTACGGAGGGTTTAAGAAATATTAGAAATATA

AATCTCAGCCTGAGTTAA 

group_

928 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
S Protein of unknown function (DUF1376) 

ATGAACTATTACCAACACCATATTGGTGACTTCAACAATGCGACTCGCCAC

CTCAGTTTAATTGAGCGTGCGATTTACCGCGACTTATTAGATATGTATTAC

GACACAGAAAAGGCGATTGATGCATCAAGCATTGATCGTCTAGCACGTCG

TTTGCAATGTACTACCGAAGAGCAAAAAGAAGCTCTCAAATATGTACTTGA

TGAGTTTTTCATTCTTGAAGAAGGTGTTTATCGCAATAATCGTTGTGAACG

AGAAATTGCTGAATATCACGGGAAAAAGAAACAAGCGAGTGAGGCTGGTA

AGGCGTCTGCTGCAAAACGTGCAGCGAAAAAGAAAGGCTCGTCCAACAG

TGATTCATCAAAAGATGATCAAGCGTCTAACGAAAATTCAACGGTCGTTGA

AAATCCGTTAAACGAAGAACAAACGGATGTGCAACCAACCAATAACCATAA

ACCATTAACCATAAACCAAGAACCAATTATTGATAGTAGTAGTAATACGCG

TGGAGAAAATTCGCAATTAACTCCAATTCAATTTGCTCAGTATCAGATCGA

TGATCACAAACGCTATTCAATGCGTGAATTCATTTCTGAATACAGCGAGTT

TCAATACGATTTCATTTCACTTGCTCAACAAAGATTTGTTTCGGTACCTGAA

ATCGACTTGAGAACCATGATTCAAAATTTCGGTGACTGGTACTTTGCAAAC

GAATCAAGTTCGTTGAATACACCAAGCATCTGGTTGGTTAAGTGGTTCTCT

TGGGTTCAAAACAACGAGAAACAAGTCGCTGCTAACCGCAAGAAACAAGA

GCAAATCAATTCAGCTGGTCAAAAACCACAAGAGTCGGGTTACTTCGCTA

ATCTTTTTGAAGAACAGAGCGAATCTCAAATCGTGGATGTAACCCCAGCAA

AAAAGTTTCCAATGATTGAGGAGGTAGGTCATGCATGA 

group_

929 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGAGTGAGTTTGAGGGTAAATCTGGAAAGTGGGCTTGGGAGATTCAAAA

AGAACAACAAGCGAAAGTGGAGGAGCTGCAAAAGCGTTTAGATGGGGCA

TTAAAAGAGACTCAATATGCTTTGCAGTATGTTGAAGAAGACATGCGCGG

CAATCATGAATTTCTACAAATGGCAATGATTCGAACCCTTAAAGCTATAGA

GCAAGTGCTCAAAGGTGGTGCTTGA 

group_

930 
 

hypoth

etical 

protein 

L6, L7, 

L8, L9 
/ hypothetical protein 

ATGGTTAATTCTGATTATGTTCCTGAATGGTATATCTTGCCATTCCAACATG

TGCAGTACACGCTCGCTCGAAATCAACTACACATGGATTTGTTATTTGAAG

ATATGGATAAGGCTGATCAATTTTTGGATATGGGAGCGGATGCACAGGTT

AGTACTTTTTCTGATGGTGCATATGCAATCGTCCAAATTGGTGATACGGCG

GATAAAGACCGAATTCAAGTTTATGGATTGCTTTTACATGAAGCTGTTCAT

GTCTGGCAAAAGATTAAAAAGCTCATGGGTGAACGAGAACCGAGCTCTGA



GTTTGAAGCTTATTCAATTCAGGCGATCGCTCAAGACCTTTTTAAAATGTAT

GAAGAAAGCGAGGTGAATGATGGGATGGAAGGGGAAAAAGCCAACTGA 

group_

931 
 

hypoth

etical 

protein 

A2, A3, 

A14 
/ hypothetical protein 

ATGGTTAATTCTGATTATGTTCCTGAATGGTATATCTTGCCATTCCAACATG

TGCAGTACACGCTCGCTCGAAATCAACTACACATGGATTTGTTATTTGAAG

ATATGGATAAGGCTGATCAATTTTTGGATATGGGAGCGGATGCACAGGTT

AGTACTTTTTCTGATGGTGCATATGCAATCGTCCAAATTGGTGATACGGCG

GATAAAGACCGAATTCAAGTTTATGGATTGCTTTTACATGAAGCTGTTCAT

GTCTGGCAAAAGATTAAAAAGCTCATGGGTGAACGAGAACCGAGCTCTGA

GTTTGAAGCTTATTCAATTCAGGCGATCGCTCAAGACCTTTTTAAAATGTAT

GAAGAAAGCGAGGTGAATGATGGGATGGAAGGGGAAAAAGCCAACTGA 

group_

954 
 

hypoth

etical 

protein 

L8 / hypothetical protein 

ATGTTCGTCGATAAAGGGTATCAAGAACATGAAGAATCTAACAAAGAATTT

AATGCGTCACAAAAGTTTCCGATATACGGCAACCTGTTATCTCAACTTTTT

GGTCAAAAAAGAGAGGTTATCTAG 

group_

968 
 

hypoth

etical 

protein 

L7 / hypothetical protein 

ATGGACGATTGGCAATGTAAGTATTGTAATGGTTACATTATGGTTAATCATT

CAAGGATAGAGGTAGGGGAAAAAGTTTACTTTTTGGTATATAAATTCGATG

CAAAAAATGAAAGAAAAAAACTATATAAAAAAGGAACTGTAATTGCACGTT

GCGATAGTATTTTACATATCGAATCAAGAAAAAAGACATATAAAATAGAGG

AGGCTAAAGTCTATCCTTTAGGTGCACCTATGCCATTTGTTTATAATATGTT

CTGGATATGTGGTTGTGAAAGCAGGCCATAA 

hfq  

RNA-

bindin

g 

protein 

Hfq 

A2, A3, 

A14 
J 

RNA chaperone that binds small 

regulatory RNA (sRNAs) and mRNAs to 

facilitate mRNA translational regulation in 

response to envelope stress, 

environmental stress and changes in 

metabolite concentrations. Also binds 

with high specificity to tRNAs 

ATGTCTAAAGGTCAAACTTTACAAGATCCGTTCTTAAATTCTCTCCGTAAAG

AACGCATCCCAGTTTCTATTTTCCTTGTTAACGGTATTAAATTACAAGGTCA

TATTGAATCTTTTGACCAATATGTTGTTTTATTAAAAAATACTGTAAGTCAAA

TGGTTTACAAACACGCAATTTCTACAGTTGTTCCAGCTCGCAACCCACGTC

CAGCAGGTGCACAAGGTGCAGGTTTCCCAGCTCAGGGTGGTAGTCAAGG

TGGCTTCGGTGGTCAAGGCGCTGGCTTTGGTGGTGCTCAAGGTGCTGGC

TTCGGTGGTCAAGGTGGCTTTGGTGGTCAAGGCGGCTTCGGTGGTCAAG

GTGGCTTCGGTGGTCAAGGTGGCTTCGGTGGTCAAGGTGGCTTCGGTGG

TCAAGGCGGCTTTGGTGGTCAAGGCGGCTTCGGCGGACATCAAGGCGGT

TTTGATAACGATTCTAAATTTGAAGATGGTCAAGACGACGAAAACAATCGT

TAA 

higB2  

Putativ

e toxin 

HigB2 

A1 S 
Phage derived protein Gp49-like 

(DUF891) 

ATGTGGACAGTCATTACAACGGATCTGTTTAATGAATGGCTTGAACAGCAA

GATGAAGCAACACAAGAGAAAGTCTTAGCTGCATTGGTTGTTCTACAACA

GCAAGGGCCTAGTTTAGGTCGTCCTTTAGTAGATACCGTCTACGATTCTAA



ATTTACCAATATGAAGGAACTACGTGTTCAGCATCGTGGTAAACCGTTAAG

GGCATTTTTTGCATTCGATCCCCTAAGACAAGCGATTGTGCTGTGTATTGG

TGATAAGAGTAATAAAAAGCGTTTTTATACAGAGATGCTAGCAATTGCAGA

TGAGCAATACGCACTTCATCTCTCAACTTTAGGAGATCAATCTAATGGCTA

A 

ispE  

4-

diphos

phocyti

dyl-2-

C-

methyl

-D-

erythrit

ol 

kinase 

C2, C6 F 

Catalyzes the phosphorylation of the 

position 2 hydroxy group of 4-

diphosphocytidyl-2C-methyl-D-erythritol 

ATGATTCGAGTACCTTCTCCAGCTAAGCTCAACCTGTTTTTGCATATCACA

GGACGTCGTGAAAATGGTTACCATGAACTACAAACTATTTTCCAACTTATT

GATTTATATGACTGGATGACATTTACGCCTATATCTGAAGATGAGATTCAG

ATTGAAGGTTTAGGTGAGGTTCAACTTGAGCAAAATCTGATTTATCGGGCG

GCACAGATATTACGCCCTCACGCTCAAAATCCTTGCGGACTCCATATAAAA

ATTGAAAAAAATATTCCGATGGGTGCCGGTTTAGGTGGCGGTTCTTCCAAT

GCAGCAACGACGCTTATTGTCTTAAATCAATTATGGCAATGTGGTCTAACT

GAAGAACAATTAGCTCAGTTCGGTGTCAAGCTTGGTGCCGATGTTCCAAT

TTTTATTTATGGGTTAAATGCATGGGCTGAAGGGATTGGTGAACATTTATC

ATTCATAGACTTAGATCAAAAACAATTCATTGTTTTAAAACCTGATTGTTTTA

TCAGCACTCAACTGCTTTTTTCACAAAAAACATTGACAAGAGATTCTAAGC

CCACTACATTTTGCGCCTATCAGTTAGAACCTTCTAATTTCGGAAATAACTT

TGAGCCTTTGGCTAGAGAGTTATACCCTGAAGTTGAAGAAGCAATGCAAT

ATCTCGATCAGTTTGGTCATGCAAAGCTTACAGGTACAGGTGCTTGTGTTT

TTGCTGAGGTAACCGATGAAATGAATGTTGATGACATTCTTAAACATGCAC

CATGTAAAGCTTACTTGGTACATAGTTTAAAAGAATCTCCTTTACGTCATTT

TAAAGTTGCAAGTTAG 

mhbT  

3-

hydrox

ybenz

oate 

transp

orter 

MhbT 

C2 EGP 
Uncharacterised MFS-type transporter 

YbfB 

ATGGATAAACTGAACCCAACTACAGTGATTAAATATTCATATCTCATTGCTT

TTGGACTATTCATTATTGCTGGTCTGGTGAGCTCAAATATTTTCTTGTTAGG

TCTTACTATCTTCTTAATTGGTGCTTTACTCGCTGGTGCACAGTCTTCATTA

CTGCCACTTGCAGCTATGTTCTATCCAGCAGTATGCCGCGCGGTTGGAGT

TTCATGGATGCATGGTATCGGTCGTATCGGTGCAATTTTAGGCGCTTTCTT

TGGTTCGCTCATTTTCACTTTCAACCTAAGCTTAAGCGGTATTTTCTTTATT

CTAGCAATACCAACCTTCATCTCATTTATTGCACTTAGCCTGAAAGTAATTT

ATGAGAAATCTAAAAACAAACAAGTGTTAAAGCTAGAAGAAAGTCTATAA 

pcaI_2  

3-

oxoadi

pate 

L6, L7, 

L9, L10 
I 3-oxoadipate CoA-transferase activity 

ATGATTGACAAAAGTAAGTCCTCACTAAGCGAGGTTTTATCGCAGATTAAA

GATGGTGCAACCATTCTGATTGGTGGTTTTGGTACCGCAGGACAACCCGC

TGAACTCATTGACGGTCTGATTGAACTTGGCGTTAAGGACTTGACCATTGT



CoA-

transfe

rase 

subuni

t A 

GAGCAACAATGCCGGTAATGGGGATTATGGTCTGGCTAAACTGCTCAAAG

CCGGTTCAATTAAAAAAGTGATTTGCTCTTTCCCACGTCAGTCTGACTCTT

ATGTGTTTGATGAACTGTACCGTGCCGGAAAGGTTGAACTTGAACTGGTA

CCACAAGGCAATCTGGCGTGCCGTATTCAGGCAGCAGGTATGGGCCTTG

GGGCGGTGTTTACACCAACAGGCTTTGGAACACTTTTAGCTGAAGGCAAA

GAAACCCGTCATATTGATGGTAAAGACTATGTGCTTGAGTATCCGATCAAG

GCTGACTTTGCCCTGATTAAAGCCTATAAGGGCGACCGCTGGGGCAATCT

GGTTTACCGTAAATCTGCACGTAACTTTGGCCCGATCATGGCCATGGCTG

CTGATGTCACCATTGCCCAGGTTTCTGAAGTGGTTGAACTGGGTGGATTA

GACCCGGAACACATCATTACCCCAGGTATTTTTGTACAGCACGTTGTACAA

GTACAGCCCGCACAGTAA 

pcaI_3  

3-

oxoadi

pate 

CoA-

transfe

rase 

subuni

t A 

L7, L8 I 3-oxoadipate CoA-transferase activity 

ATGATTGACAAAAGTAAGTCCTCACTAAGCGAGGTTTTATCGCAGATTAAA

GATGGTGCAACCATTCTGATTGGTGGTTTTGGTACCGCAGGACAACCCGC

TGAACTCATTGACGGTCTGATTGAACTTGGCGTTAAGGACTTGACCATTGT

GAGCAACAATGCCGGTAATGGGGATTATGGTCTGGCTAAACTGCTCAAAG

CCGGTTCANNNNNNNNNNCTTTCCCACGTCAGTCTGACTCTTATGTGTTT

GATGAACTGTACCGTGCCGGAAAGGTTGAACTTGAACTGGTACCACAAGG

CAATCTGGCGTGCCGTATTCAGGCAGCAGGTATGGGCCTTGGGGCGGTG

TTTACACCAACAGGCTTTGGAACACTTTTAGCTGAAGGCAAAGAAACCCGT

CATATTGATGGTAAAGACTATGTGCTTGAGTATCCGATCAAGGCTGACTTT

GCCCTGATTAAAGCCTATAAGGGCGACCGCTGGGGCAATCTGGTTTACCG

TAAATCTGCACGTAACTTTGGCCCGATCATGGCCATGGCTGCTGATGTCA

CCATTGCCCAGGTTTCTGAAGTGGTTGAACTGGGTGGATTAGACCCGGAA

CACATCATTACCCAAGGTATTTTTGTACAGCACGTTGTACAAGTACAGCCC

GCACAGTAA 

rlmL_2  

Riboso

mal 

RNA 

large 

subuni

t 

methyl

transfe

A2, A3, 

A14 
J 

Specifically methylates the guanine in 

position 2445 (m2G2445) and the 

guanine in position 2069 (m7G2069) of 

23S rRNA 

ATGAATACCTCTTTACGTTTAAACCACTATTGGATTACTTGTGCTGATGGTT

TAGAAACCCTCTTACAAGAAGAAATAGAACAGCTTGGCACCAAAGTGACA

GAACGTAAAGCAGGACGTTTAATCATTGAAGGAACGCTTGAACATGCTTA

CCGTATTTGCATGTGGTCACGTCTTGCTTCACGTGTTTTACTTCCAATTCA

TACTTATGAACTTGAACGTACCCACGATGCACGTGATGTAGCAGAAGAGC

TTTATGAAGGTGCAATTAGTTTTGATTGGTCACTTATTTTTGCACCACAAAG

TACCTTTGCAATTCGCTTACACGCAGAGCGTGAAATTAAGGTAAATACGCA

GTTTGCAACCCTTCGTGTAAAAGACGGTGTTGTTGATTCCTTTATGGAAGC



rase 

K/L 

TGTAGGTCGCCGCCCAAGTATTGATACCAAACAACCGGAAATTACATTATA

TGTGCTTGCGGGCAAAACCGAGCATACATATTGCCTAGATTTATCTGGTG

ATTCATTACATAAACGCGGCTACCGTCGTTTCATGACAGATGCGCCAATTA

AAGAAAACCTCGCAGCAGCAATTTTACAAAAAGCCAAGCTTAAGGAACGT

AACCCGGAAATTGTACTTGACCCAATGTGTGGTTCAGGCACATTTATTATT

GAAGCATTAATGATTTTAACTGATCGTGCGCCGGGTCTTGTACGTCGTTTT

GGTTTTAATGGCTGGCATGGTCATGACCGTGAACTTTGGCTTTCACTCAAA

GCCGAAGCAGCAGAGCGTCATGAAAAAGCACTTGAACAACCGTTACCTAA

GTTTTATGCATACGATGCTGACTGGGAAGCTGTAAAAGCAACACGCGAAA

AACATTATTGCAGCAGGTTTTGA 

rmtB  

16S 

rRNA 

(guani

ne(140

5)-

N(7))-

methyl

transfe

rase 

L7 H PFAM ribosomal RNA methyltransferase 

ATGGATAAGAATGATGTTGTTAAGAAGATACTTGAATCAAAAAAGTACGAA

AACCTTGATTCAGATATTGTTGAAAAGGTTGTTTCCATTTCTGAGAAGAAAT

ATAAATTAAAGGAAGTTGAGAATTATTCTAAAAAGAAATTGCATCAAATATG

GGGGTCTTACTATTCTGCCTATCCTAATTGGGATAAATTATTAAAAAAGTAC

AATCAGGGGCAGTTATCAATAGAAGATTTACTAAAGATTCATTCTTCGACG

AATGAAAGAGTCGCAACATTAAATGACTTTTACACTTATGTATTTGGAAATA

TCAAACATGTCTCATCTATTTTAGATTTTGGTTGTGGCTTCAATCCATTAGC

TTTATACCAATGGAATGAAAATGAAAAAATAATATATCATGCATACGATATT

GATAGAGCTGAGATAGCTTTTTTGAGTAGCATTATTGGGAAGTTAAAGACG

ACGATAAAGTATAGGTTTTTGAATAAAGAGAGTGATGTCTACAAAGGTACT

TATGATGTAGTATTCCTTTTAAAGATGCTTCCTGTGCTAAAACAGCAAGAT

GTAAATATCTTGGATTTCCTACAGCTTTTTCATACTCAAAACTTTGTAATAT

CTTTTCCAATAAAGTCTTTATCTGGAAAGGAGAAGGGAATGGAAGAGAATT

ACCAGCTATGGTTTGAATCTTTTACAAAAGGTTGGATAAAAATCCTTGATTC

GAAGGTTATAGGGAATGAGTTAGTATATATTACTAGTGGATTTCAGAAATA

A 

rop  

Regula

tory 

protein 

rop 

A1, A2, 

A14 
S Rop protein 

ATGACGAAACAACAGAAAACGGCGCTGAACATGGCTAAATTCATCCAGAA

TCAGTCTCTGCTCCTGCTGGAGAAGCTTAACGAGCTTGATCTTGATGCTG

AGGCCGACCTTTGTGAGAAACTCCACGATGATGCAGAGCATCTTTTCCGT

ACACTCTCCTCGAGACTGGATTCATTACAGGATGGTAACTGA 

tnsB  

Transp

oson 

Tn7 

L7, L9, 

L10 
L Mu transposase, C-terminal 

ATGATTGAATCTAATGCTGTCAGTATTGATCGTAGTCGTATCACACTTAAA

CCCAATGTGGTTGTTGGTTATGAGGGAAACCCTTATAAAATTGTGAATGTT

TTAAATGCTAATGACATTGTTATATCAAGTCTTGATTCGGTACGTAGTTTAC



transp

osition 

protein 

TnsB 

AGGTCAATTCTAAAAGTTTGACCGTTTTTGAGGGAGAAAATACGCTAACTG

AAAACCTAAACAAAGGTGATAAGGATATCAGCAATGAAGCTTGGCAGATT

GCTTTACAACGTTATGAGATTATTAAGCCTTTGATTGAGTATTCAACCACTG

AACTGGTTGAAAATAGAGCGAATGAATATGATGTAAATCGTTCTACATTGT

GGAAGTGGCTTAGAGATTATCGTGAAAATAACTCTCTAATGACGTTGATTC

CCAAAAAACGAGGTTGGACAACTGAAAAATCAAGGTTGTCACCTCAAGTG

AGCAATATCATTAAACAAGCTATCAATGATGAATATTTGAATGCGAAGAAA

CCTAGTATTTCCAAAACGATTGAAATTGTAAAAGCAGAGTGTTCACGGCTT

CAGCTTGAAGCACCACATGAAAACTCTATTCGTAGAAGAATCGAGGCTTTA

AATAATTACCAAGTAACGAAAGCACGTCTTGGATCTAAAGCTGCAATAGAT

AAATTTAAGGCTGCTGCGGGTTCATTCCCAAATGCTGATTACCCTTTGGCA

TATGTGCAGATTGATCATACACCTCTAGATATTGAAATCGTGGATGACGAG

TTCAGAGAAGCGATTGGAAAACCTCACTTAACCTTGGCAATCGATGTTTTC

AGTCGGATGATTGTTGGATATTACCTATCACTAGAAGCACCAAGTACGACT

TCAGTGGCGATGTGTATAGCATCTTGTATTTTGTCAAAAAAACGTAAGTTG

ATCGAACTAAATATTGATGCTGAATGGCAGGTCGAAGGTATTATGGACTC

GGTGCATACAGATAATGGACCCGATTTTAGAACCAATCACATCAGTAAAGC

TTGCCTAAAATATGGGATTCATTGGGAATATAGACCAATTGGTGGGGCGA

GATTTGGCGGTCATATTGAACGTATGCTTGGTATTGTCAATCTTGAAATGC

ATGTGCTGGATGGTACAACTTTTTCAAATGTGCAGCAGCGAGGAACTTAT

GATTCCGCTAAACAAGCCTGTATGACATTAAAGGAACTTGAATACTATATC

GTTTATTGGATTACTAAAGTTTATCATCAGAAGAAGCATTCAGCTTTAGGAA

CATCACCTATTGTTAAATGGGAAGAAGGTGTTTGGGGAACGAAGACGACA

GCAGGAACAGGTTTGAAAGAACGTGTATCAGATGAAGATACCTTGTTTATT

GATTTTCTACCTGAATTTGAAGCGACCATTCAGCGTACAGGGGTGCAGAA

AGATAACTTATTCTATTTTGCAGACTGTTTAAGGCAATGGGTTAATTCTATT

GATCCAGACGACAATAATCGAAAGCGCAAAAGAAAATTCTTATTTAAGCGT

GATCCGAGGGATATTTCACAGATTTGGTTTTATGAGCCATTTTCTAATACC

TATTTTAAAGTACCCACTGCAAAGCGAGAGATACCACCGATTAGCTTATTT

GAATATAGACAGGTACAGAACTATCTCAAGAATGGGCGTCAGGATGTTCA

GAATCAGGATGAGATTTACAAGGCGATTTTACATCTACGTGAGCAGCTTAA

TCAGGCTCGAAGCTTGACTCGAAAGCAACGTCGCTCAAACCAAAGAAAAA

AGGAAAATGAAAAAGCCATTACTCAGCTATCCGAACAGAATCAGTCTAAAA



AGGCTGTAGTTTCTGAAAGCCTTCAGACAAGTGATGATTTGTGGAGTACTC

CTTTAACTGCATTTGATGATTTAAGGTGA 

tnsB_1  

hypoth

etical 

protein 

L6, L9, 

L10 
L Mu transposase, C-terminal 

ATGATTGAATCTAATGCTGTCAATATCGATCGTAGTCGTATCATTCTAAAAC

CCAATGTGGTTGTCGGTTATGAGGGGCAACCCTATAAAATTGTGAATGTTT

TAAATGCCAATGACATTGTTATATCAAGTCTTGATTCGGTACGTAGTCTAC

AGGTCAATGCTAGAAGTTTGACCATTTTTAATGGGGGAAATACGCTAACTG

AGCGTTTGAATAAGGGTGATCAGGATATTAGTAATGAAGCTTGGCAGATT

GCTTTACAACGTTATGAGATTATTAAGCCTTTGATTGAGTATTCAACGACT

GAACTGGTCGAAAATAGGGCGAATGAATATGATGTGAATCGCTCAACATT

GTGGAAATGGCTTAAAGATTATCGGGAAAATAATTCTCTAATGGCATTGAT

TCCCAAAAAACGAGGTTGGACAACTGAAAAATCAAGGTTGTCACCTCAAG

TGAGCAATATCATTAAACAAGCTATCAATGATGAATATTTGAATGCGAAGA

AACCCAGTATTTCCAAAACGATTGAAATTGTAAAAGCAGAGTGTTCTCGGC

TTCAGCTTGAAGCACCGCATGAAAACTCTATTCGTAGAAGAATCGAGGCTT

TAAATGATTACCAAGTAACGAAAGCACGTCTTGGATCTAAAGCTGCAATAG

ATAAATTTAAGGCTGCTGCTGGTTCATTTCCAAATGCTGATTACCCTTTGG

CATATGTGCAGATTGATCATACACCTCTAGATATTGAAATCGTGGATGACG

AGTTTAGAGAAGCGATTGGAAAACCTCATTTAACCTTGGCAATCGATGTTT

TCAGTCGGATGATCGTAGGGTATTACCTATCACTAGAAGCGCCAAGTACG

ACTTCAGTGGCGATGTGTATCGCATCTTGTATTTTGTCAAAAAAACGTAAG

TTGATCGAACTCGATATTGATGCTGAATGGCAGGTCGAAGGGATTATGGA

CTCGGTGCATACAGATAATGGCCCCGATTTTAGAACCAATCACATCAGTAA

AGCTTGTCTAAAGTATGGGATTCATTGGGAATACCGACCAATTGGTGGGG

CAAGATTTGGCGGTCATATCGAGCGTATGCTTGGTATCGTCAATCTTGAAA

TGCATGTCTTGGATGGTACAACTTTTTCAAATGTACAGCAGCGTGGGACTT

ATGATTCCGCTAAACAAGCCTGTATGACATTAAAAGAGCTTGAATACTATA

TCGTGTATTGGATTACTAAAGTTTATCACCAGAAGAAACATTCCGCTTTAG

GAACATCCCCAATCGTTAAATGGGAAGAAGGTGTTTGGGGGACGAAGAC

GACAGCAGGTACAGGTTTGAAAGAACGTGTATCAGATGAAGATACCTTGT

TTATTGATTTTCTACCTGAATTTGAAGCGACTATTCAGCGTACAGGGGTGC

AAAAAGATAACTTATTCTATTTTGCCGACTGTTTAAGACAATGGGTTAATTC

TATTGATCCAGAGGACAATAATCGAAAGCGCAAAAGAAAATTCTTGTTTAA

ACGTGATCCGAGGGATATTTCACAGATTTGGTTTTATGAGCCATATTCTAA



TACCTATTTTAAAGTACCTACCGCAAAGCGAGAGATACCACCGATTAGCTT

ATTTGAATATAAGCAGGTTCAGAACTATCTCAAAAGTGAACGTCAGGATGT

TCAGAATCAGGATGAGATTTACAAGGCGATTTTGCATCTACGTGATCAACT

TAATCAGGCTAGAAGCTTGACTCGAAAGCAACGTCGCTCAAACCAAAGAA

AAAAGGAAAATGCAAAAGCCATTACTCAGCTTTCCGAACAGAATCAGTCTA

AAAAGGCTGTAGTTTCTGAAAGTCTTCAGACAAGTGATGATTTGTGGAGTA

CTCCTTTAACTGCATTTGACGATTTAAGGTGA 

tnsB_2  

Transp

oson 

Tn7 

transp

osition 

protein 

TnsB 

L8, L10 L Mu transposase, C-terminal 

GTGAGCAATATCATTAAACAAGCTATCAATGATGAATATTTGAATGCGAAG

AAACCTAGTATTTCCAAAACGATTGAAATTGTAAAAGCAGAGTGTTCACGG

CTTCAGCTTGAAGCACCACATGAAAACTCTATTCGTAGAAGAATCGAGGCT

TTAAATAATTACCAAGTAACGAAAGCACGTCTTGGATCTAAAGCTGCAATA

GATAAATTTAAGGCTGCTGCGGGTTCATTCCCAAATGCTGATTACCCTTTG

GCATATGTGCAGATTGATCATACACCTCTAGATATTGAAATCGTGGATGAC

GAGTTCAGAGAAGCGATTGGAAAACCTCACTTAACCTTGGCAATCGATGT

TTTCAGTCGGATGATTGTTGGATATTACCTATCACTAGAAGCACCAAGTAC

GACTTCAGTGGCGATGTGTATAGCATCTTGTATTTTGTCAAAAAAACGTAA

GTTGATCGAACTAAATATTGATGCTGAATGGCAGGTCGAAGGTATTATGGA

CTCGGTGCATACAGATAATGGACCCGATTTTAGAACCAATCACATCAGTAA

AGCTTGCCTAAAATATGGGATTCATTGGGAATATAGACCAATTGGTGGGG

CGAGATTTGGCGGTCATATTGAACGTATGCTTGGTATTGTCAATCTTGAAA

TGCATGTGCTGGATGGTACAACTTTTTCAAATGTGCAGCAGCGAGGAACT

TATGATTCCGCTAAACAAGCCTGTATGACATTAAAGGAACTTGAATACTAT

ATCGTTTATTGGATTACTAAAGTTTATCATCAGAAGAAGCATTCAGCTTTAG

GAACATCACCTATTGTTAAATGGGAAGAAGGTGTTTGGGGAACGAAGACG

ACAGCAGGAACAGGTTTGAAAGAACGTGTATCAGATGAAGATACCTTGTTT

ATTGATTTTCTACCTGAATTTGAAGCGACCATTCAGCGTACAGGGGTGCA

GAAAGATAACTTATTCTATTTTGCAGACTGTTTAAGGCAATGGGTTAATTCT

ATTGATCCAGACGACAATAATCGAAAGCGCAAAAGAAAATTCTTATTTAAG

CGTGATCCGAGGGATATTTCACAGATTTGGTTTTATGAGCCATTTTCTAAT

ACCTATTTTAAAGTACCCACTGCAAAGCGAGAGATACCACCGATTAGCTTA

TTTGAATATAGACAGGTACAGAACTATCTCAAGAATGGGCGTCAGGATGTT

CAGAATCAGGATGAGATTTACAAGGCGATTTTACATCTACGTGAGCAGCTT

AATCAGGCTCGAAGCTTGACTCGAAAGCAACGTCGCTCAAACCAAAGAAA



AAAGGAAAATGAAAAAGCCATTACTCAGCTATCCGAACAGAATCAGTCTAA

AAAGGCTGTAGTTTCTGAAAGCCTTCAGACAAGTGATGATTTGTGGAGTAC

TCCTTTAACTGCATTTGATGATTTAAGGTGA 

tuf1_1  

Elonga

tion 

factor 

Tu 

A2, A3, 

A14 
J 

This protein promotes the GTP-

dependent binding of aminoacyl-tRNA to 

the A-site of ribosomes during protein 

biosynthesis 

ATGGCTAAAGCCAAGTTTGAACGTAATAAACCACACGTAAACGTGGGTAC

AATCGGTCACGTTGACCATGGTAAAACAACTTTAACTGCTGCGATTGCAAC

AATTTGTGCAAAAACTTACGGCGGTGAAGCGAAAGATTACTCACAAATCGA

CTCAGCACCTGAAGAAAAAGCACGTGGTATTACAATTAATACATCACACGT

AGAATACGATTCTCCAACTCGTCACTACGCACACGTTGACTGCCCAGGCC

ACGCCGACTACGTTAAAAACATGATCACTGGTGCTGCTCAGATGGACGGC

GCGATCCTTGTATGTGCTGCAACTGACGGTCCAATGCCACAAACTCGTGA

GCACATCCTTCTTTCTCGTCAGGTAGGTGTACCTTACATCATCGTATTCTT

AAACAAATGCGACCTTGTGGATGACGAAGAATTACTTGAATTAGTAGAAAT

GGAAGTACGTGAACTTCTTTCTACTTATGACTTCCCAGGTGATGACACTCC

AGTAATCCGTGGTTCAGCTCTTGCAGCGCTTAACGGTGAAGCTGGTCCTT

ACGGTGAAGAATCAGTTCTTGCTCTTGTAGCAGCACTTGACTCTTATATCC

CAGAGCCAGAGCGTGCAATCGACAAAGCATTCTTGATGCCAATCGAAGAC

GTATTCTCAATTTCTGGTCGTGGTACAGTAGTAACAGGCCGTGTTGAAGCT

GGTATCATCAAAGTTGGTGAAGAAGTAGAGATCGTTGGTATTAAAGATACA

GTTAAAACAACTGTAACTGGCGTAGAAATGTTCCGTAAACTTCTTGACGAA

GGCCGTGCAGGTGAGAACTGTGGTATCTTACTTCGTGGTACTAAGCGTGA

AGAAGTACAACGTGGTCAAGTACTTGCTAAACCAGGTACAATCAAGCCGC

ACACTAAATTCGACGCAGAAGTATACGTACTTTCTAAAGAAGAAGGTGGTC

GTCACACTCCATTCTTAAATGGTTACCGTCCACAGTTCTACTTCCGTACAA

CTGACGTAACTGGTGCGATCCAGTTGAAAGAAGGCGTTGAAATGGTAATG

CCAGGTGACAACGTTGAAATGTCAGTAGAATTAATCCACCCAATCGCAAT

GGACCCAGGTCTACGTTTTGCGATCCGTGAAGGTGGTCGTACTGTAGGTG

CTGGTGTTGTTGCTAAAGTAACTGCATAA 

tuf1_2  

Elonga

tion 

factor 

Tu 

A2, A3, 

A14 
J 

This protein promotes the GTP-

dependent binding of aminoacyl-tRNA to 

the A-site of ribosomes during protein 

biosynthesis 

ATGGCTAAAGCCAAGTTTGAACGTAATAAACCACACGTAAACGTGGGTAC

AATCGGTCACGTTGACCATGGTAAAACAACTTTAACTGCTGCGATTGCAAC

AATTTGTGCAAAAACTTACGGCGGTGAAGCGAAAGATTACTCACAAATCGA

CTCAGCACCTGAAGAAAAAGCACGTGGTATTACAATTAATACATCACACGT

AGAATACGATTCTCCAACTCGTCACTACGCACACGTTGACTGCCCAGGCC

ACGCCGACTACGTTAAAAACATGATCACTGGTGCTGCTCAGATGGACGGC



GCGATCCTTGTATGTGCTGCAACTGACGGTCCAATGCCACAAACTCGTGA

GCACATCCTTCTTTCTCGTCAGGTAGGTGTACCTTACATCATCGTATTCTT

AAACAAATGCGACCTTGTGGATGACGAAGAATTACTTGAATTAGTAGAAAT

GGAAGTACGTGAACTTCTTTCTACTTATGACTTCCCAGGTGATGACACTCC

AGTAATCCGTGGTTCAGCTCTTGCAGCGCTTAACGGTGAAGCTGGTCCTT

ACGGTGAAGAATCAGTTCTTGCTCTTGTAGCAGCACTTGACTCTTACATCC

CAGAGCCAGAGCGTGCAATCGACAAAGCATTCTTGATGCCAATCGAAGAC

GTATTCTCAATTTCTGGTCGTGGTACAGTAGTAACAGGCCGTGTTGAAGCT

GGTATCATCAAAGTTGGTGAAGAAGTAGAGATCGTTGGTATTAAAGATACA

GTTAAAACAACTGTAACTGGCGTAGAAATGTTCCGTAAACTTCTTGACGAA

GGCCGTGCAGGTGAGAACTGTGGTATCTTACTTCGTGGTACTAAGCGTGA

AGAAGTACAACGTGGTCAAGTACTTGCTAAACCAGGTACAATCAAGCCGC

ACACTAAATTCGACGCAGAAGTATACGTACTTTCTAAAGAAGAAGGTGGTC

GTCACACTCCATTCTTAAATGGTTACCGTCCACAGTTCTACTTCCGTACAA

CTGACGTAACTGGTGCGATCCAGTTGAAAGAAGGCGTTGAAATGGTAATG

CCAGGTGACAACGTTGAAATGTCAGTAGAATTAATCCACCCAATCGCAAT

GGACCCAGGTCTACGTTTTGCGATCCGTGAGGGTGGTCGTACTGTAGGT

GCTGGTGTTGTTGCTAAAGTAACTGCATAA 

tufB_1  

Elonga

tion 

factor 

Tu 2 

A1 J 

This protein promotes the GTP-

dependent binding of aminoacyl-tRNA to 

the A-site of ribosomes during protein 

biosynthesis 

ATGTCAGTAGAATTAATCCACCCAATCGCAATGGACCCAGGTCTACGTTTT

GCGATCCGTGAAGGTGGTCGTACTGTAGGTGCTGGTGTTGTTGCTAAAGT

AACTGCATAA 

tufB_2  

Elonga

tion 

factor 

Tu 2 

A1 J 

This protein promotes the GTP-

dependent binding of aminoacyl-tRNA to 

the A-site of ribosomes during protein 

biosynthesis 

ATGTCAGTAGAATTAATCCACCCAATCGCAATGGACCCAGGTCTACGTTTT

GCGATCCGTGAGGGTGGTCGTACTGTAGGTGCTGGTGTTGTTGCTAAAGT

AACTGCATAA 

 



Figure S1 Distribution of the antibiotic resistance genes and virulence genes. The blue and white 

colour represented presence and absence of the gene. 


