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1. INTRODUCCIÓN  

 

1.1. Importancia de la resistencia antimicrobiana y de Acinetobacter baumannii y 

Pseudomonas aeruginosa. 

La resistencia antimicrobiana es una de las principales preocupaciones de la salud a nivel 

mundial en el siglo XXI. Una gran variedad de especies bacterianas causantes de infecciones 

asociadas con el cuidado de la salud ha alcanzado niveles alarmantes de resistencia a 

múltiples clases de antibióticos, lo cual ha dificultado el tratamiento de las infecciones que 

estas causan. En el año 2019, alrededor de 1.27 millones de muertes en el mundo fueron 

atribuibles a la resistencia antimicrobiana bacteriana (1), y se prevé que esta cifra de muertes 

anuales incremente a 10 millones para el año 2050 (2). 

En el 2017, la Organización Mundial de la Salud (OMS) publicó una lista en la cual estableció 

los patógenos resistentes a antibióticos de prioridad en el desarrollo e investigación de nuevos 

antibióticos. Entre los microorganismos clasificados como prioridad crítica, máximo nivel 

de prioridad, se encuentran las bacterias Acinetobacter baumannii y Pseudomonas 

aeruginosa resistentes a carbapenémicos (3). A. baumannii y P. aeruginosa son bacilos 

Gram-negativos no fermentadores, considerados como patógenos oportunistas. 

Anteriormente, estas especies eran consideradas bacterias encontradas en sitios naturales, 

como suelos y cuerpos de agua. Sin embargo, durante las últimas décadas su distribución ha 

cambiado a ambientes nosocomiales, como centros del cuidado de la salud y hospitales, 

siendo de especial preocupación en las unidades de cuidados intensivos. 

Las infecciones causadas por estas especies son diversas. Entre las más frecuentes se 

encuentran neumonía (tanto asociada a ventilación mecánica como asociada a la estancia en 

el hospital), bacteriemia, infecciones en quemaduras (en las cuales P. aeruginosa es el 

principal agente causal), meningitis e infecciones en pacientes con fibrosis quística, 

especialmente asociada a P. aeruginosa (4ï6). 
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1.2. Factores de virulencia de A. baumannii y P. aeruginosa 

A. baumannii y P. aeruginosa poseen diversos factores de virulencia, los cuales son 

características que les permiten establecer una infección, persistir durante periodos 

extendidos de tiempo en superficies hospitalarias, evadir al sistema inmune del hospedero, 

adaptarse a condiciones de estrés, entre otras capacidades de supervivencia y de 

patogenicidad. 

Ambas especies son capaces de producir biopelícula (7ï9), cuentan con diversos tipos de 

sistemas de secreción: de tipo II (T2SS) y VI (T6SS) en A. baumannii (10), y de tipo II, III 

(T3SS) y VI en P. aeruginosa (6,11)], producen lipopolisacárido (LPS) o lipooligosacárido 

(LOS) de membrana (12,13) y pueden llevar a cabo motilidad por contracción por medio de 

un sistema de pilis de tipo IV (14,15). Además, P. aeruginosa tiene un flagelo polar con 

diversos roles en la motilidad, en la formación de biopelícula, en la actividad del sistema de 

secreción de tipo VI y en la quimiotaxis (16,17). A. baumannii tiene motilidad asociada a 

superficies (18,19) y produce un polisacárido capsular que le confiere resistencia al 

complemento (20) y a la fagocitosis (21), entre otros factores de virulencia (Figura 1). 

 

Figura 1. Principales factores de virulencia de A. baumannii y P. aeruginosa. 1: Pilis de tipo IV 

involucrados en la motilidad por nado; 2: Flagelo (solo en P. aeruginosa) involucrado en la motilidad 

por nado; 3: Proteína asociada a biopelícula (Bap) de A. baumannii. En P. aeruginosa, la formación 

de biopelícula se ve asociada a la producción del polisacárido alginato, no representado en la figura; 

4: Lipopolisacárido (P. aeruginosa) o lipooligosacárido (A. baumannii) de membrana; 5: Polisacárido 

capsular (solo en A. baumannii); 6: Sistemas de secreción de varios tipos. Imagen obtenida de: Wu, 

H.-J., Wang, A. H.-J., & Jennings, M. P. (2008). Discovery of virulence factors of pathogenic 

bacteria. Current Opinion in Chemical Biology, 12(1), 93ï101.  

https://doi.org/10.1016/j.cbpa.2008.01.023 
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La producción de biopelícula es un factor de virulencia que una gran variedad de especies 

microbianas es capaz de realizar. La biopelícula es una organización estructural 

tridimensional de células bacterianas adheridas a una superficie, dando como resultado la 

formación de microcolonias que actúan como comunidades bacterianas encapsuladas en una 

matriz extracelular que se ven beneficiadas con mayor persistencia frente a condiciones de 

estrés oxidativo, evasión del sistema inmune del hospedero y producción incrementada de 

efectores patogénicos.  

Existen múltiples estudios en los que se ha evidenciado que la formación de biopelícula juega 

un rol importante principalmente en la patogénesis de infecciones crónicas en diferentes 

sistemas del cuerpo humano (22), la cual puede involucrar tanto superficies bióticas como 

abióticas para la adhesión de la biopelícula: A. baumannii es capaz de establecer biopelícula 

sobre tejido epitelial, adhiriéndose con facilidad a células bronquiales y pulmonares 

(19,23,24); en P. aeruginosa, los aislamientos clínicos provenientes de pacientes con 

queratitis ocular que utilizan lentes de contacto de diversos materiales tienden a ser fuertes 

productores de biopelícula, logrando así una mejor adhesión a la lente (25ï27) y se ha 

establecido que en las infecciones pulmonares por este patógeno en pacientes con fibrosis 

quística, P. aeruginosa genera una biopelícula con fenotipo mucoide sobre el tejido pulmonar 

(28); así mismo, ambas especies suelen formar biopelícula en catéteres, lo cual facilita el 

desarrollo de bacteriemia por estas bacterias en las unidades de cuidados intensivos (29,30). 

La producción de biopelícula también contribuye a la alta persistencia durante espacios 

prolongados de tiempo en superficies abióticas del ambiente, siendo esta característica de 

vital importancia para la supervivencia de estas especies en los hospitales y otros recintos del 

cuidado de la salud: A. baumannii y P. aeruginosa son capaces de formar biopelícula en la 

superficie de instrumentos y dispositivos médicos, además de vidrio, plásticos de diversos 

polímeros y acero inoxidable (31,32). 

La motilidad por contracción es un mecanismo de motilidad independiente de flagelo que se 

lleva a cabo sobre superficies con un contenido de humedad ya sea alto o bajo, principalmente 

en la interfase entre las superficies de un gel y un material rígido como el plástico o vidrio 

de cajas de Petri. Este mecanismo consiste en la extensión de pilis de tipo IV localizados en 



4 
 

uno de los polos de la célula y su consecuente retracción, resultando en el movimiento de la 

bacteria, el cual se asemeja a una contracción celular (33). 

A pesar de ser considerada un factor de virulencia en ambas especies, la motilidad por 

contracción tiene un rol directo limitado en la patogenicidad de A. baumannii, especie en la 

cual no se ha encontrado que la motilidad por contracción tenga alguna correlación con la 

producción de biopelícula ni con el desarrollo de resistencia antimicrobiana (34) y en la que 

se ha observado que la motilidad asociada a superficies tiene un mayor impacto en los 

resultados de ensayos de citotoxicidad (35). En contraste, en P. aeruginosa se ha encontrado 

evidencia de la importancia de varias proteínas que componen a los pilis de tipo IV en la 

citotoxicidad y virulencia en estudios in vivo (36,37). No obstante, en ambas especies se ha 

determinado que algunos de los elementos estructurales de los pilis de tipo IV, así como 

genes involucrados en la regulación de su producción, tienen roles importantes en la 

regulación de otros factores de virulencia, como la formación de biopelícula (38,39), los 

cuales pueden ser incluso fundamentales, como es el caso de la función de los pilis de tipo 

IV en la adhesión de la biopelícula en superficies abióticas (40).  

Además de la motilidad por contracción, P. aeruginosa cuenta con un flagelo que le permite 

llevar a cabo motilidad por nado. Este tipo de motilidad consiste en el movimiento de la 

célula bacteriana a través de un medio líquido, haciendo uso de un flagelo largo que realiza 

movimientos helicoidales para impulsarla hacia una dirección. Además de otorgarle a la 

célula bacteriana la capacidad de difundirse y explorar el medio con mayor facilidad, este 

factor de virulencia se ve involucrado en diferentes interacciones de la bacteria con el sistema 

inmune del hospedero de diversas maneras; es gracias al flagelo de P. aeruginosa que se 

inician procesos de la respuesta inmune, como la formación de trampas extracelulares de 

neutrófilos (41). Por ello, en determinados fenotipos, P. aeruginosa es capaz de adquirir un 

fenotipo de pérdida de la motilidad por nado, el cual le permite evadir la fagocitosis en la 

respuesta inmune del hospedero (42). 

1.3. Resistencia a antibióticos de A. baumannii y P. aeruginosa 

El principal factor que dificulta el tratamiento de A. baumannii y P. aeruginosa es su alta 

resistencia a los antibióticos. Estas especies tienen una gran variedad de mecanismos de 

resistencia a los antibióticos que pueden ser tanto intrínsecos como adquiridos mediante la 
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acumulación de genes de resistencia en elementos móviles genéticos, como secuencias de 

inserción, transposones, plásmidos, islas genómicas, entre otros (43). 

A. baumannii y P. aeruginosa tienen resistencia intrínseca a múltiples antibióticos, debido a 

la baja permeabilidad de su membrana externa, la cual es hasta 100 veces menos permeable 

que la de Escherichia coli (44,45). La baja capacidad de permeabilidad de la membrana 

externa se ha atribuido a la presencia de proteínas conocidas como proteínas de membrana 

externa (OMPs). La subexpresión o la pérdida total de OMPs, como CarO, OprD-like, 

OmpW, Omp25 y una proteína de 33-36 kDa en A. baumannii (46ï55), y OprD en P. 

aeruginosa (56ï58) ha sido asociada con resistencia a antibióticos. 

Otro de los mecanismos asociados a resistencia antimicrobiana de A. baumannii y P. 

aeruginosa es la expresión y producción de bombas de eflujo, las cuales son proteínas de la 

membrana plasmática de la bacteria que se encargan de expulsar sustancias nocivas del 

citoplasma o periplasma al exterior del organismo (59). Las bombas de eflujo se suelen 

clasificar en varias familias, como los sistemas de múltiples componentes de la familia de 

resistencia-nodulación-división (RND), la superfamilia del facilitador mayor (MFS), la de 

extrusión de compuestos tóxicos y de múltiples fármacos (MATE) y la de resistencia pequeña 

a múltiples fármacos (SMR) (Figura 2). 

 

Figura 2. Familias de bombas de eflujo de A. baumannii y P. aeruginosa. EP: Bomba de eflujo, MFP: 

Proteína de fusión de membrana, OMP: Proteína de membrana externa, S: Sustratos. SMR: Familia 

de resistencia pequeña a múltiples fármacos, MFS: Superfamilia del facilitador mayor, MATE: 

Familia de extrusión de compuestos tóxicos y de múltiples fármacos, RND: Familia de resistencia-

nodulación-división. Imagen obtenida de: Abdi, S. N., Ghotaslou, R., Ganbarov, K., Mobed, A., 
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Tanomand, A., Yousefi, M., Asgharzadeh, M. & Kafil, H. S. (2020). Acinetobacter baumannii Efflux 

Pumps and Antibiotic Resistance. Infection and Drug Resistance, 13, 423ï434. 

https://doi.org/10.2147/idr.s228089  

El principal grupo de bombas de eflujo involucrado en el desarrollo de resistencia a 

antibióticos en A. baumannii es la familia RND. A. baumannii tiene varias bombas de eflujo 

de esta familia, principalmente AdeABC, la cual confiere resistencia a aminoglucósidos, 

fluoroquinolonas, tetraciclinas, entre otros antibióticos (60,61) y AdeIJK, que posee el rango 

más amplio de sustratos y cuya inactivación resulta en la más alta potenciación de la actividad 

de los antibióticos de todas las bombas estudiadas de A. baumannii (62,63). En P. aeruginosa, 

cada una de las bombas de eflujo de tipo RND expulsa uno o más grupos moleculares de 

antibióticos, como es el caso del sistema MexAB-OprM, que expulsa ɓ-lactámicos y 

fluoroquinolonas (64,65), los sistemas MexGHI-OpmD, MexPQ-OpmE y MexEF-OprN, 

cuyos sustratos son únicamente fluoroquinolonas (57), MexJK-OprM, la cual expulsa 

tetraciclina y eritromicina (66), o MexXY-OprM, la cual contribuye a la resistencia a 

aminogluc·sidos, ɓ-lactámicos y fluoroquinolonas de P. aeruginosa (67ï69), entre otras. A. 

baumannii puede tener dos bombas de eflujo de la familia MFS, las cuales son Tet(A), que 

confiere resistencia a tetraciclina, y Tet(B), que confiere resistencia a tetraciclina y 

minociclina (70). 

Uno de los mecanismos de resistencia a los antibi·ticos ɓ-lact§micos es la producci·n de ɓ-

lactamasas, la cual puede ser intrínseca o adquirida mediante elementos móviles genéticos 

como transposones o plásmidos (71). A. baumannii produce de forma intrínseca dos tipos de 

ɓ-lactamasas. La primera es una cefalosporinasa perteneciente a la clase C de Ambler, 

también conocida como ADC, la cual le confiere resistencia a múltiples cefalosporinas que 

no son de espectro extendido (72). Sin embargo, cuando la secuencia de inserción ISAba1 se 

encuentra presente en posición río arriba con respecto al gen que codifica a ADC (blaADC), 

esta actúa como un promotor de blaADC y puede llevar a la sobreexpresión de ADC, 

resultando en resistencia a cefalosporinas de espectro extendido (73,74). El otro tipo de ɓ-

lactamasas presentes de forma intrínseca en A. baumannii son las betalactamasas de clase D, 

también conocidas como oxacilinasas. Algunas de estas betalactamasas de clase D son 

capaces de hidrolizar carbapenémicos (CHDLs), y se clasifican en 4 principales grupos: 
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OXA-23-like, OXA-24-like, OXA-58-like y OXA-69-like. Todos los grupos de CHDLs se 

han encontrado en aislamientos clínicos de A. baumannii resistente a carbapenémicos (75). 

Al igual que A. baumannii, P. aeruginosa también produce de forma intrínseca una 

cefalosporinasa de la clase C de Ambler conocida como PDC (76). La sobreexpresión de 

PDC puede llegar a conferir resistencia a un espectro extendido de cefalosporinas, tal como 

sucede con ADC, pero esta suele deberse a mutaciones en genes reguladores del reciclaje de 

peptidoglucano (77). Otro tipo de ɓ-lactamasas que se han encontrado en P. aeruginosa son 

las pertenecientes a las clases A y B de Ambler. Algunas de estas enzimas son ɓ-lactamasas 

de espectro extendido, como PER, TEM y SVH, y otras presentan actividad carbapenemasas, 

como KPC (perteneciente a la clase A de Ambler) y las metalo-ɓ-lactamasas de la clase B, 

como NDM y VIM. A. baumannii tambi®n puede adquirir la capacidad de producir ɓ-

lactamasas de clase A y B con actividad carbapenemasa, pero la principal clase de ɓ-

lactamasa asociado a resistencia a carbapenémicos siguen siendo las CHDLs (78,79). 

1.4. Incremento de la resistencia antimicrobiana durante las últimas décadas 

Durante las últimas décadas, los porcentajes de resistencia a antibióticos en diversos 

patógenos han incrementado de manera significativa, lo cual se ha evidenciado en numerosos 

estudios de vigilancia epidemiológica en distintas partes del mundo. Existe una gran cantidad 

de factores que pueden contribuir al incremento de la resistencia antimicrobiana durante este 

periodo de tiempo, como lo son el uso de antibióticos en la industria ganadera y agricultora 

y el consecuente desecho de estos como residuos industriales en cuerpos de agua (80,81) y 

el cambio climático, asociado al aumento de la temperatura global del planeta (82). Sin 

embargo, el principal factor asociado con el incremento de la resistencia a antibióticos es el 

uso desmedido e innecesario de antibióticos en la terapia clínica (83), en conjunto con el 

establecimiento de microambientes hospitalarios que facilitan la transmisión de información 

y genes de resistencia a antibióticos entre patógenos por medio de elementos móviles 

genéticos (84). 

La resistencia a carbapenémicos de A. baumannii y P. aeruginosa ha seguido esta tendencia: 

algunos de estos ejemplos son el estudio realizado en Italia, donde el porcentaje de resistencia 

a carbapenémicos de A. baumannii incrementó del 51% al 92% en el periodo 2008-2018 (85); 

en Zimbabwe, del año 2012 al 2017, se observó un incremento en la resistencia a 
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carbapenémicos de A. baumannii del 2% al 15.4% (86); en Arabia Saudita, los porcentajes 

de resistencia a carbapenémicos de P. aeruginosa incrementaron del 25% al 40%, mientras 

que los de A. baumannii se mantuvieron entre 60% y 80% (87); por último, en un estudio del 

2010 al 2019 de un hospital terciario en China también se detectó un incremento de la 

resistencia a carbapenémicos de A. baumannii del 79% al 91.3% y de P. aeruginosa del 

13.5% al 23% (88). 

Son de destacar los estudios realizados por el grupo de trabajo en México del Tigecycline 

Evaluation and Surveillance Trial (T.E.S.T.) y por la Red Temática de Investigación y 

Vigilancia de la Farmacorresistencia (INVIFAR), los cuales han monitoreado los niveles de 

resistencia a antibióticos de patógenos comunes en México; el primero observó un aumento 

de la resistencia a carbapenémicos de A. baumannii del 24% al 37% entre los años 2005 y 

2012, mientras el segundo demostró un incremento de la resistencia a carbapenémicos de P. 

aeruginosa del 20% al 60%, y que los niveles de resistencia de A. baumannii eran mayores 

al 80% entre los años 2009 y 2018 (89,90). 

1.5. Impacto de la pandemia de COVID-19 en la resistencia antimicrobiana de A. 

baumannii y P. aeruginosa. 

En marzo del 2020, la OMS declaró un estado de pandemia de COVID-19 (91). Durante el 

transcurso de la pandemia, se ha observado un incremento en el uso de antibióticos tanto en 

la comunidad (92) como en los hospitales (93), prescritos en casos desde cuadros severos 

hasta infecciones que no requerían del uso de antibióticos. Debido al abuso de antibióticos, 

existe el riesgo de un incremento en la resistencia antimicrobiana de infecciones bacterianas 

(94), por lo que el monitoreo de los niveles de resistencia durante la pandemia por COVID-

19 ha cobrado mayor importancia (95). 

Si bien existen estudios que demuestran un incremento de los niveles de resistencia durante 

la pandemia de COVID-19, como uno realizado en México por la red INVIFAR donde se 

encontró un aumento en los porcentajes de resistencia a carbapenémicos de A. baumannii, 

del 80% en 2019 al 89% en 2020, y P. aeruginosa, del 35% en 2019 al 45% en 2020 (96), 

existen otros estudios que llegan a detectar una disminución de los niveles de resistencia; un 

ejemplo es el realizado en Grecia con datos del Greek Electronic System for the Surveillance 

of Antimicrobial Resistance obtenidos entre 2018 y 2021, donde la resistencia a 
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carbapenémicos de P. aeruginosa estaba incrementando en el periodo 2018-2020 del 45% al 

63%, pero disminuyó al 37% en el periodo 2020-2021 (97). Además, son pocos los estudios 

que se han realizado donde se comparan los niveles de resistencia entre un periodo pre-

pandemia y durante la pandemia; han sido más comunes aquellos que comparan la incidencia 

de infecciones por bacterias resistentes de alta prioridad, como el de Pascale et al (2022), en 

el cual se demostró un incremento en la incidencia de infecciones por A. baumannii resistente 

a carbapenémicos en Italia de hasta 5.5 veces. Estos estudios se enfrentan a la limitante de 

que existen una gran cantidad de factores que pueden afectar los niveles de resistencia 

antimicrobiana que se manifiestan de forma fenotípica. 

1.6. La secuenciación de genoma completo como herramienta de vigilancia 

epidemiológica. 

Debido al potencial de estas bacterias de causar brotes en los hospitales y al riesgo creciente 

de la diseminación de infecciones resistentes a múltiples fármacos, es necesario mantener 

una correcta vigilancia epidemiológico sobre ellas. Para poder estudiar a mayor profundidad 

los mecanismos involucrados en la resistencia a antibióticos, se requiere utilizar de nuevas 

tecnologías genómicas que permitan comprender el impacto de la pandemia de COVID-19 

en el genoma de las bacterias. 

Una de las herramientas más útiles para el monitoreo de las infecciones bacterianas es la 

secuenciación de genoma completo (WGS). La información obtenida mediante WGS puede 

utilizarse para i) la clasificación de los aislamientos bacterianos de una especie determinada 

en base al perfil genotípico encontrado en la secuencia de su genoma, ii) para estudios de 

genómica comparativa entre diferentes aislamientos y iii) para análisis filogenéticos que 

permitan establecer la relación genética entre aislamientos y proponer una red que describa 

la transmisión de una cepa bacteriana durante un brote, hasta establecer la cepa de la cual se 

originó, así como elucidar nuevos mecanismos de resistencia a los antibióticos (99). 

La WGS se ha utilizado eficazmente en estudios de vigilancia epidemiológica de bacilos 

gram-negativos a lo largo del mundo. En el continente americano, en el 2020, el estudio de 

Camargo et al estableció una relación entre los principales grupos clonales de A. baumannii 

aislamientos en hospitales de Brasil y su fenotipo de resistencia a antibióticos. En Europa, 

destacan los estudios de Quick et al (101) realizado en un hospital del Reino Unido en el 
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2014, donde se obtuvo evidencia de la transmisión de P. aeruginosa en pacientes de 

quemaduras de una fuente de agua específica del hospital, de Magalhães et al (102) en el 

2020, en el cual se empleó WGS en conjunto con tipificación de secuencias doble locus para 

investigar la epidemiología de cepas de P. aeruginosa luego de un incremento en la 

incidencia de la especie en la UCI de un hospital de Lausana, Suiza, y de Kostyanev et al 

(103) en el 2021, donde se estudiaron las características fenotípicas y genotípicas de 

aislamientos de A. baumannii resistente a carbapenémicos utilizados en el estudio EURECA 

que comprendió varios países del sureste de Europa. En África, se caracterizaron 

genómicamente diversas cepas de A. baumannii productoras de NDM en un hospital de El 

Cairo, Egipto, en el estudio realizado por Zafer et al (104) realizado en el 2021. 

En Asia, principalmente en su región Sureste, están como ejemplos los estudios de Tada et 

al (105) en el 2019, en el cual se caracterizaron molecularmente 45 aislamientos de P. 

aeruginosa resistente a múltiples fármacos obtenidos en 7 hospitales de Myanmar, de Wareth 

et al (106) en el 2021, que permitió comparar los genes de resistencia antimicrobiana y 

secuencias tipo de varios aislamientos de A. baumannii obtenidos en Vietnam, uno de los 

países de la región con mayor incidencia de A. baumannii resistente a múltiples fármacos, 

con los encontrados en genomas de cepas de la misma especie obtenidas en otros países del 

sureste asiático, y el estudio reciente del 2022 de Chukamnerd et al (107), donde se analizaron 

los genes de resistencia y elementos genéticos móviles encontrados en los genomas 

secuenciados y caracterizados de aislamientos de A. baumannii en hospitales de Tailandia.  

Por último, en Oceanía, múltiples estudios en Australia han usado la WGS como herramienta 

para el monitoreo epidemiológico, como el realizado por Meumann et al (108) en el 2019, en 

el cual se describió la epidemiología molecular y caracterización de aislamientos de A. 

baumannii adquirido en la comunidad en el país, y el de Roberts et al (109) en el 2021, donde 

se rastreó el origen y se monitoreó y caracterizó la propagación de un brote polimicrobiano 

de infecciones multirresistentes, entre las cuales se encontraban cepas de A. baumannii y P. 

aeruginosa. Hasta el momento, sin embargo, estos trabajos se han limitado a comparar 

información obtenida de los genotipos bacterianos sin analizar el impacto que pueda tener 

sobre rasgos fenotípicos excluyendo el perfil de susceptibilidad a antibióticos de la bacteria. 
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2. JUSTIFICACIÓN  

 

Las infecciones por A. baumannii y P. aeruginosa son difíciles de tratar por la alta resistencia 

antimicrobiana (RAM).  

Se ha reportado un incremento en la RAM durante la pandemia de COVID-19 asociada a un 

aumento en el uso de antibióticos. Se han realizado estudios para comparar la RAM antes y 

durante la pandemia. Sin embargo, existen pocos estudios que caractericen el genotipo y las 

diferencias en sus genomas. 

Se requiere realizar estudios de secuenciación de genoma completo de cepas de A. baumannii 

y P. aeruginosa obtenidas antes y durante la pandemia de COVID-19 que permitan 

comprender el impacto que esta pandemia ha tenido en el resistoma, el viruloma, el fenotipo 

y la distribución clonal de estas especies bacterianas resistentes a múltiples fármacos. 
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3. HIPÓTESIS 

 

Existen diferencias en el resistoma, el viruloma, la expresión fenotípica y la distribución 

clonal entre las cepas de A. baumannii y P. aeruginosa recolectadas antes y durante la 

pandemia de COVID-19. 
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4. OBJETIVOS 

 

4.1. Objetivo general 

Determinar las diferencias intraespecies en el resistoma, el viruloma, la expresión fenotípica 

y la distribución clonal de aislamientos de A. baumannii y P. aeruginosa recolectadas antes 

y durante la pandemia de COVID-19 mediante estudios de genómica comparativa. 

 

4.2. Objetivos específicos 

1. Realizar pruebas fenotípicas de resistencia a antibióticos y de virulencia a aislamientos de 

A. baumannii y P. aeruginosa recolectados antes y durante la pandemia de COVID-19. 

2. Secuenciar el genoma completo de aislamientos de A. baumannii y P. aeruginosa 

recolectados antes y durante la pandemia de COVID-19. 

3. Llevar a cabo estudios de genómica comparativa para establecer la relación clonal, las 

diferencias en el resistoma y viruloma, y su relación con el fenotipo de aislamientos de A. 

baumannii y P. aeruginosa recolectadas antes y durante la pandemia de COVID-19. 
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5. ESTRATEGIA EXPERIMENTAL  
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6. MATERIAL Y MÉTODOS  

 

6.1. Selección de aislamientos. 

Se seleccionaron diversos aislamientos de A. baumannii y P. aeruginosa resistentes a 

carbapenémicos (susceptibilidad disminuida a por lo menos un carbapenémico) que hubieran 

sido recolectados en centros hospitalarios de atención a COVID-19 en México, los cuales se 

encuentran almacenados en el cepario del laboratorio de Procesos Moleculares 

Microbiológicos del Departamento de Bioquímica y Medicina Molecular, obtenidos de 

muestras de aspirado traqueal, lavado broncoalveolar y sangre periférica. 

Se definieron dos grupos de estudio de acuerdo con periodo de recolección del aislamiento: 

aquellos aislamientos recolectados en periodo enero-marzo 2020 fueron considerados del 

periodo antes de la pandemia de COVID-19, mientras que aquellos aislamientos recolectados 

en el periodo enero-agosto 2021 fueron considerados del periodo durante la pandemia de 

COVID-19. El tamaño de la muestra de ambos periodos para A. baumannii fue de n = 8, 

mientras que para P. aeruginosa fue de n = 7, para un total de 16 y 14 aislamientos para A. 

baumannii y P. aeruginosa, respectivamente. 

6.2. Confirmación de la identificación mediante espectrometría de masas. 

Para cada aislamiento, a partir de un cultivo en placa de agar sangre de 24 h a 37 °C, se tomó 

1 colonia bacteriana y se colocó con un aplicador de madera en un pocillo de una placa de 

acero inoxidable del equipo de análisis. A cada pocillo de la placa se le añadió 1 ɛL de §cido 

fórmico al 70% (v/v) y se dejó secar completamente a temperatura ambiente. Una vez seco, 

se adicionó 1 ɛL de la matriz HCCA (§cido 4-bromo-Ŭ-cianocinámico) y se dejó secar por 

segunda vez a temperatura ambiente. Una vez seca, la placa fue introducida en el equipo 

Bruker MALDI-TOF Biotyper (Bruker Daltonics GmbH & Co. KG, Bremen, Alemania), el 

cual fue controlado mediante el software flexControl 3.4. Finalmente, mediante el software 

MALDI Biotyper 4.0, se compararon los espectros de análisis proteómico de cada 

aislamiento con la base de datos del equipo y solo se tomaron en cuenta las identificaciones 

con puntuación mayor a 2000 (110). 
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6.3. Evaluación del perfil de susceptibilidad a antibióticos de los aislamientos 

seleccionados. 

6.3.1. Paneles de antibióticos seleccionados para la evaluación. 

Se evaluó el perfil de susceptibilidad a antibióticos de cada aislamiento por medio de una 

variante del método de microdilución en caldo utilizando el equipo VITEK 2®. Los 

antibióticos que conformaron el panel de evaluación de la susceptibilidad de cada especie se 

muestran en las Tablas 1 y 2, los cuales fueron seleccionados siguiendo la guía M100 del 

CLSI (111). El rango de concentraciones a evaluar comprende desde el punto de corte para 

clasificar a un aislamiento como ñsusceptibleò hasta el punto de corte para clasificarlo como 

ñresistenteò al antibi·tico en cuestión. Se calculó la CMI50 y CMI90 para la totalidad de las 

cepas de cada especie, indistintamente del periodo en el que se recolectaron. 

Tabla 1. Panel de antibióticos seleccionados para la evaluación de la 

susceptibilidad a antibióticos de A. baumannii. 

Clase de antibiótico Antibióticos Concentración (ɛg/mL) 

ɓ-lactámicos 

Ampicilina-sulbactam 8(4)ï 32(16) 

Ceftazidima, cefepime 8 ï 32 

Ceftriaxona 8 ï 64 

Piperacilina-tazobactam 16(4) ï 128(4) 

Carbapenémicos Imipenem, meropenem, doripenem 2 ï 8 

Fluoroquinolonas Ciprofloxacino 1 ï 4 

Aminoglucósidos Gentamicina 4 ï 16 

Polimixinas Colistina 2 ï 4 

 

Tabla 2. Panel de antibióticos seleccionados para la evaluación de la 

susceptibilidad a antibióticos de P. aeruginosa. 

Clase de antibiótico Antibióticos Concentración (ɛg/mL) 

ɓ-lactámicos 
Piperacilina-tazobactam 16(4) ï 128(4) 

Ceftazidima, cefepime 8 ï 32 

Carbapenémicos Imipenem, meropenem, doripenem 2 ï 8 

Fluoroquinolonas Ciprofloxacino 0.5 ï 2 

Aminoglucósidos 
Gentamicina 4 ï 16 

Amikacina 16 ï 64 

Polimixinas Colistina 2 ï 4 
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6.4. Ensayos de motilidad en A. baumannii y P. aeruginosa. 

Se evaluó la motilidad por contracción (twitching) en los aislamientos seleccionados de A. 

baumannii y P. aeruginosa y la motilidad por nado (swimming) exclusivamente en los 

aislamientos de P. aeruginosa. 

6.4.1. Motilidad por contracción de A. baumannii . 

El ensayo de motilidad por contracción de A. baumannii se llevó a cabo por duplicado 

utilizando el método de contracción sub-superficie de Biswas et al (112). 

Cada aislamiento fue sembrado en placas con agar Luria-Bertani (LB) de Miller al 1.5% (10 

g NaCl, 5 g extracto de levadura, 10 g triptona y 15 g de agar en 1 L de agua) y se dejaron 

incubando durante toda la noche. A partir de este cultivo, se seleccionaron y recolectaron de 

4 a 6 colonias para luego ser resuspendidas en 100 ɛL de caldo LB en un tubo Eppendorf de 

1.5 mL, el cual se mezcló por vórtex gentilmente durante 5 s. 

En una caja de Petri con agar LB sin cloruro de sodio al 1%, estéril y de no más de 24 h, se 

generó un pozo retirando agar del centro de la caja, de manera que permitiera la inoculación 

de suspensión bacteriana en la interfase entre la superficie basal del agar y la caja Petri. Se 

llevó a cabo la estandarización del proceso utilizando 3 diferentes instrumentos estériles a 

manera de sacabocados para la formación de pozos de diferente diámetro: una pipeta Pasteur 

de vidrio de 5 mm de diámetro, un tubo para toma de muestra sanguínea de 10 mm de 

diámetro y un tubo de ensayo de 15 mm de diámetro. Se dispensaron 3 diferentes volúmenes 

de suspensión bacteriana dentro del pozo: 5, 10 y 20 ɛL. Se tapó la caja de Petri y se selló 

con parafilm, para luego colocarla en posición boca arriba dentro de una incubadora durante 

24 h a 37 °C. 

Una vez terminada la incubación, se retiró el parafilm de la caja y la totalidad del agar fue 

removido pasando una puntilla de 1 mL alrededor del borde interno de la caja, hasta haberlo 

despegado por completo. Una vez despegado el agar, se añadieron 5 mL de cristal violeta al 

0.1% y se incubó a temperatura ambiente durante 1 h. El colorante fue removido con una 

pipeta de 10 mL, y se lavó la caja por lo menos 2 veces con 10 mL de PBS para remover el 

exceso de colorante, para luego dejarla secar en posición invertida sobre papel absorbente. 

Posteriormente, se registró la formación y morfología del área teñida. 
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6.4.2. Motilidad por contracción de P. aeruginosa. 

La motilidad por contracción de P. aeruginosa se midió por duplicado mediante el método 

macroscópico de Turnbull y Whitchurch (113). 

Cada aislamiento se sembró por estría cruzada, a partir del cultivo stock, en placas con agar 

LB de Lennox al 1.5% (5 g NaCl, 5 g extracto de levadura, 10 g triptona y 15 g de agar en 1 

L de agua) y se incubó a 37 °C durante toda la noche. Tras la incubación, se seleccionó una 

colonia y se tomó una pequeña porción de su borde con un palillo mondadientes estéril, con 

el cual la porción tomada se homogenizó gentilmente en un área estéril del agar. Una vez 

homogenizada, se inoculó en el centro de una caja Petri con 10 mL de agar LB al 1%, estéril, 

mediante punción perpendicular al agar, asegurándose de llegar hasta el fondo de la caja. Se 

incluyó un control positivo (cepa PS20490) y uno negativo en cada ensayo. La caja inoculada 

se colocó dentro de una incubadora con depósito de agua para en pilas de no más de 3 cajas 

de alto, y se incubó por 24 h a 37 °C. 

Tras la incubación, se verificó el crecimiento de una pequeña colonia sobre la superficie 

alrededor del punto de inoculación. A cada cultivo en caja de Petri se le agregó una pequeña 

cantidad de solución reveladora fría (Agua 40%, ácido acético glacial 10%, metanol 50%. 

Guardar a 4 °C), suficiente para cubrir todo el agar, y se dejó reposar por 30 min. 

Posteriormente, el líquido fue decantado en un recipiente de residuos y las placas se dejaron 

reposar bajo flujo laminar hasta que la mayoría del líquido se hubiera secado. 

Cada placa fue observada a contraluz para confirmar la presencia de un halo tenue 

blanquecino, denominado colonia intersticial, que corresponde al área de motilidad por 

contracción entre el fondo del agar y el plástico de la caja de Petri. Utilizando un marcador 

permanente de punta fina, se delineó el borde de la colonia intersticial y se midieron 2 

diámetros de la colonia perpendiculares entre sí (d1 y d2) que pasaran sobre el punto de 

punción, con los cuales se obtuvo el diámetro promedio (dx) y el radio de la colonia  

r = 
dx

2
. Finalmente, a partir de las mediciones, el área de la colonia intersticial fue calculada 

mediante la fórmula Ćrea= ŕ2. 
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6.4.3. Motilidad por nado de P. aeruginosa. 

La motilidad por nado de P. aeruginosa se midió por duplicado mediante el ensayo basado 

en placa de Gon-Ha et al (113). 

Para cada aislamiento, se tomó un inóculo del cultivo stock con un asa bacteriológica, el cual 

se inoculó en un tubo con caldo LB de Lennox y se incubó por toda la noche a 37 °C. 

Una vez terminada la incubación, se sumergió la punta de un palillo mondadientes estéril 

dentro del cultivo y se inoculó por punción en el centro de una caja con una capa gruesa (~25 

mL/caja) de agar enriquecido (Agar 0.3%, NaH2PO4 0.6%, KH2PO4 0.3%, glucosa 0.2%, 

hidrolizado de caseína 0.5%, MgSO4 1 mM) estéril, asegurándose de no puncionar hasta la 

base de la caja. Las cajas se incubaron a 37 °C por 24 h, en posición boca arriba. 

Una vez transcurrida la incubación, se confirmó el crecimiento y se observó la morfología de 

la colonia superficial alrededor del sitio de inoculación. Se realizaron las mismas mediciones 

correspondientes al ensayo de motilidad por contracción para la colonia superficial (d1, d2, 

dx y r) y se calculó el área de motilidad por nado utilizando la fórmula Ćrea= ŕ2. 

6.5. Medición de la producción de biopelícula en A. baumannii y P. aeruginosa 

Se midió la producción de biopelícula de A. baumannii y P. aeruginosa mediante una 

variante del método de formación de biopelícula en placa microtituladora de 96 pocillos de 

Stepanovic y colaboradores (114). 

Para cada aislamiento, a partir del cultivo stock, se sembró por estría cruzada un inóculo 

bacteriano en una caja de Petri con agar sangre y esta se dejó incubar por 24 h a 37 °C. Tras 

la incubación se tomaron varias colonias, las cuales fueron suspendidas en solución salina 

fisiológica estéril hasta alcanzar una turbidez equivalente al estándar de 0.5 en la escala de 

McFarland (~1 x 108 UFC/mL). La suspensión se homogenizó por vórtex durante 30 s. 

En una placa de microtitulación de 96 pocillos de fondo plano, no tratada, se depositaron 180 

ɛL de caldo soya tripticasa adicionado con glucosa al 1% y 20 ɛL de la suspensión bacteriana 

en cada pocillo, realizando cada aislamiento por triplicado e incluyendo un triplicado 

correspondiente al control negativo (200 ɛL de caldo soya tripticasa + glucosa 1%). La placa 

se tapó y se incubó por 24 h a 37 °C bajo condiciones estáticas. 
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Una vez transcurrido este tiempo, se decantó el contenido de los pocillos en un recipiente de 

residuos y se lavó cada pocillo con 300 ɛL de PBS, 3 veces, descartando el PBS de cada 

lavado por inversión de la placa y golpes ligeros a cada pocillo. La biopelícula fue fijada 

agregando 150 ɛL de metanol absoluto a cada pocillo y dejando reposar durante 20 min a 

temperatura ambiente. Se retiró el metanol por pipeteo y posteriormente se dejó secar la placa 

durante 1 h a 60 °C. Luego del tiempo de secado a alta temperatura, se agregaron 150 ɛL de 

cristal violeta al 0.1% en cada pocillo y se dejó reposar durante 15 min a temperatura 

ambiente para que se tiñera la biopelícula. El colorante fue removido por pipeteo y se 

realizaron 5 lavados con 200 ɛL de agua destilada est®ril a cada pocillo para remover el 

exceso de colorante. La placa se dejó secar toda la noche, a temperatura ambiente. 

Al día siguiente, se agregaron 150 ɛL de §cido ac®tico al 30% lentamente por las paredes a 

cada pocillo, y se dejó solubilizar sin agitación por 30 min. Por último, se medió la densidad 

óptica (OD) a 570 nm en el equipo Biotek Cytation 1. Cada aislamiento fue clasificado 

comparando el promedio de sus OD con el parámetro ODc, el cual corresponde al promedio 

de las OD del control negativo más 3 desviaciones estándar, siguiendo el criterio de la 

siguiente tabla: 

Tabla 3. Clasificación de cepas con base en la producción de biopelícula. 

Categoría Criterio  

No-productor OD < ODc 

Productor débil ODc < OD < 2ODc 

Productor moderado 2ODc < OD < 4ODc 

Productor fuerte 4ODc < OD 

 

6.6. Secuenciación de genoma completo. 

6.6.1. Extracción de ADN genómico y plasmídico. 

El ADN genómico y plasmídico de los aislamientos fue extraído por el método de extracción 

con fenol-cloroformo. Se recolectaron colonias de bacterias a partir de cultivos bacterianos 

jóvenes en agar sangre, las cuales se suspendieron en 200 ɛL de buffer Tris-HCl en un tubo 

Eppendorf estéril y se incubaron a 37 °C durante 2 h. Se les añadió 200 ɛL de buffer TE 1X 

con SDS al 1% y 6 ɛL de proteinasa K (10 mg/mL) y se incubaron a 55 °C durante 2 h en 
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baño maría. Tras la incubación se añadieron, en el siguiente orden, 250 ɛL de fenol saturado, 

250 ɛL de SEVAG (cloroformo:alcohol isoam²lico) y 100 ɛL de TE 1X, mezclando por 

inversión entre cada adición, por una duración de 5 min en la adición de TE 1X.  Las muestras 

se centrifugaron por a 14,000 rpm durante 8 min.  

Se recuperó la fase acuosa a un tubo nuevo libre de nucleasas en donde se repitieron los pasos 

anteriores de adición de fenol saturado, SEVAG y TE 1X y mezclado, tras los cuales se 

volvió a centrifugar a 14,000 rpm durante 8 min. La fase acuosa fue transferida a otro tubo 

libre de nucleasas y se le añadieron 2.33 volúmenes equivalentes de etanol absoluto frío, 

mezclando por inversión hasta haber observado la formación de una hebra de ADN. La 

mezcla se dejó precipitar a ï 20 °C durante 1 h y se centrifugó a 14,000 rpm por 5 min. Se 

decantó el líquido y el sedimento fue lavado 2 veces con 500 ɛL de etanol al 70% fr²o, 

centrifugando y decantando entre cada lavado. La mezcla se colocó en un concentrador 

durante 5 min hasta que el sedimento estuviera completamente seco. Finalmente, el 

sedimento de ADN fue resuspendido en 100 ɛL de TE 1X, se incub· en un baño de agua a 

65 °C durante 15 min y se llevó a almacenamiento a 4 °C. La concentración y la calidad del 

ADN extraído se midieron utilizando un NanoDrop (ThermoScientific). 

6.6.2. Secuenciación. 

Se prepararon las bibliotecas genómicas de cada aislamiento utilizando el kit Nextera XT y 

se secuenciaron los genomas completos mediante la plataforma Illumina MiSeq, vía 2x250 

bp, utilizando una celda de flujo B2 de 300 ciclos. 

6.6.3. Evaluación de calidad y limpieza de lecturas. 

Una vez obtenidos los archivos fastq de cada aislamiento, se evaluó la calidad de las lecturas 

utilizando la herramienta FastQC v0.11.7. Se utilizó la herramienta Trim Galore v0.4.4_dev 

para eliminar las secuencias correspondientes a lecturas de calidad no-óptima (definidas 

como aquellas lecturas con un puntaje de calidad Phred menor a 30) y a adaptadores de 

secuenciación. 
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6.6.4. Ensamble de genomas y plásmidos y anotación de genomas. 

Las lecturas limpias de secuenciación se ensamblaron de novo utilizando la herramienta 

Unicycler v0.4.9b para obtener el genoma de cada cepa. A cada genoma ensamblado se le 

midieron los siguientes parámetros: tamaño (Mbp), número total de contigs, N50, número de 

contig de N50 y profundidades mínima, promedio y máxima, estas últimas por medio de la 

herramienta weeSAM v1.6. También se ensamblaron las secuencias de posibles plásmidos 

detectados con la herramienta plasmidSPAdes v3.12.0, y se realizó la anotación rápida de los 

genomas con la herramienta Prokka v1.14.6. 

6.7. Tipificación  de secuencias multilocus (MLST). 

Se utilizó la herramienta MLST 2.0 del Center for Genomic Epidemiology (CGE) para la 

asignación de secuencias tipo (STs) a cada genoma obtenido. Para la tipificación de los 

genomas de A. baumannii se seleccionó el sistema de tipificación Pasteur. 

6.8. Análisis filogenético. 

Para cada genoma, las secuencias obtenidas por la tipificación multilocus de los genes 

housekeeping fueron concatenadas siguiendo el siguiente orden: cpn60, fusA, gltA, pyrG, 

recA, rplB y rpoB para A. baumannii (longitud = 2976 nt), y acsA, aroE, guaA, mutL, nuoD, 

ppsA, trpE para P. aeruginosa (longitud = 2882 nt).  

Para cada una de las dos especies, se construyó un árbol filogenético de máxima verosimilitud 

y 2000 repeticiones de bootstrap mediante el software MEGA v11.0, utilizando las 

secuencias concatenadas obtenidas e incluyendo también las secuencias concatenadas de 

cada ST detectada y la ST1 de cada especie con el fin de enraizar los árboles, estas últimas 

obtenidas de la base de datos de PubMLST. Para la construcción de los árboles, se utilizaron 

los modelos de sustitución GTR para A. baumannii y GTR + G + I para P. aeruginosa. 

6.9. Análisis de genómica comparativa. 

Una vez obtenidos los ensambles de genoma, estos se utilizaron para obtener el resistoma y 

el viruloma de los aislamientos de A. baumannii y P. aeruginosa recolectados antes y durante 

la pandemia. 
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Para el análisis de resistoma, los genes de resistencia antimicrobiana fueron identificados 

utilizando las herramientas en línea ResFinder 4.1 del CGE (115,116) y Resistance Gene 

Identifier (RGI) de The Comprehensive Antibiotic Resistance Database (CARD), utilizando 

la configuración predeterminada de ambas herramientas (117). Una vez identificados los 

genes de resistencia de todas las cepas, se establecieron perfiles genéticos de resistencia, 

considerándose cepas del mismo perfil a aquellas cuyo conjunto de genes de resistencia a 

una determinada clase de antibióticos fuera exactamente igual. 

Para el análisis de viruloma, se generó una base de datos con las secuencias de genes de 

virulencia registradas en la Virulence Factor Database (118) para cada especie, utilizando las 

cepas Acinetobacter baumannii ACICU, Pseudomonas aeruginosa PA01 y Pseudomonas 

aeruginosa PA7 como referencias. Los genes de virulencia de los genomas se identificaron 

mediante blastn v2.11.0 frente a las bases de datos generadas.  

Para el análisis de plásmidos, se utilizó la herramienta blastn del NCBI para alinear los 

ensambles obtenidos por plasmidSPAdes frente a las secuencias de la base de datos de 

GenBank y seleccionar el plásmido detectado de mayor similitud. 

6.10. Análisis estadístico. 

Todos los análisis estadísticos serán realizados mediante el software IBM SPSS Statistics 

versión 25. Los resultados de las pruebas fenotípicas de susceptibilidad a antibióticos y de 

virulencia serán analizados con la prueba de normalidad de Shapiro o Kolmogorov-Smirnov 

para establecer la distribución de los datos, y en base a su distribución se determinará si existe 

diferencia entre las medias o medianas de los resultados con la prueba de t de Student o U de 

Mann-Whitney, según corresponda. Se consideraron como estadísticamente significativos 

aquellos valores de p < 0.05.  
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7. RESULTADOS 

7.1. Selección de cepas. 

Se seleccionaron las siguientes cepas de A. baumannii y P. aeruginosa provenientes de 

múltiples centros de atención a COVID-19 miembros de la red INVIFAR, las cuales se 

muestran en las Tablas 4 y 5. 

Tabla 4. Cepas de A. baumannii resistente a carbapenémicos seleccionadas de los 

periodos antes y durante la pandemia. 

Cepa 
Periodo de 

recolección 
Lugar de procedencia 

A20511 

Antes de la 

pandemia 

Laboratorio Clínico Louis Pasteur, Toluca, Estado de México. 

A20912 Centro M®dico ñDr. Ignacio Ch§vezò ISSSTE, Hermosillo, Sonora. 

A20997 Hospital General del Estado ñDr. Ernesto Ramos Boursò, Hermosillo, Sonora. 

A201742 
Hospital Regional de Alta Especialidad ñBicentenario de la Independenciaò, Tultitl§n 

de Mariano Escobedo, Estado de México. 

A201836 Hospital General ñDr. Miguel Silvaò, Morelia, Michoac§n. 

A201863 Hospital Centenario Miguel Hidalgo, Aguascalientes, Aguascalientes. 

A201884 Centro Médico Dr. Ignacio Chávez ISSSTE, Hermosillo, Sonora. 

A202386 Hospital Infantil ñEva Samano de L·pez Mateoò, Morelia, Michoac§n. 

A2112 

Durante la 

pandemia 

Hospital Civil de Guadalajara ñFray Antonio Alcaldeò, Guadalajara, Jalisco. 

A21273 Instituto Nacional de Cardiología Ignacio Chávez, Tlalpan, Ciudad de México. 

A21315 Hospital General de Zona No.21 IMSS, Tepatitlán de Morelos, Jalisco. 

A21329 Hospital General de Zona No. 1 Nueva Frontera, Tapachula, Chiapas. 

A21621 Hospital Regional de Alta Especialidad de Oaxaca, San Bartolo Coyotepec, Oaxaca. 

A21668 Hospital Centenario Miguel Hidalgo, Aguascalientes, Aguascalientes. 

A21671 Hospital Centenario Miguel Hidalgo, Aguascalientes, Aguascalientes. 

A21841 Hospital Universitario Dr. José Eleuterio González, Monterrey, Nuevo León. 

Tabla 5. Cepas de P. aeruginosa resistente a carbapenémicos seleccionadas de 

los periodos antes y durante la pandemia. 

Cepa 
Periodo de 

recolección 
Lugar de procedencia 

PS2098 

Antes de la 

pandemia 

Hospital General Juan María de Salvatierra, La Paz, Baja California Sur. 

PS20215 Hospital de Especialidades Materno Infantil de León, León, Guanajuato. 

PS20294 Hospital General de Chetumal, Chetumal, Quintana Roo. 

PS20412 Hospital General de Zona No. 1 Nueva Frontera, Tapachula, Chiapas. 

PS20490 Hospital de Alta Especialidad de Veracruz, Veracruz, Veracruz. 

PS20503 Hospital de Alta Especialidad de Veracruz, Veracruz, Veracruz. 

PS201139 Hospital de Especialidades Pediátricas, Tuxtla Gutiérrez, Chiapas. 

PS201267 Hospital de la Madre y del Niño Guerrerense, Chilpancingo, Guerrero. 
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Cepa 
Periodo de 

recolección 
Lugar de procedencia 

PS21222 

Durante la 

pandemia 

Laboratorio Clínico del Hospital Galenia, Cancún, Quintana Roo 

PS21572 Hospital Civil de Guadalajara ñFray Antonio Alcaldeò, Guadalajara, Jalisco. 

PS21575 Hospital Civil de Guadalajara ñFray Antonio Alcaldeò, Guadalajara, Jalisco. 

PS21632 Hospital General del Estado ñDr. Ernesto Ramos Boursò, Hermosillo, Sonora. 

PS21634 Hospital General del Estado ñDr. Ernesto Ramos Boursò, Hermosillo, Sonora. 

PS21804 
Instituto Nacional de Ciencias M®dicas y Nutrici·n ñSalvador Zubir§nò, Tlalpan, 

Ciudad de México. 

PS21817 Hospital General ñDr. Agust²n Oô Horanò, M®rida, Yucat§n. 

PS21832 Hospital General ñDr. Miguel Silvaò, Morelia, Michoac§n. 

7.2. Perfil de susceptibilidad a antibióticos de A. baumannii y P. aeruginosa antes y 

durante la pandemia. 

En A. baumannii, tanto la CMI50 como la CMI90 de todos los antibióticos evaluados indicó 

un fenotipo de resistencia, con la excepción de colistina, cuyas CMI50 y CMI90 indicaron un 

fenotipo intermedio. En P. aeruginosa, por otra parte, se obtuvo una CMI90 indicadora de un 

fenotipo de resistencia para todos los antibióticos excepto colistina. La CMI50 de los 3 

carbapenémicos, piperacilina-tazobactam y ciprofloxacino también indicaron un fenotipo de 

resistencia. Sin embargo, las CMI50 correspondientes a ceftazidime, cefepime, amikacina, 

gentamicina y colistina (incluyendo la CMI90 de esta última) indicaron fenotipos intermedios 

o incluso de susceptibilidad a dichos antibióticos (Tabla 6). 

Tabla 6. Susceptibilidad a antibióticos de A. baumannii y P. aeruginosa. 

Clase de 

antibiótico 
Antibiótico  

A. baumannii (n = 16) P. aeruginosa (n = 14) 

CMI 50 

(ɛg/mL) 
Fenotipo 

CMI 90 

(ɛg/mL) 
Fenotipo 

CMI 50 

(ɛg/mL) 
Fenotipo 

CMI 90 

(ɛg/mL) 
Fenotipo 

Carbapenémicos 

Doripenem Ó8 R Ó8 R Ó8 R Ó8 R 

Imipenem Ó8 R Ó8 R Ó8 R Ó8 R 

Meropenem Ó8 R Ó8 R Ó8 R Ó8 R 

ɓ-lactámicos, no 

carbapenémicos 

Ampicilina-

sulbactam 
Ó32 R Ó32 R ND 

Piperacilina-

tazobactam 
Ó128 R Ó128 R 32 I Ó128 R 

Ceftazidime Ó64 R Ó64 R 16 I Ó32 R 

Ceftriaxona Ó64 R Ó64 R ND 

Cefepime Ó64 R Ó64 R Ò8 S Ó32 R 

Aminoglucósidos 
Amikacina ND Ò16 S Ó64 R 

Gentamicina Ó16 R Ó16 R Ò4 S Ó16 R 

Fluoroquinolonas Ciprofloxacino Ó4 R Ó4 R Ò0.5 S Ó2 R 

Polimixinas Colistina Ò2 I Ò2 I Ò2 I Ò2 I 

R: Resistente, I: Intermedio, S: Susceptible 
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7.3. Motilidad por contracción de A. baumannii y P. aeruginosa antes y durante la 

pandemia. 

7.3.1. A. baumannii. 

En todas las cepas de ambos periodos de estudio, no se observó un área de motilidad por 

contracción tras el lavado posterior a la tinción en ninguno de los ensayos de estandarización 

del protocolo de motilidad sub-superficie. Todas las cepas se consideraron como no-mótiles 

(resultado negativo, área no perceptible). 

7.3.2. P. aeruginosa. 

En una de las cepas de P. aeruginosa del periodo durante la pandemia, PS21817, no pudo 

medirse el área de colonia intersticial, al verse enmascarada por la pequeña zona de 

crecimiento superficial alrededor del punto de punción, por lo que se consideró como no-

mótil y se excluyó del análisis estadístico. No se observó diferencia estadísticamente 

significativa (p > 0.05) entre las medias de área de motilidad por contracción (área de colonia 

intersticial) de P. aeruginosa antes y durante la pandemia (Figura 3). 

Motilidad por contracción de P. aeruginosa 

 

Figura 3. Motilidad por contracción de P. aeruginosa antes y durante la pandemia.  
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7.4. Motilidad por nado de P. aeruginosa antes y durante la pandemia. 

4 de las 14 cepas de P. aeruginosa (1 antes de pandemia: PS201267, y 3 durante la pandemia: 

PS21575, PS21634, PS21817) fueron excluidas del análisis comparativo debido a que 

presentaron un fenotipo caracterizado por un crecimiento denso, extendido e irregular y una 

elevada producción de piocianina evidenciada por una intensa coloración desde amarilla 

verdosa hasta intensamente verde del agar, el cual se definió como fenotipo hipermótil . 

Cada una presentó una morfología de crecimiento consistente entre réplicas: crecimiento 

disperso en las cepas PS201267 y PS21634, múltiples focos de crecimiento en la cepa 

PS21575 y crecimiento en forma de estrella en la cepa PS21817 (Anexo 7). 

No se observó diferencia estadísticamente significativa (p > 0.05) entre las medianas de área 

de motilidad por nado de P. aeruginosa antes y durante la pandemia (Figura 4). 

Motilidad por nado de P. aeruginosa 

 

Figura 4. Motilidad por nado de P. aeruginosa antes y durante la pandemia. 

7.5. Producción de biopelícula de A. baumannii y P. aeruginosa antes y durante la 

pandemia. 

En A. baumannii, no se observó diferencia estadísticamente significativa en la producción de 

biopelícula entre las cepas antes y durante la pandemia (p > 0.05, prueba U de Mann-

Whitney). Tampoco se observó diferencia estadísticamente significativa en la producción de 

biopelícula entre las cepas antes y durante la pandemia de P. aeruginosa (p > 0.05, prueba t 

de Student) (Figuras 5 y 6). 
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Producción de biopelícula de A. baumannii 

 

Figura 5. Producción de biopelícula de A. baumannii antes y durante la pandemia. 

 

Producción de biopelícula de P. aeruginosa  

 

Figura 6. Producción de biopelícula de P. aeruginosa antes y durante la pandemia. 

7.6. Secuenciación de genoma completo. 

Se obtuvieron 2 archivos fastq para cada uno de los genomas (R1 y R2), los cuales fueron 

sometidos a un análisis en la herramienta FastQC antes y después de utilizar la herramienta 

Trim Galore para su limpieza. 
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7.6.1. Control de calidad de archivos fastq de A. baumannii. 

Se encontraron resultados mayormente exitosos (%Exitoso(O) > 90%) en los módulos de 

evaluación de estadísticas base (EB), nivel de duplicación de secuencias (NDS) y contenido 

de adaptadores (CA), generalmente exitosos (50% < %Exitoso(O) < 90%) en calidad de 

secuencia por base (CSPB), puntuación de calidad por secuencia (PCPS), contenido de GC 

por secuencia (CGCPS), y contenido de N por base (CNPB) y mayormente de advertencia o 

fallidos (%Exitoso(O) < 50%) en calidad de secuencia por cuadro (CSPC), contenido de 

secuencia por base (CoSPB), distribución de longitud de secuencias (DLS) y secuencias 

sobresaturadas (SS) en los archivos de lectura fastq originales de A. baumannii. Al analizar 

los archivos después de la limpieza de lecturas, se observó una mejora a niveles más idóneos 

en la calidad de los resultados de los módulos CSPB, PCPS, CGCPS, CNPB y SS, un 

incremento del 10% en resultados exitosos de CSPC, y no cambió la calidad de los resultados 

de CoSPB y DLS. Los resultados se muestran en la Tabla 7. 

Tabla 7. Análisis de calidad con FastQC de las lecturas de secuenciación de 

genomas de A. baumannii. 

Fastq Archivo EB CSPB CSPC PCPS CoSPB CGCPS CNPB DLS NDS SS CA 

A21329-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! ! X Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A21329-R2 Original Ṋ X Ṋ ! X ! X ! Ṋ X Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A21621-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A21621-R2 Original Ṋ X ! ! X Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A21668-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A21668-R2 Original Ṋ X ! ! X Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A21671-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A21671-R2 Original Ṋ X Ṋ ! X Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A21841-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A21841-R2 Original Ṋ X Ṋ ! X Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A201742-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A201742-R2 Original Ṋ X Ṋ ! X Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A201863-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 
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Fastq Archivo EB CSPB CSPC PCPS CoSPB CGCPS CNPB DLS NDS SS CA 

A201863-R2 Original Ṋ X ! ! X Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A201836-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A201836-R2 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A201884-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A201884-R2 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A202073-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A202073-R2 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A202386-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A202386-R2 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A20511-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A20511-R2 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A20912-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A20912-R2 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A20997-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A20997-R2 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A21273-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

A21273-R2 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X Ṋ Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

 

#Exitoso(O) 30 23 11 23 0 16 23 0 29 0 30 

%Exitoso(O) 100% 77% 37% 77% 0% 53% 77% 0% 97% 0% 100% 

#Advertencia(O) 0 0 19 7 0 14 0 30 1 28 0 

%Advertencia(O) 0% 0% 63% 23% 0% 47% 0% 100% 3% 93% 0% 

#Fallido(O) 0 7 0 0 30 0 7 0 0 2 0 

%Fallido(O) 0% 23% 0% 0% 100% 0% 23% 0% 0% 7% 0% 

#Exitoso(L) 30 30 14 30 0 29 30 0 30 30 30 

%Exitoso(L) 100% 100% 47% 100% 0% 97% 100% 0% 100% 100% 100% 

#Advertencia(L) 0 0 16 0 0 1 0 30 0 0 0 

%Advertencia(L) 0% 0% 53% 0% 0% 3% 0% 100% 0% 0% 0% 

#Fallido(L) 0 0 0 0 30 0 0 0 0 0 0 

%Fallido(L) 0% 0% 0% 0% 100% 0% 0% 0% 0% 0% 0% 

Ṋ = Resultado de módulo exitoso, ! = Resultado de módulo de advertencia, X = Resultado de módulo fallido. EB: 

Estadísticas base; CSPB: Calidad de secuencia por base; CSPC: Calidad de secuencia por cuadro, PCPS: Puntuación de 

calidad por secuencia, CoSPB: Contenido de secuencia por base; CGCPS: Contenido de GC por secuencia; CNPB: 

Contenido de N por base; DLS: Distribución de longitud de secuencia; NDS: Niveles de duplicación de secuencia; SS: 

Secuencias sobrerrepresentadas; CA: Contenido de adaptadores; #x(O): Número de resultados correspondientes en archivos 

originales; %x(O): Porcentaje de resultados correspondientes en archivos originales; #x(L): Número de resultados 

correspondientes en archivos limpios; %x(L): Porcentaje de resultados correspondientes en archivos limpios. 
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7.6.2. Control de calidad de archivos fastq de P. aeruginosa 

En los archivos fastq originales de P. aeruginosa, también se encontraron resultados 

mayormente exitosos en los módulos EB, NDS y CA. Los resultados fueron generalmente 

exitosos en CSPB, CSPC, PCPS y CNPB, y mayormente de advertencia o fallidos en CoSPB, 

CGCPB, DLS y SS. En los archivos limpios, mejoró la calidad de los resultados de CSPB, 

PCPS, CGCPS, CNPB, y SS a niveles más idóneos, y no hubo cambio en la calidad de los 

resultados de CSPC, CoSPB y DLS. Los resultados se muestran en la Tabla 8. 

Tabla 8. Análisis de calidad con FastQC de las lecturas de secuenciación de 

genomas de P. aeruginosa. 

Fastq Archivo EB CSPB CSPC PCPS CoSPB CGCPS CNPB DLS NDS SS CA 

PS20490-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS20490-R2 Original Ṋ X ! ! X ! X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS20503-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS20503-R2 Original Ṋ X ! ! X ! X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21222-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21222-R2 Original Ṋ X Ṋ ! X ! X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21572-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X X Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21572-R2 Original Ṋ X ! ! X ! X ! Ṋ Ṋ Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21575-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21575-R2 Original Ṋ X Ṋ ! X ! X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21632-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21632-R2 Original Ṋ X Ṋ ! X ! X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21804-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21804-R2 Original Ṋ X Ṋ ! X ! X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21817-R1 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21817-R2 Original Ṋ X ! Ṋ X ! X ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS201139-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS201139-R2 Original Ṋ ! Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 
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Fastq Archivo EB CSPB CSPC PCPS CoSPB CGCPS CNPB DLS NDS SS CA 

PS201267-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS201267-R2 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS20215-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS20215-R2 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS20294-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS20294-R2 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS20412-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS20412-R2 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS2098-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS2098-R2 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21634-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21634-R2 Original Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21832-R1 Original Ṋ Ṋ ! Ṋ X X Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ ! Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

PS21832-R2 Original Ṋ X Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ ! Ṋ 

  Limpio Ṋ Ṋ Ṋ Ṋ X ! Ṋ ! Ṋ Ṋ Ṋ 

 

#Exitoso(O) 32 22 19 25 0 0 24 0 32 2 32 

%Exitoso(O) 100% 69% 59% 78% 0% 0% 75% 0% 100% 6% 100% 

#Advertencia(O) 0 1 13 7 0 11 0 32 0 30 0 

%Advertencia(O) 0% 3% 41% 22% 0% 34% 0% 100% 0% 94% 0% 

#Fallido(O) 0 9 0 0 32 21 8 0 0 0 0 

%Fallido(O) 0% 28% 0% 0% 100% 66% 25% 0% 0% 0% 0% 

#Exitoso(L) 32 32 17 32 0 0 32 0 32 32 32 

%Exitoso(L) 100% 100% 53% 100% 0% 0% 100% 0% 100% 100% 100% 

#Advertencia(L) 0 0 15 0 0 32 0 32 0 0 0 

%Advertencia(L) 0% 0% 47% 0% 0% 100% 0% 100% 0% 0% 0% 

#Fallido(L) 0 0 0 0 32 0 0 0 0 0 0 

%Fallido(L) 0% 0% 0% 0% 100% 0% 0% 0% 0% 0% 0% 

Ṋ = Resultado de módulo exitoso, ! = Resultado de módulo de advertencia, X = Resultado de módulo fallido. EB: 

Estadísticas base; CSPB: Calidad de secuencia por base; CSPC: Calidad de secuencia por cuadro, PCPS: Puntuación de 

calidad por secuencia, CoSPB: Contenido de secuencia por base; CGCPS: Contenido de GC por secuencia; CNPB: 

Contenido de N por base; DLS: Distribución de longitud de secuencia; NDS: Niveles de duplicación de secuencia; SS: 

Secuencias sobrerrepresentadas; CA: Contenido de adaptadores. #x(O): Número de resultados correspondientes en archivos 

originales; %x(O): Porcentaje de resultados correspondientes en archivos originales; #x(L): Número de resultados 

correspondientes en archivos limpios; %x(L): Porcentaje de resultados correspondientes en archivos limpios. 
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7.6.3. Análisis de calidad de genomas ensamblados de A. baumannii. 

En A. baumannii, los genomas ensamblados tuvieron los siguientes rangos de estadísticos: 

tamaño de 3864891 a 4049978 bp, número de contigs de 99 a 269, N50 de 73646 a 163598, 

número de contig de la N50 de 8 a 16 y profundidad promedio de 32.81 a 152.1 (Tabla 9).  

Tabla 9. Estadísticas de los ensambles de genomas de A. baumannii. 

Periodo Cepa 
Tamaño 

(bp) 

No. de 

contigs 
N50 

Contig 

N50 

Profundidad 

promedio 

Profundidad 

mínima 

Profundidad 

máxima 

Antes de la 

pandemia 

A20511 3894748 141 137899 10 46.33 3 700 

A20912 3987971 99 162451 9 119.95 7 4009 

A20997 4036349 136 152356 10 120.67 4 3835 

A201742 3892608 196 109894 13 32.81 1 316 

A201836 4049978 269 73646 18 34.96 1 510 

A201863 3971492 177 92120 14 33.2 1 1501 

A201884 3988721 126 117952 11 42.92 2 2357 

A202386 3938302 267 76687 16 32.62 1 474 

Durante la 

pandemia 

A2112 3917407  116 163598  8 40.96 1 750 

A21273 3934873 115 146981 9 57.14 2 635 

A21315 3919560 158   103291  11 37.25 1 324 

A21329 3864891 158 103291 11 152.1 13 2071 

A21621 3930429 134 126137 10 42.43 1 305 

A21668 3973301 119 107857 10 45.99 1 557 

A21671 3973742 114 106276 11 46.26 1 237 

A21841 3914430 296 75128 16 34.23 1 509 

En P. aeruginosa, los rangos de estadísticos de los genomas fueron: tamaño de 6135688 a 

6904991 bp, número de contigs de 101 a 873, N50 de 14713 a 154275, número de contig de 

la N50 de 12 a 133 y profundidad promedio de 11.66 a 55.3 (Tabla 10). 

Tabla 10. Estadísticas de los ensambles de genomas de P. aeruginosa. 

Periodo Cepa 
Tamaño 

(bp) 

No. de 

contigs 
N50 

Contig 

N50 

Profundidad 

promedio 

Profundidad 

mínima 

Profundidad 

máxima 

Antes de la 

pandemia 

PS2098 6545524 229 47532 39 17.83 0 1722 

PS20215 6904991 276 49036 40 15.47 0 99 

PS20412 6261401 101 113814 17 26.01 0 224 

PS20490 6651933 428 28136 71 15.1 0 288 

PS20503 6783607 873 14713 133 13.67 0 129 

PS201139 6257995 130 85900 24 17.6 0 150 

PS201267 6325946 169 89217 25 19.22 0 323 
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Periodo Cepa 
Tamaño 

(bp) 

No. de 

contigs 
N50 

Contig 

N50 

Profundidad 

promedio 

Profundidad 

mínima 

Profundidad 

máxima 

Durante la 

pandemia 

PS21222 6862985 800 16276 125 11.66 0 339 

PS21575 6280902 154 108985 17 32 0 381 

PS21632 6819308 387 30358 57 15.18 0 197 

PS21634 6372341 167 154275 12 55.3 1 720 

PS21804 6240272 177 71075 23 18.61 0 257 

PS21817 6135688 343 37416 39 16.42 0 190 

PS21832 6780704 425 28916 61 13.92 0 208 

7.7. Tipificación de secuencias multilocus y árbol filogenético. 

Entre las 16 cepas de A. baumannii se detectaron 3 diferentes secuencias tipo (ST): ST2 

(10/16, siendo esta la más abundante), ST422 (3/16) y ST156 (3/16). En ambos periodos, la 

proporción entre las secuencias tipo fue similar, siendo ST2 la más frecuente (4/8 y 6/8 antes 

y durante la pandemia, respectivamente), seguida de ST422 y ST156 (2/8 y 1/8 en ambas ST, 

antes y durante la pandemia, respectivamente). El árbol filogenético generado con las 

pseudosecuencias de los genes de tipificación de secuencias multilocus de A. baumannii se 

muestra en la figura 7.  

 
Figura 7. Árbol filogenético de máxima verosimilitud mediante el modelo de sustitución GTR de 

distribución clonal de las cepas de A. baumannii. En itálicas se muestran las pseudosecuencias de 

referencia obtenidas de la base de datos en línea PubMLST. 



35 
 

Entre las 14 cepas de P. aeruginosa se detectaron 13 diferentes ST: ST309 (2/14), ST111, 

ST244, ST260, ST274, ST983, ST1487, ST2235, ST2348, ST2731, ST3579 y 2 ST no 

registradas en la base de datos de MLST 2.0, reportándose las ST más cercanas en similitud 

a estas, las cuales fueron ST1006 y ST2730 (1/14). El árbol filogenético generado con las 

pseudosecuencias concatenadas de los genes de tipificación de secuencias multilocus de P. 

aeruginosa se muestra en la figura 8. 

 

Figura 8. Árbol filogenético de máxima verosimilitud mediante el modelo de sustitución GTR (G + 

I) de distribución clonal de las cepas de A. baumannii. En itálicas se muestran las pseudosecuencias 

de referencia obtenidas de la base de datos en línea PubMLST. 
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7.8. Análisis de genómica comparativa. 

7.8.1. Viruloma de A. baumannii antes y durante la pandemia. 

Para el análisis del viruloma de A. baumannii, se analizaron los genes involucrados en la 

producción de los factores de virulencia evaluados en las pruebas fenotípicas. Los genes 

involucrados en la producción de biopelícula analizados fueron 1 gen de proteína asociada a 

biopelícula, 6 genes de fimbrias Csu, 4 genes de la producción de poli-N-acetilglucosamina 

(PNAG) y 2 genes de quorum sensing, mientras los genes analizados relacionados a la 

motilidad por contracción fueron 28 genes de pilis de tipo IV.  

En todas las cepas de A. baumannii, se detectaron todos los genes correspondientes a 3 de 4 

factores de virulencia relacionados con la producción de biopelícula (fimbrias Csu, PNAG y 

quorum sensing), sin cambios con respecto a la referencia. En todas las cepas se detectó un 

potencial homólogo por pérdida de cobertura del gen bap, del cual se detectaron solamente 

2 resultados diferentes, con un 86% o 93% de cobertura (Tabla 11, Anexo 5). 

Tabla 11. Genes relacionados con la producción de biopelícula en A. baumannii 

antes y durante la pandemia. 

  
Factor de 

virulencia 

Proteína asociada 

a biopelícula 
Fimbrias Csu PNAG 

Quorum 

sensing 

Periodo 
Gen(es) 

Cepa 
bap csu(A-B)ABCDE pgaABCD abaIR 

Antes de 

pandemia 

A20511         

A20912         

A20997         

A201742         

A201836         

A201863         

A201884         

A202386         

Durante la 

pandemia 

A21273         

A21315         

A21329         

A21621         

A21668         

A21671         

A21841         

A2112     

 = Gen presente sin cambios (% identidad > 90% y cobertura > 95%),  = posible homólogo (50 < % 

identidad < 90 y/o 30% < cobertura < 95%), y  = ausencia del gen (% Identidad y/o cobertura < 30%). 
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En ambos periodos, se detectaron todos los genes de pilis de tipo IV sin cambios con respecto 

a la referencia en todas las cepas, con la excepción de una cepa por periodo (A20997 y 

A21315) en las que no se detectó el gen pilA (Tabla 12). 

Tabla 12. Genes involucrados en la producción de pilis de tipo IV en A. 

baumannii antes y durante la pandemia. 

Periodo 

Gen(es) 

 

Cepa 

tsaP, pilRS, gspO, pilCB, fimV, 

pilFUTJIHG, fimT, pilE, 

RS16840, pilY1XWV, fimU 

pilA pilQPONM 

Antes de 

pandemia 

A20511       

A20912       

A201742       

A201836       

A201863       

A201884       

A202386       

A20997       

Durante la 

pandemia 

A2112       

A21273       

A21329       

A21621       

A21668       

A21671       

A21841       

A21315       

 = Gen presente sin cambios (% identidad > 90% y cobertura > 95%),  = ausencia del gen (% Identidad 

y/o cobertura < 30%). 

7.8.2. Viruloma de P. aeruginosa antes y durante la pandemia. 

Para P. aeruginosa, se analizaron los siguientes genes del viruloma: 26 genes de alginato y 

4 de quorum sensing relacionados con la producción de biopelícula, 40 genes de pilis de tipo 

IV involucrados en la motilidad por contracción y 53 genes del flagelo involucrados en la 

motilidad por nado. 

En todas las cepas de ambos periodos se detectaron, en su mayoría, todos los genes 

involucrados en la producción de alginato y en el quorum sensing sin cambios con respecto 

a la referencia. El gen algP, sin embargo, fue detectado como potencial homólogo en 

proporciones destacables similares durante ambos periodos (4/8 antes de pandemia y 3/8 

durante la pandemia) (Tabla 13). 
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Tabla 13. Genes relacionados con la producción de biopelícula en P. aeruginosa 

antes y durante la pandemia. 

 Factor de 

virulencia 
Alginato 

Quorum 

sensing 

Periodo 
Gen(es) 

 

Cepa 

algU, mucABCD, 

algD844KEGX 
algL algI algJ algF 

algA, 

mucP 
mucE algW algP 

alg 

QRZ 
algC algB lasIR rhlIR 

Antes de la 

pandemia 

PS2098               

PS20490               

PS20503               

PS201139               

PS20215               

PS20412               

PS201267               

Durante la 

pandemia 

PS21222               

PS21632               

PS21832               

PS21575               

PS21634               

PS21804               

PS21817               

 = Gen presente sin cambios (% identidad > 90% y cobertura > 95%),  = posible homólogo (50 < % 

identidad < 90 y/o 30% < cobertura < 95%), y  = ausencia del gen (% Identidad y/o cobertura < 30%). Se 

muestran subrayadas las cepas con fenotipo hipermótil. 

En ambos periodos, se detectó la mayoría de los genes de pilis de tipo IV sin cambios con 

respecto a la referencia. Solamente en 4/7 cepas del periodo antes de la pandemia se detectó 

el gen pilA como potencial homólogo y los genes pilB y pilC sin cambios, mientras que en el 

resto de las cepas se encontraron ausente, como potencial homólogo y ausente y/o homólogo, 

respectivamente. En ambos periodos se detectó pilY1 como potencial homólogo (6/7 antes, 

5/7 durante la pandemia) o ausente (1/7 antes, 2/7 durante) (Tabla 14). 

Respecto a genes del flagelo, también se detectó la mayoría de estos sin cambios con respecto 

a la referencia en ambos periodos. Destacan los genes flgK, flgL y fliC, los cuales fueron 

detectados en conjunto como potenciales homólogos (3/8 antes de la pandemia, 4/8 durante) 

o sin cambios respecto a la referencia (5/8 antes, 4/8 durante), además de los genes fleI, flis, 

fliD  y fleP detectados en conjunto sin cambios (5/7 antes, 3/7 durante) o ausentes (2/7 antes, 

4/7 durante) en las mismas cepas (Tabla 15).  



39 
 

Tabla 14. Genes involucrados en la producción de pilis de tipo IV en P. 

aeruginosa antes y durante la pandemia. 

Periodo 

Gen(es) 

 

 

Cepa 
p

ilT
U

G
H

IJ
K

 

c
h

p
A 

c
h

p
B

C
D

E
, 

v
fr 

fi
m

L
 

p
ilZ

 

fi
m

V
 

rp
o

S
, 

p
ilF

, 
rp

o
N 

p
ilA

 

p
ilB

 

p
ilC

 

x
c
p

A
, 

p
ilS

R 

fi
m

T
U

 

p
ilV

 

p
ilW

 

p
ilX

 

p
ilY

1 

p
ilY

2 

p
ilE

 

fi
m

X
, 

p
ilQ

 

p
ilP

 

p
ilO

N
M

, 
c
rc

 

Antes de la 

pandemia 

PS2098                      

PS20490                      

PS20215                      

PS20503                      

PS201267                      

PS201139                      

PS20412                      

Durante la 

pandemia 

PS21575                      

PS21632                      

PS21832                      

PS21222                      

PS21634                      

PS21804                      

PS21817                      

 = Gen presente sin cambios (% identidad > 90% y cobertura > 95%),  = posible homólogo (50 < % 

identidad < 90 y/o 30% < cobertura < 95%), y  = ausencia del gen (% Identidad y/o cobertura < 30%). Se 

muestran subrayadas las cepas con fenotipo hipermótil. 

Tabla 15. Genes involucrados en la producción del flagelo en P. aeruginosa antes 

y durante la pandemia. 

Periodo 

Gen(es) 

 

 

Cepa 

flgBCDEF, flgH, fliEFG, 

fliJKLMNOP, flhBAF, fleN, fliA, 

cheYZ, motC, PA1464,3348-

3349, flgAM, motBA 

flgG, 

flgI 

fleS 

fliI  

fl
g

J 

fl
g

K
 

fl
g

L
 

fl
iC

 

fl
e

I,
 f

liS
 

fl
iD

, 
fl
e

P
 

fl
e

Q
 

fl
e

R
 

fl
iH

 

fl
iQ

R
 

P
A

1
4

5
8 

P
A

1
4

5
9 

m
o

tD
 

fl
g

N
 

m
o

tY
 

Antes de la 

pandemia 

PS20125                                  

PS20503                                  

PS201139                                  

PS20490                                  

PS20412                                  

PS2098                                  

PS201267                                  

Durante la 

pandemia 

PS21575                                  

PS21634                                  

PS21832                                  

PS21632                                  

PS21222                                  

PS21804                                  

PS21817                                  

 = Gen presente sin cambios (% identidad > 90% y cobertura > 95%),  = posible homólogo (50 < % 

identidad < 90 y/o 30% < cobertura < 95%), y  = ausencia del gen (% Identidad y/o cobertura < 30%). Se 

muestran subrayadas las cepas con fenotipo hipermótil. 



40 
 

7.8.3. Resistoma de A. baumannii antes y durante la pandemia. 

En el resistoma de A. baumannii se detectaron un total de 55 genes de resistencia a 

antibióticos entre todas las cepas, los cuales están asociados con resistencia a diversas clases 

de antibióticos, de las que destacan: aminogluc·sidos, ɓ-lactámicos (carbapenémicos y no-

carbapenémicos), antisépticos y desinfectantes, fluoroquinolonas, macrólidos, tetraciclinas, 

péptidos, fenicoles, sulfonamidas y ácidos fosfónicos (fosfomicina). 

Se detectaron 11 genes de resistencia a aminoglucósidos entre todas las cepas. Se 

establecieron 5 perfiles genéticos (PG), de los cuales 3 (PG1-PG3) fueron observados en 

ambos periodos y 2 (PG4 y PG5) fueron perfiles únicos de cada periodo. En ambos periodos, 

PG1 fue el perfil genético más frecuente (4/8 y 5/8 antes y durante la pandemia, 

respectivamente) y en todos los casos resultó en un fenotipo resistente a gentamicina. PG2 y 

PG3 tuvieron resultados mixtos, presentando fenotipos tanto intermedio como resistente. Los 

dos perfiles únicos de periodo, PG4 de antes y PG5 durante la pandemia, resultaron en un 

fenotipo intermedio y resistente, respectivamente. (Tablas 16 y 17) 

Tabla 16. Genes de resistencia a aminoglucósidos en A. baumannii antes y 

durante la pandemia. 

Periodo 

Gen 

 

Cepa 

a
p

h
(3

')-
V

Ia
 

a
p

h
(3

')-
Ia

 

a
p

h
(3

'')
-I

b
 

a
p

h
(6

)-I
d
 

a
n

t(
2

'')
-I

a
 

a
a

c
(6

')-
Ib

9
 

a
n

t(
3

'')
-I

Ic
 

a
rm

A
 

a
a

d
A

1 

a
a

d
A

5 

a
a

c
(6

')-
Ia

n
 

CMI (ɛg/mL) a 

gentamicina 

[Interpretación]  

PG 

Antes de 

pandemia 

A20511   X X X   X X X X     Ó16 [R] 

1 
A20912   X X X   X X X X     Ó16 [R] 

A201742   X X X   X X X X     Ó16 [R] 

A201884   X X X   X X X X     Ó16 [R] 

A201836 X       X   X     X   8 [I] 
2 

A202386 X       X   X     X   Ó16 [R] 

A20997     X X     X       X 8 [I] 3 

A201863 X   X X     X       X 8 [I] 4 

Durante la 

pandemia 

A21273   X X X   X X X X     Ó16 [R] 

1 

A21329   X X X   X X X X     Ó16 [R] 

A21621   X X X   X X X X     Ó16 [R] 

A21668   X X X   X X X X     Ó16 [R] 

A21671   X X X   X X X X     Ó16 [R] 

A21841 X       X   X     X   8 [I] 2 

A21315     X X     X       X Ó16 [R] 3 

A2112 X   X X     X         Ó16 [R] 5 

 = Gen presente;  = Gen ausente. CMI: Concentración Mínima Inhibitoria, R: Resistente, 

I: Intermedio, PG: Perfil genético. Las cepas están ordenadas por perfil genético, iniciando por los perfiles 

observados en ambos periodos y después por los perfiles únicos. 
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Tabla 17. Perfiles genéticos de resistencia a aminoglucósidos detectados en A. 

baumannii antes y durante la pandemia. 

PG 
Periodo en el 

que se detectó 
Genes 

Fenotipo de 

resistencia asociado 

1 

Ambos 

aph(3')-Ia, aph(3'')-Ib, aph(6)-Id, aac(6ô)-Ib9, 

ant(3ôô)-IIc, armA, aadA1 
Resistente 

2 aph(3ô)-VIa, ant(2ôô)-Ia, ant(3ôô)-IIc, aadA5 
Mixto 

3 aph(3'')-Ib, aph(6)-Id, ant(3ôô)-IIc, aac(6ô)-Ian 

4 Antes 
aph(3ô)-VIa, aph(3'')-Ib, aph(6)-Id, ant(3ôô)-IIc, 

aac(6ô)-Ian 
Intermedio 

5 Durante aph(3ô)-VIa, aph(3'')-Ib, aph(6)-Id, ant(3ôô)-IIc Resistente 
PG: Perfil genético. 

En todas las cepas de A. baumannii se detectaron genes codificadores de múltiples clases de 

ɓ-lactamasas. En ɓ-lactamasas de clase A, solamente 2 subtipos de blaTEM-1 fueron 

identificados, tanto antes como durante la pandemia (Tabla 18). 

Tabla 18. Genes codificadores de ɓ-lactamasas de clase A en A. baumannii antes 

y durante la pandemia. 

Periodo 
Gen 

Cepa 
blaTEM-1B blaTEM-1D 

Antes de la 

pandemia 

A20912  X 

A201742  X 

A201884  X 

A201836 X  

A202386 X  

A20511   

A20997   

A201863   

Durante la 

pandemia 

A21273  X 

A21621  X 

A21668  X 

A21671  X 

A21841 X  

A2112   

A21315   

A21329   

 = Gen presente;  = Gen ausente. 
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Se identificaron 6 diferentes variantes del gen codificador de la cefalosporinasa intrínseca 

ADC, de las cuales 4 (ADC-5, ADC-73, ADC-30 y ADC-214) fueron detectadas en ambos 

periodos. ADC-25 y ADC-198 fueron detectadas exclusivamente en el periodo antes y 

durante la pandemia, respectivamente (Tabla 19). 

Tabla 19. Genes codificadores de ɓ-lactamasas de clase C (cefalosporinasa 

intrínseca ADC) en A. baumannii antes y durante la pandemia  

Periodo 
Gen 

Cepa 
blaADC-5 blaADC-25 blaADC-73 blaADC-198 blaADC-30 blaADC-214 

Antes de la 

pandemia 

A20511   X    

A201742   X    

A20912     X  

A201884     X  

A20997      X 

A201863      X 

A202386 X      

A201836 X X     

Durante la 

pandemia 

A2112   X    

A21329   X    

A21273     X  

A21621     X  

A21315      X 

A21841 X      

A21668    X   

A21671    X   

 = Gen presente;  = Gen ausente. 

Respecto a ɓ-lactamasas de clase D, se detectaron en total 7 diferentes genes blaOXA entre 

todas las cepas. En todas las cepas se detectó un gen de la familia blaOXA-51-like que codifica 

una oxacilinasa intrínseca de A. baumannii, los cuales fueron blaOXA-66 (4/8 antes y 6/8 

durante la pandemia) y blaOXA-65 (4/8 y 2/8). El gen blaOXA adquirido más frecuentemente 

detectado fue blaOXA-72, perteneciente a la familia blaOXA-24/40-like (6/8 en ambos periodos), 

seguido de los genes de la familia blaOXA-23-like, blaOXA-239 y blaOXA-398, con una frecuencia de 

2/8 antes y durante la pandemia, respectivamente. Se detectaron también genes de las familias 

blaOXA-2 y blaOXA-235-like (blaOXA-237) en menor frecuencia (2/8 antes y 1/8 durante la 

pandemia, y 2/8 antes de la pandemia, respectivamente) (Tabla 20). 
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Tabla 20. Genes codificadores de ɓ-lactamasas de clase D en A. baumannii antes 

y durante la pandemia. 

Periodo 
Gen 

Cepa 
blaOXA-72 blaOXA-2 blaOXA-65 blaOXA-66 blaOXA-398 blaOXA-239 blaOXA-237 PG 

Antes de 

pandemia 

A201836 X X X         
1 

A202386 X X X         

A20511 X     X       
2 

A201742 X     X       

A201863 X   X     X   3 

A201884 X     X     X 4 

A20997     X     X   5 

A20912       X     X 6 

Durante la 

pandemia 

A21841 X X X         1 

A2112 X     X       

2 
A21329 X     X       

A21668 X     X       

A21671 X     X       

A21315 X   X         7 

A21273       X X     
8 

A21621       X X     

 = Gen presente;  = Gen ausente. PG: Perfil genético. Todas las cepas de A. baumannii tuvieron una 

CMI a imipenem, meropenem y doripenem Ó 8 ɛg/mL (resistente). Las cepas están ordenadas por perfil 

genético, iniciando por los perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles únicos. 

Se establecieron 8 diferentes perfiles gen®ticos de genes codificadores de ɓ-lactamasas de 

clase D, de los cuales PG1 y PG2 se observaron en ambos periodos, PG3-PG6 antes de la 

pandemia y PG7 y PG8 durante la pandemia. Todos los perfiles fueron asociados con 

resistencia a carbapenémicos, y contenían por lo menos el gen intrínseco de la familia blaOXA-

51-like y un gen de la familia blaOXA-24/40-like y/o blaOXA-23-like (Tabla 21). 

Tabla 21. Perfiles genéticos de resistencia a carbapenémicos mediante 

oxacilinasas detectados en A. baumannii antes y durante la pandemia. 

PG 
Periodo en el 

que se detectó 
Genes Familias de oxacilinasas 

1 
Ambos 

blaOXA-72, blaOXA-2, blaOXA-65 OXA-24/40, OXA-2, OXA-51 

2 blaOXA-72, blaOXA-66 OXA-24/40, OXA-51 

3 

Antes 

blaOXA-72, blaOXA-239, blaOXA-65 OXA-24/40, OXA-23, OXA-51 

4 blaOXA-72, blaOXA-66, blaOXA-237 OXA-24/40, OXA-235, OXA-51 

5 blaOXA-239, blaOXA-65 OXA-23, OXA-51 

6 blaOXA-237, blaOXA-66 OXA-235, OXA-51 

7 
Durante 

blaOXA-72, blaOXA-65 OXA-24/40, OXA-51 

8 blaOXA-398, blaOXA-66 OXA-23, OXA-51 

PG: Perfil genético. 
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Se detectaron 9 genes asociados con resistencia a fluoroquinolonas, tetraciclinas y 

antisépticos o desinfectantes por medio de mutuaciones puntuales y bombas de eflujo de 

diferentes familias. Se obtuvieron frecuencias similares entre los dos periodos de estudio para 

la presencia de mutuaciones puntuales en parC y gyrA (8/8 antes y 6/8 durante la pandemia). 

Respecto a los 4 genes de la bomba de eflujo AdeFGH, se detectaron dos diferentes perfiles 

genéticos con frecuencias similares en ambos periodos: adeFGHL+ (4/8 antes y 5/8 durante 

la pandemia) y adeF+/adeGHL- (4/8 antes y 3/8 durante) (Tabla 22). 

Tabla 22. Genes de resistencia a fluoroquinolonas, tetraciclinas y desinfectantes 

en A. baumannii antes y durante la pandemia. 

 

Clase de 

antibiótico 

Fluoroquinolonas, 

desinfectantes y tetraciclinas 

Fluoroquinolonas  

y tetraciclinas 

 

Mecanismo 

de resistencia 

Mutación 

puntual 
MFS MATE 

Bomba de eflujo 

AdeFGH 

Periodo 
Gen 

Cepa 
parC gyrA abaQ 

qacE 

delta1 
abeM adeF adeG adeH adeL 

Antes de 

pandemia 

A20511 X X X X   X X X X 

A20912 X X X X   X X X X 

A201742 X X X X   X X X X 

A201884 X X X X   X X X X 

A201836 X X   X X X       

A202386 X X   X X X       

A20997 X X X   X X       

A201863 X X X   X X       

Durante la 

pandemia 

A21273 X X X X   X X X X 

A21329 X X X X   X X X X 

A21621 X X X X   X X X X 

A21668 X X X X   X X X X 

A21671 X X X X   X X X X 

A21841 X X   X X X       

A21315         X X       

A2112           X X X X 

 = Gen presente;  = Gen ausente. Todas las cepas de A. baumannii tuvieron una CMI a ciprofloxacino 

Ó 4 ɛg/mL (resistente). Las cepas están ordenadas por perfil genético, iniciando por los perfiles observados en 

ambos periodos y después por los perfiles únicos. Los genes subrayados representan mutaciones puntuales 

asociadas a resistencia a antibióticos en genes endógenos de la especie. 

Entre todas las cepas se identificaron 8 genes asociados con resistencia a macrólidos y otras 

clases de antibióticos por medio de diferentes mecanismos. Dos de estos genes, mphE y msrE, 

que confieren resistencia únicamente a macrólidos, fueron detectados en frecuencias distintas 
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entre ambos periodos (2/8 antes y 4/8 durante la pandemia). La frecuencia de detección de 

los 6 genes restantes se mantuvo similar entre ambos periodos (Tabla 23). 

Tabla 23. Genes de resistencia a macrólidos y múltiples clases de antibióticos en 

A. baumannii antes y durante la pandemia. 

 

Clase de 

antibiótico 

Solo 

macrólidos 

Novo- 

biocina 

Desinfec-

tantes 

Fluoroquinolonas, ɓ-lactámicos, 

tetraciclinas, trimetoprim, fenicoles. 

 Mecanismo  

de resistencia 

Modificación 

enzimática 
SMR MFS Bomba de eflujo AdeIJK 

Periodo 
Gen 

Cepa 
mphE msrE abeS amvA adeI adeJ adeK adeN 

Antes de 

pandemia 

A20511     X X X X X X 

A20997     X X X X X X 

A201742     X X X X X X 

A201836     X X X X X X 

A201863     X X X X X X 

A202386     X X X X X X 

A20912 X X X X X X X   

A201884 X X X X X X X   

Durante la 

pandemia 

A21329     X X X X X X 

A21841     X X X X X X 

A21273 X X X X X X X X 

A21621 X X X X X X X X 

A21668 X X X X X X X X 

A21671 X X X X X X X X 

A2112     X   X X X X 

A21315     X   X X X X 

 = Gen presente;  = Gen ausente. Las cepas están ordenadas por perfil genético, iniciando por los 

perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles únicos. Los genes subrayados representan 

mutaciones puntuales asociadas a resistencia a antibióticos en genes endógenos de la especie. 

Se detectaron 5 genes asociados con resistencia a otras clases de antibióticos. Destacan de 

estos resultados la presencia de una mutación puntual en el gen abaF que confiere resistencia 

a ácidos fosfónicos (principalmente fosfomicina) en la mayoría de las cepas (8/8 antes y 6/8 

durante la pandemia) y la presencia de por lo menos un gen de resistencia a sulfonamidas en 

todas las cepas, siendo sul1 el más frecuente de ambos periodos (6/8 antes y durante la 

pandemia, comparado con 4/8 y 3/8 de sul2). También, la cepa A2112 presentó un fenotipo 

de resistencia a colistina, pero no se detectó un gen de resistencia a polimixinas además de 

lpsB, el cual confiere resistencia intrínseca (Tabla 24). 

  



46 
 

Tabla 24. Genes de resistencia a otras clases de antibióticos en A. baumannii 

antes y durante la pandemia. 

 Clase de 

antibiótico 
Fosfomicina Fenicoles Sulfonamidas Polimixinas 

 

Periodo 
Gen 

Cepa 
abaF catB8 sul1 sul2 lpsB 

CMI (ɛg/mL) 

a colistina 

[Interpretación]  

Antes de 

pandemia 

A20511 X X X   X Ò2 [I] 

A20912 X X X   X Ò2 [I] 

A201742 X X X   X Ò2 [I] 

A201884 X X X   X Ò2 [I] 

A201836 X   X X X Ò2 [I] 

A202386 X   X X X Ò2 [I] 

A20997 X     X X Ò2 [I] 

A201863 X     X X Ò2 [I] 

Durante la 

pandemia 

A21273 X X X   X Ò2 [I] 

A21329 X X X   X Ò2 [I] 

A21621 X X X   X Ò2 [I] 

A21668 X X X   X Ò2 [I] 

A21671 X X X   X Ò2 [I] 

A21841 X   X X X Ò2 [I] 

A2112       X X Ó4 [R] 

A21315       X X Ò2 [I] 

 = Gen presente;  = Gen ausente. Las cepas están ordenadas por perfil genético, iniciando por los 

perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles únicos. Los genes subrayados representan 

mutaciones puntuales asociadas a resistencia a antibióticos en genes endógenos de la especie. 

7.8.4. Resistoma de P. aeruginosa antes y durante la pandemia. 

En el resistoma de P. aeruginosa se detectaron un total de 92 genes de resistencia a 

antibióticos entre todas las cepas, asociados con resistencia a diversas clases de antibióticos, 

de las que destacan: aminogluc·sidos, ɓ-lactámicos (carbapenémicos y no carbapenémicos), 

antisépticos, desinfectantes, fluoroquinolonas, macrólidos, tetraciclinas, péptidos 

(incluyendo polimixinas), fenicoles, sulfonamidas, ácidos fosfónicos y biciclomicinas. 

Se detectaron en total 9 genes de resistencia a aminoglucósidos entre todas las cepas, con los 

que se establecieron 5 perfiles genéticos, de los cuales PG1 y PG2 fueron observados en 

ambos periodos, siendo PG1 el perfil genético más frecuente tanto antes (4/7) como durante 

la pandemia (5/8) y resultando, en todos los casos, en un fenotipo de susceptibilidad a ambos 

aminoglucósidos evaluados. PG2, presente en 1/7 cepa de cada periodo, resultó en un 
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fenotipo mixto de resistencia, mientras los perfiles genéticos restantes resultaron en un 

fenotipo resistente. (Tablas 25 y 26). 

Tabla 25. Genes de resistencia a aminoglucósidos en P. aeruginosa antes y 

durante la pandemia. 

Periodo 
Gen 

Cepa 
a

p
h

(3
')-

II
b

 

e
m

rE
 

a
a

c
(6

')-
3

3 

a
a

d
A 

a
a

c
(6

')-
Ib

9
 

a
p

h
(3

'')
-I

b
 

a
p

h
(6

)-I
d
 

a
p

h
(3

')-
II
a

 

a
a

c
(6

')-
Ib

8
 

CMI (ɛg/mL) a 

amikacina 

[Interpretación] 

CMI (ɛg/mL) 

de gentamicina  

[Interpretación] 

PG 

Antes de 

pandemia 

PS2098 X X               Ò16 [S] Ò4 [S] 

1 
PS20412 X X               Ò16 [S] Ò4 [S] 

PS20490 X X               Ò16 [S] Ò4 [S] 

PS201267 X X               Ò16 [S] Ò4 [S] 

PS201139   X               Ò16 [S] Ò4 [S] 2 

PS20215 X X X X           Ó64 [R] Ó16 [R] 3 

PS20503 X X X X X X X     Ó64 [R] Ó16 [R] 4 

Durante la 

pandemia 

PS21575 X X               Ò16 [S] Ò4 [S] 

1 

PS21632 X X               Ò16 [S] Ò4 [S] 

PS21634 X X               Ò16 [S] Ò4 [S] 

PS21804 X X               Ò16 [S] Ò4 [S] 

PS21817 X X               Ò16 [S] Ò4 [S] 

PS21222   X               Ó64 [R] 8 [I]  2 

PS21832 X X   X       X X Ó64 [R] Ó16 [R] 5 

 = Gen presente;  = Gen ausente. CMI: Concentración Mínima Inhibitoria, R: Resistente, 

I: Intermedio, S: Susceptible, PG: Perfil genético. Las cepas están ordenadas por perfil genético, iniciando por 

los perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles únicos. 

Tabla 26. Perfiles genéticos de resistencia a aminoglucósidos detectados en P. 

aeruginosa antes y durante la pandemia. 

PG 
Periodo en el 

que se detectó 
Genes 

Fenotipo de 

resistencia asociado 

1 
Ambos 

aph(3ô)-IIb, emrE Susceptible 

2 emrE Mixto 

3 

Antes 

aac(6ô)-33, aadA, aph(3ô)-IIb, emrE 

Resistente 4 
aac(6ô)-33, aac(6ô)-Ib9, aadA, aph(3ô)-IIb, 

aph(3ôô)-Ib, aph(6)-Id,  emrE,  

5 Durante aph(3ô)-IIb, emrE, aadA, aph(3ô)-IIa, aac(6ô)-Ib8 
PG: Perfil genético 

Solo se detectaron genes codificadores de ɓ-lactamasas de clase A (blaGES) y de clase B 

(blaIMP-75 y blaVIM -2) en 2 cepas del periodo antes de la pandemia y 2 cepas del periodo 

durante, respectivamente. A pesar de la baja frecuencia de detecci·n de ɓ-lactamasas, todas 

las cepas fueron resistentes a por lo menos un carbapenémico (Tabla 27). 
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Tabla 27. Genes codificadores de ɓ-lactamasas de clase A y clase B en P. 

aeruginosa, antes y durante la pandemia. 

Periodo 
Gen 

Cepa 
blaVIM -2 blaIMP-75 blaGES-20 blaGES-19 

CMI (ɛg/mL) a 

imipenem 

[Interpretación] 

CMI (ɛg/mL) 

de doripenem 

[Interpretación] 

CMI (ɛg/mL) 

de meropenem 

[Interpretación] 

Antes de 

pandemia 

PS20215     X   Ó8 [R] Ó8 [R] Ó8 [R] 

PS20503       X Ó8 [R] Ó8 [R] Ó8 [R] 

PS2098         Ó8 [R] Ó8 [R] Ó8 [R] 

PS20412         Ó8 [R] Ó8 [R] Ó8 [R] 

PS20490         Ó8 [R] Ó8 [R] Ó8 [R] 

PS201139         Ó8 [R] Ó8 [R] 4 [I]  

PS201267         Ó8 [R] Ò2 [S] Ó8 [R] 

Durante la 

pandemia 

PS21222 X       Ó8 [R] Ó8 [R] Ó8 [R] 

PS21832   X     Ó8 [R] Ó8 [R] Ó8 [R] 

PS21575         Ó8 [R] Ó8 [R] Ó8 [R] 

PS21632         Ó8 [R] Ó8 [R] Ó8 [R] 

PS21634         Ó8 [R] Ó8 [R] Ó8 [R] 

PS21817         Ó8 [R] Ó8 [R] Ó8 [R] 

PS21804         Ó8 [R] Ó8 [R] Ó8 [R] 

 = Gen presente;  = Gen ausente. CMI: Concentración Mínima Inhibitoria, R: Resistente, 

I: Intermedio, S: Susceptible, PG: Perfil genético. Las cepas están ordenadas por perfil genético, iniciando por 

los perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles únicos. 

En ambos periodos de estudio se encontró que, en general, todas las cepas de P. aeruginosa 

antes y durante la pandemia mantienen la mayoría de los genes correspondientes a la gran 

variedad de bombas de eflujo con las que cuenta esta especie, principalmente en los de 

bombas de eflujo con la proteína OprM como componente de membrana externa, 

pertenecientes a la familia RND de bombas de eflujo y asociadas como el principal 

mecanismo de resistencia a carbapenémicos en P. aeruginosa (Tabla 28).  

Este hallazgo también se presentó en el análisis de genes asociados con otras bombas de 

eflujo de la familia RND que no utilizan OprM como proteína de membrana externa, los 

cuales se mantuvieron íntegros con por lo menos 1 gen de cada bomba de eflujo (Tabla 29), 

así como en el caso de los genes relacionados con bombas de eflujo de familias diferentes a 

RND y sus sistemas regulatorios, los cuales estuvieron presentes en la mayoría de los 

genomas de ambos periodos, con la excepción de qacEdelta1, presente solamente en 2/8 

cepas tanto antes como durante la pandemia (Tabla 30) 
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Tabla 28. Genes de resistencia: bombas de eflujo de la familia RND con la 

proteína de membrana OprM en P. aeruginosa antes y durante la pandemia. 

 
Sistema _ 

MexXY-

OprM 
MexAB-OprM 

MexVW-

OprM 

MexJK-OprM/ 

OpmH 
MexMN

-OprM 

Periodo 
Gen 

Cepa o
p

rM
 

m
e

x
X 

m
e

x
Y 

m
e

x
Z 

Gen 

Cepa m
e

x
A 

m
e

x
B 

m
e

x
R 

a
rm

R
 

c
p

x
R 

n
a

lC
 

n
a

lD
 

m
e

x
V 

m
e

x
W
 

Gen 

Cepa m
e

x
J 

m
e

x
K 

m
e

x
L 

m
e

x
M
 

m
e

x
N 

Antes de 

pandemia 

PS2098 X X X X PS2098 X X X X X X X X X PS2098 X X X X X 

PS20215 X X X X PS20215 X X X X X X X X X PS20215 X X X X X 

PS20412 X X X X PS20412 X X X X X X X X X PS20412 X X X X X 

PS20490 X X X X PS20503 X X X X X X X X X PS201267 X X X X X 

PS20503 X X X X PS201267 X X X X X X X X X PS20490 X X X   X 

PS201267 X X X X PS20490 X X X   X X X X X PS20503     X     

PS201139 X X     PS201139 X X X   X   X X   PS201139   X       

Durante la 

pandemia 

PS21575 X X X X PS21632 X X X X X X X X X PS21575 X X X X X 

PS21632 X X X X PS21817 X X X X X X X X X PS21634 X X X X X 

PS21634 X X X X PS21832 X X X X X X X X X PS21804 X X X X X 

PS21804 X X X X PS21222 X X X   X X X X X PS21817 X X X X X 

PS21817 X X X X PS21575 X X X   X X X X X PS21832 X X X   X 

PS21832 X X X X PS21634 X X X   X X X X X PS21222 X   X X X 

PS21222 X X   X PS21804 X X X   X X X X X PS21632   X X X X 

 = Gen presente;  = Gen ausente. Las cepas están ordenadas por perfil genético, iniciando por los 

perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles únicos. 

Tabla 29. Genes de resistencia: bombas de eflujo RND con otras proteínas de 

membrana en P. aeruginosa antes y durante la pandemia. 

 
Sistema 

TriABC-

OpmH 
MexEF-OprN MexGHI-OpmD MexPQ-OpmE MexCD-OprJ MuxABC-OpmB 

Periodo 

Gen 

 

Cepa o
p

m
H
 

tr
iA

 

tr
iB

 

tr
iC

 Gen 

 

Cepa 

o
p

rN
 

m
e
x
E 

m
e
x
F 

m
e
x
S 

m
e
x
T 

rs
m

A Gen 

 

Cepa m
e
x
G 

m
e
x
H 

m
e
x
I 

o
p

m
D
 

s
o

x
R Gen 

 

Cepa m
e
x
P 

m
e
x
Q 

o
p

m
E Gen 

 

Cepa m
e
x
C 

m
e
x
D 

o
p

rJ
 

T
y
p

e
 A

 n
fx

B
 

Gen 

 

Cepa m
u

x
A 

m
u

x
B 

m
u

x
C 

o
p

m
B 

Antes de 

pandemia 

PS20215 X X X X PS2098 X X X X X X PS20412 X X X X X PS20215 X X X PS2098 X X X X PS2098 X X X X 

PS20412 X X X X PS20412 X X X X X X PS20215 X X   X X PS20412 X X X PS20215 X X X X PS20412 X X X X 

PS20490 X X X X PS201267 X X X X X X PS2098 X X X X   PS20490 X X X PS20412 X X X X PS201267 X X X X 

PS20503 X X X X PS20215   X X X X X PS201267 X   X X   PS201267 X X X PS201267 X X X X PS20215   X X X 

PS201267 X X X X PS20490   X X X X X PS20490 X   X   X PS2098 X X   PS20503   X X X PS201139   X X X 

PS2098 X X X   PS201139 X X   X X X PS20503 X   X   X PS20503 X X   PS20490 X X   X PS20490 X       

PS201139 X   X X PS20503   X   X X X PS201139 X X     X PS201139 X     PS201139 X     X PS20503       X 

Durante la 

pandemia 

PS21222 X X X X PS21575 X X X X X X PS21575 X X X X X PS21575 X X X PS21575 X X X X PS21222 X X X X 

PS21575 X X X X PS21634 X X X X X X PS21634 X X X X X PS21632 X X X PS21632 X X X X PS21575 X X X X 

PS21632 X X X X PS21804 X X X X X X PS21804 X X X X X PS21634 X X X PS21634 X X X X PS21632 X X X X 

PS21634 X X X X PS21817   X X X X X PS21817 X X X X X PS21804 X X X PS21804 X X X X PS21634 X X X X 

PS21804 X X X X PS21832   X X X X X PS21832 X   X X X PS21817 X X X PS21817 X X X X PS21804 X X X X 

PS21817 X X X X PS21632 X X   X X X PS21222   X X   X PS21832 X X X PS21832 X X X X PS21817   X X X 

PS21832 X X X X PS21222   X   X X X PS21632     X X   PS21222 X X   PS21222   X X X PS21832   X   X 

 = Gen presente;  = Gen ausente. Las cepas están ordenadas por perfil genético, iniciando por los 

perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles únicos. 
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Tabla 30. Genes de resistencia: otras familias de bombas de eflujo en P. 

aeruginosa antes y durante la pandemia. 

 Tipo de 

bomba 

AcrAB-

TolC 

Sistema 

regulatorio 
MATE MFS 

Periodo 
Gen 

Cepa 
yajC parR parS pmpM 

Gen 

Cepa 
qacEdelta1 

Antes de 

pandemia 

PS2098 X X X X PS20215 X 

PS20215 X X X X PS20503 X 

PS20412 X X X X PS2098   

PS20490 X X X X PS20412   

PS201267 X X X X PS20490   

PS20503 X X   X PS201139   

PS201139 X X   X PS201267   

Durante la 

pandemia 

PS21222 X X X X PS21222 X 

PS21575 X X X X PS21832 X 

PS21632 X X X X PS21575   

PS21634 X X X X PS21632   

PS21804 X X X X PS21634   

PS21817 X X X X PS21804   

PS21832 X X X X PS21817   

 = Gen presente;  = Gen ausente. Las cepas están ordenadas por perfil genético, iniciando por los 

perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles únicos. 

Entre los genes detectados asociados con resistencia a otras clases de antibióticos, destaca la 

presencia de los genes fosA, de resistencia a fosfomicina, y bcr-1, de resistencia a 

biciclomicinas, en la mayoría de las cepas de ambos periodos. También se detectaron 4 genes 

de resistencia intrínseca a polimixinas, los cuales no resultaron en un fenotipo de resistencia 

a esa clase de antibiótico. Por último, se detectó la mutación puntual gyrA, asociada con 

resistencia a aminoglucósidos, en 5 cepas de P. aeruginosa, las cuales fueron las únicas cepas 

con fenotipo resistente a ciprofloxacino (Tabla 31). 

Tabla 31. Genes de resistencia a otras clases de antibióticos en P. aeruginosa 

antes y durante la pandemia. 

 

Clase de 

antibiótico 

Feni- 

coles 

Ácidos 

fosfónicos 

Biciclo- 

micinas 

Macrólidos y 

polimixinas 
Polimixinas Sulfonamidas 

Fluoroqui- 

nolonas 

Periodo 
Gen 

Cepa 
catB7 fosA bcr-1 arnA basR basS cprR cprS 

Gen 

Cepa 
sul1 gyrA 

Antes de 

pandemia 

PS2098 X X X X X X X X PS20215 X X 

PS20412 X X X X X X X X PS20503 X X 

PS20490 X X X X X X X X PS2098     

PS20503 X X X X X X X X PS20412     

PS201267 X X X X X X X X PS20490     

PS20215 X X   X X X X X PS201139     

PS201139     X       X   PS201267     
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Clase de 

antibiótico 

Feni- 

coles 

Ácidos 

fosfónicos 

Biciclo- 

micinas 

Macrólidos y 

polimixinas 
Polimixinas Sulfonamidas 

Fluoroqui- 

nolonas 

Periodo 
Gen 

Cepa 
catB7 fosA bcr-1 arnA basR basS cprR cprS 

Gen 

Cepa 
sul1 gyrA 

Durante la 

pandemia 

PS21575 X X X X X X X X PS21222 X X 

PS21634 X X X X X X X X PS21832 X X 

PS21804 X X X X X X X X PS21817   X 

PS21817 X X X X X X X X PS21575     

PS21832 X X X X X X X X PS21632     

PS21632 X X   X X X X X PS21634     

PS21222 X X X X X X   X PS21804     

 = Gen presente;  = Gen ausente. Los genes subrayados representan mutaciones puntuales asociadas a 

resistencia a antibióticos en genes endógenos de la especie. Todas las cepas de P. aeruginosa tuvieron una CMI 

a colistina Ò 2 ɛg/mL (intermedio). 

7.8.5. Análisis de plásmidos de A. baumannii y P. aeruginosa antes y durante la 

pandemia. 

En A. baumannii se detectó por lo menos un plásmido en todas las cepas del periodo antes 

de la pandemia, y en 6/8 cepas del periodo durante la pandemia. La mayoría de los plásmidos 

detectados fue acarreador de un gen blaOXA y tuvo un %Similitud superior al 80% con el 

ensamble de plásmido en el que se encontró. Aquellos plásmidos detectados con un 

%Similitud inferior al 80% fueron analizados detalladamente para verificar que los genes 

reportados como parte del plásmido estuvieran presentes en el mismo orden en el ensamble 

de plásmidos (Tabla 32). 

Tabla 32. Plásmidos detectados en A. baumannii antes y durante la pandemia. 

Periodo Cepa Plásmido de mayor similitud 
Longitud 

Referencia (bp) 

Longitud 

Scaffold (bp) 
%Similitud  

Gen de 

resistencia 

Antes de la 

pandemia 

A20511 pAba10042a. cepa 10042 10062 10012 99.50% OXA-72  

A20912 

pCMCVTAb1-Ab59,  

cepa CMC-CR-MDR-Ab59 
110967 111014 100.03% Ninguno  

pO237-4, cepa 11A14CRGN003 15199 11932 78.51% OXA-237  

A20997 plasmid unnamed, cepa AR_0101 16095 16172 100.48% Ninguno  

A201742 pAba10042a. cepa 10042 10062 5464 54.30% OXA-72  

A201836 pAba5845a, cepa 5845 9935 10012 100.78% OXA-72  

A201863 
pAba11510b, cepa 11510 15562 15361 98.70% Ninguno  

unnamed2, cepa 2021CK-01335 9935 10039 101.05% OXA-72  

A201884 

pAbS1_02, cepa S1 111068 111044 99.98% Ninguno  

unnamed2, cepa 2021CK-01335 9935 10012 100.78% OXA-72  

pO237-4, cepa 11A14CRGN003 15199 9810 64.54% OXA-237  

A202386 pAba9201a, cepa 9201 9024 8929 98.95% OXA-72  
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Periodo Cepa Plásmido de mayor similitud 
Longitud 

Referencia (bp) 

Longitud 

Scaffold (bp) 
%Similitud  

Gen de 

resistencia 
 

Durante la 

pandemia 

A2112 pAba10042a. cepa 10042 10062 10012 99.50% OXA-72  

A21273 p2BJAB07104, cepa BJAB07104 20139 17587 87.32% APH-3'  

A21315 pAB-ML, cepa ML 12056 10543 80.09% OXA-72  

A21329 pAba10042a. cepa 10042 10062 10012 99.50% OXA-72  

A21621 No se detectaron plásmidos N/A N/A N/A N/A  

A21668 No se detectaron plásmidos N/A N/A N/A N/A  

A21671 pDA33098-108, cepa DA33098 108151 115795 97.42% Ninguno  

A21841 pAba9201a, cepa 9201 9024 8929 98.95% OXA-72  

Los plásmidos fueron clasificados en linajes de acuerdo con su estructura y elementos 

genéticos presentes, siguiendo la logística empleada por Salgado-Camargo et al (119). En 

ambos periodos, el linaje de plásmidos más frecuentemente detectado fue el linaje 6 (6/8 

antes de pandemia, 3/8 durante), correspondiente a plásmidos de 9 a 10 kpb acarreadores de 

blaOXA-72. También se detectó el linaje 2, correspondiente a plásmidos de 15 kbp acarreadores 

de blaOXA-237, exclusivamente en cepas antes de la pandemia. Aquellos plásmidos que no 

pertenecieran a los linajes establecidos en estudios previos se clasificaron como plásmidos 

huérfanos, de los cuales solamente se detectaron dos de estos como acarreadores de un gen 

de resistencia en el periodo durante la pandemia (Tabla 33). 

Tabla 33. Linajes de plásmidos detectados en A. baumannii antes y durante la 

pandemia. 

Linaje Plásmidos 
Tamaño 

(kbp) 

Gen de 

resistencia 

Frecuencia 

Antes 

Frecuencia 

Durante 

6 
pAba10042a, pAba5845a, pAba9201a, 

2021CK-01335 unnamed2 
9-10 blaOXA-72 6/8 3/8 

2 pO237-4 15 blaOXA-237 2/8 0/8 

3 
pCMCVTAb1-Ab59 

pAbS1_02 
> 110 Ninguno 2/8 2/8 

Plásmidos 

huérfanos 

AR_0101 unnamed 

pAba11510b 
15-16 Ninguno 2/8 0/8 

p2BJAB07104 20 APH-3ô 0/8 1/8 

pAB-ML 12 blaOXA-72 0/8 1/8 

pDA33098-108 108 Ninguno 0/8 1/8 

En P. aeruginosa, solamente se detectaron potenciales plásmidos en 5 cepas: 1 antes de 

pandemia y 4 durante la pandemia. Sin embargo, ninguno de estos plásmidos fue acarreador 

de genes de resistencia (Tabla 34). 
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Tabla 34. Plásmidos detectados en P. aeruginosa antes y durante la pandemia. 

Periodo Cepa 
Plásmido de 

mayor similitud  

Longitud 

Referencia (bp) 

Longitud 

Scaffold (bp) 
%Similitud  Gen resistencia 

Antes de la 

pandemia 

PS2098 

PS20215 

No se detectaron 

plásmidos 
N/A N/A N/A N/A 

PS20412 pMS14403A 50130 60043 114.29% Ninguno 

PS20490 

PS20503 

PS201139 

PS201267 

No se detectaron 

plásmidos 
N/A N/A N/A N/A 

Durante la 

pandemia 

PS21222 unnamed s2875 49027 67463 86.16% Ninguno 

PS21575 

PS21632 

PS21634 

No se detectaron 

plásmidos 
N/A N/A N/A N/A 

PS21804 pY89 85842 83662 76.15% Ninguno 

PS21817 pPALO12 35922 22009 60.96% Ninguno 
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8. DISCUSIÓN 

 

La resistencia antimicrobiana se ha posicionado como uno de los problemas más 

preocupantes a nivel mundial en temas de salud pública. Desde el siglo pasado, se ha 

observado una rápida evolución en el comportamiento de una gran cantidad de especies 

bacterianas durante el tratamiento de enfermedades infecciosas, las cuales han demostrado 

tener una alta capacidad de adaptación, supervivencia, y desarrollo de resistencia a múltiples 

clases de antibióticos, como es el caso de A. baumannii y P. aeruginosa. A pesar de que el 

incremento en los niveles de resistencia antimicrobiana parece ser un cambio evolutivo 

natural con el pasar del tiempo, es posible que la evolución de este fenómeno se vea afectada 

durante algún periodo en particular, aunado a factores como el aumento en el uso de 

antibióticos, en el número de hospitalizaciones, en los diagnósticos de infecciones 

bacterianas, entre otros. En este estudio, se buscó comparar los genes de resistencia a 

antibióticos y de factores de virulencia en cepas de A. baumannii y P. aeruginosa resistentes 

a carbapenémicos recolectadas antes y durante la pandemia de COVID-19, así como la 

expresión fenotípica de estos genes y la distribución clonal de ambas especies, con el fin de 

comprender el impacto que pudo este periodo de pandemia en la evolución de la resistencia 

antimicrobiana y virulencia de estas especies de prioridad crítica en salud pública. 

Al analizar el perfil de susceptibilidad a antibióticos de las cepas de ambas especies, en A. 

baumannii se obtuvieron CMI50 y CMI90 correspondientes a un fenotipo de resistencia en 

todas las clases de antibióticos excepto en colistina, donde ambas mediciones 

correspondieron a un fenotipo intermedio. En P. aeruginosa, por otra parte, aunque la CMI90 

de todos los antibióticos (excepto colistina) correspondió a un fenotipo resistente, la CMI50 

de todos los antibióticos no-carbapenémicos correspondió a fenotipos intermedios o incluso 

susceptibles. Este comportamiento concuerda con lo observado en múltiples estudios 

epidemiológicos de los niveles de resistencia de estas especies a lo largo del mundo, en los 

cuales A. baumannii alcanza porcentajes de resistencia a múltiples clases de antibióticos 

superiores al 80 o incluso 90%, mientras que P. aeruginosa alcanza porcentajes máximos 

entre el 30 y 40%, y valores mínimos que pueden ser incluso inferiores al 10%, además de 

observarse niveles de resistencia a colistina muy bajos en ambas especies (85,87ï90,96). 



55 
 

En ambas especies, la gran mayoría de las cepas fueron productoras moderadas o fuertes de 

biopelícula tanto antes como durante la pandemia, detectándose únicamente un productor 

débil en las cepas de A. baumannii. Los porcentajes de los diferentes tipos de producción de 

biopelícula obtenidos en este estudio concuerdan con lo esperado para estas especies, las 

cuales son consideradas principalmente productoras fuertes y moderadas de biopelícula, las 

cuales conforman alrededor del 80% de las cepas en diferentes estudios (120,121). 

Así como la proporción de diferentes tipos de productores de biopelícula se mantuvo similar 

antes y durante la pandemia en las dos especies, la producción de biopelícula de ambos 

periodos fue igual. En A. baumannii, en todas las cepas de ambos periodos se detectaron 

todos los genes analizados, sin cambios con respecto a la referencia, asociados con la 

producción de biopelícula, con la excepción del gen de la proteína asociada a biopelícula 

bap, el cual se detectó como potencial homólogo en todas las cepas (excepto A2112). Estos 

resultados concuerdan, en cierto grado, con los antecedentes que se conocen de la 

secuenciación de bap: estudios en los cuales se secuencia este gen han reportado que la 

secuencia de bap suele detectarse como trunca o interrumpida (122). Interesantemente, en 

todas las cepas de nuestro estudio donde bap fue catalogado como potencial homólogo se 

debió a que el alineamiento tuvo una cobertura menor al punto de corte establecido (%Cob 

< 95%); en todos los alineamientos se obtuvo una cobertura exactamente del 93 o del 86%, 

lo cual podría sugerir la presencia de homólogos a bap que han perdido una sección en 

particular o resultan en un porcentaje de identidad fijo respecto al gen de referencia, como 

los genes de las proteínas similares a Bap (blp-1 y blp-2) (123). 

Así mismo, en P. aeruginosa se detectaron todos los genes de producción de alginato y 

quorum sensing analizados en todas las cepas de ambos periodos, con la excepción del gen 

algP, el cual fue detectado como potencial homólogo en aproximadamente la mitad de la 

población de cada periodo (4/8 antes, 3/8 durante). algP juega un rol importante en la 

producción de alginato al ser uno de los  múltiples genes reguladores de algD, el gen que 

codifica la enzima GDP-manosa deshidrogenasa, la cual limita la velocidad de la conversión 

de GDP-manosa a ácido GDP-manurónico, la cual es la última reacción que ocurre en la 

síntesis de alginato dentro del citosol, antes de ser transportado a la membrana externa de la 

bacteria (124). Sin embargo, múltiples estudios han demostrado que la deleción de algP no 
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resulta en una disminución estadísticamente significativa tanto de la transcripción del operón 

de alginato como en la producción del mismo (125,126). 

En este estudio, todas las cepas estudiadas de A. baumannii fueron consideradas como no-

mótiles respecto a expresión de motilidad por contracción luego de no obtener un resultado 

de área de tinción perceptible en el ensayo fenotípico. Es estadísticamente posible que la 

totalidad de las muestras seleccionadas presenten un fenotipo no-mótil debido a sus 

características clínicas, ya que se ha evidenciado que los aislamientos provenientes de 

muestras clínicas respiratorias tienen una alta tendencia a presentar este fenotipo y una 

proporción considerable de aislamientos provenientes de sangre también puede ser no-mótil 

(127). A pesar de esto, vale la pena destacar las limitantes del ensayo de motilidad por 

contracción seleccionado, puesto que a pesar de reportar una concentración de agar del 1% 

como idónea para la visualización de este tipo de motilidad, se han reportado métodos que 

utilizan diferentes concentraciones de agar y colorantes de diferente tipo para la tinción y 

revelado del área de motilidad, cuyos resultados podrían ser más distinguibles o perceptibles 

que el ensayo de Biswas et al A nivel genético, por otra parte, dos genes se han asociado con 

alteraciones en la expresión fenotípica de la motilidad por contracción de A. baumannii, los 

cuales son pilA y algW. La presencia del primero de los dos se ha visto asociada con un 

incremento en la motilidad por contracción en comparación con cepas mutantes de este gen. 

pilA fue uno de los genes incluidos en el análisis de viruloma de este estudio, pero este fue 

detectado en la gran mayoría de las cepas de ambos periodos, sin cambios en su secuencia 

con respecto a la referencia utilizada. algW, por otra parte, es un gen regulador que participa 

en la producción de alginato en otras especies como P. aeruginosa, pero que se ha detectado 

en ocasiones en el genoma de A. baumannii y se ha asociado con un rol en la motilidad por 

contracción (128). El monitoreo y rastreo de este gen en poblaciones de A. baumannii podría 

permitir la detección de este potencial factor que puede afectar la motilidad por contracción 

de A. baumannii. 

La relación existente entre los genes de pilis de tipo IV de P. aeruginosa y la expresión 

fenotípica de la motilidad por contracción se ha estudiado al grado de que se ha logrado una 

profunda comprensión de esta relación. Sin embargo, debido al enfoque tan específico de la 

investigación de esta relación, en la actualidad los principales factores asociados con 
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alteraciones en la motilidad por contracción de P. aeruginosa son respecto a modificaciones 

y cambios en estos genes. En este estudio, no se observó una diferencia estadísticamente 

significativa en la expresión fenotípica de la motilidad por contracción de P. aeruginosa entre 

cepas antes y durante la pandemia, por lo cual se generó la expectativa de que observar el 

mismo perfil de genes asociados a la producción de pilis de tipo IV en ambos periodos. La 

mayoría de los genes analizados no presentó cambios relevantes con respecto a la referencia, 

con la excepción de pilA, pilB y pilC, en los cuales se observaron dos diferentes 

combinaciones en cuanto al estado de la secuencia de los mismos: pilA como potencial 

homólogo/pilBC+ (4/8 antes de pandemia, 0/8 durante), y pilA-/pilBC como potenciales 

homólogos (4/8 antes, 8/8 durante). pilA es uno de los genes de pilis de tipo IV más 

estudiados, no debido a su rol en la motilidad por contracción, sino por su rol multifuncional 

en la regulaci·n de otros factores de virulencia mediante la cadena del òsurface-sensingò 

PilA-PilJ-Chp-Vfr, afectando principalmente la producción de biopelícula (39). A pesar de 

ser menos estudiados, pilB y pilC también pueden intervenir en esta regulación debido a su 

cercanía estructural y funcional con pilA (129). Por ello, consideramos que el análisis de la 

igualdad del fenotipo de motilidad por contracción entre ambos periodos no puede basarse 

en los dos genotipos observados en este estudio. 

No se encontró una diferencia estadísticamente significativa en la motilidad por nado entre 

las cepas de P. aeruginosa antes y durante la pandemia. Tras analizar los genes de flagelo de 

todas las cepas en general, se encontró que la mayoría de estos fueron detectados sin cambios 

relevantes con respecto a la referencia en todas las cepas de ambos periodos, exceptuando 7 

genes, los cuales podían encontrarse en 2 diferentes perfiles genéticos: la detección sin 

cambios de los 7 genes o flgKL y fliC como potenciales homólogos y el genotipo fleIDPS-. 

Una característica que estos 7 genes comparten entre sí es que están involucrados en la 

construcción independiente y ordenada de componentes estructurales del flagelo; es decir, 

que el componente producido con cada gen se construye y sintetiza por separado, pero al 

mismo tiempo requiere del correcto funcionamiento de los otros genes para poderse llevar a 

cabo. Por ejemplo, flgKL participan en la construcción del filamento en gancho del flagelo, 

fliC es el gen de la flagelina y fliD  es un gen de proteína de capucha filamentosa, todos 

fundamentales en la motilidad por nado (130,131). Dicho esto, todas las cepas fueron capaces 

de exhibir este factor de virulencia independientemente de las posibles alteraciones sufridas 
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en estos genes; cuatro de ellas incluso presentaron un crecimiento disperso que fue 

denominado como fenotipo hipermótil, del cual no se encontró algún reporte previo que 

mencionara características morfológicas de crecimiento similares a las que se observaron en 

este estudio. La única posible excepción podría ser la sospecha de una sobreproducción de 

alginato, al observarse una capa de sustancia cremosa alrededor y encima de este crecimiento 

extendido similar al fenotipo observado en cepas de P. aeruginosa aisladas de pacientes con 

fibrosis quística. No obstante, este tipo de cepas suele tener una apariencia mucoide, la cual 

no fue observada en este estudio (132). Esto, sumado a la otra característica detectada en las 

4 cepas hipermótiles que fue una pronunciada pigmentación de amarilla verdosa a verde, 

asociada a la producción de piocianina, sirve como pauta para sugerir el investigar con mayor 

profundidad las causas y el comportamiento de este fenotipo específico, así como la potencial 

relación de sus factores de virulencia con el desarrollo de resistencia antimicrobiana.  

La secuencia tipo de A. baumannii más frecuentemente detectada tanto antes como durante 

la pandemia fue la ST2, la cual fue reportada como la ST más frecuente a nivel global en el 

2019, al haberse detectado en aproximadamente el 59% de las 3609 cepas secuenciadas a lo 

largo del mundo hasta ese entonces (133). En México, ya se cuenta con un antecedente de 

detección de ST2 en el Hospital Central Militar de la Ciudad de México, donde el 100% de 

10 cepas de A. baumannii recolectadas en 2018 fueron ST2 (134). ST2 se considera como 

una ST de alto riesgo debido a que está asociada con la familia de ɓ-lactamasa de clase D 

adquirida, OXA-23-like, cuyo gen se encontró en la mayoría de los genomas ST2 estudiados 

en 2019. No obstante, los resultados obtenidos en este estudio contrastan esta asociación, ya 

que en las cepas ST2 de A. baumannii de ambos periodos se detectó principalmente el gen 

blaOXA-72, perteneciente a la familia OXA-24/40-like, siendo OXA-23-like la segunda familia 

más frecuentemente detectada del estudio. Dado que el uso de herramientas de secuenciación 

en el análisis epidemiológico sigue estando en una etapa relativamente temprana, estos datos 

pueden servir como antecedente para un estudio de actualización sobre el estado actual de la 

distribución clonal de A. baumannii y confirmar que las asociaciones establecidas entre 

secuencias tipo y genes de resistencia a antibióticos sean las mismas que en los últimos años. 

La segunda ST de alto riesgo detectada en ambos periodos de estudio en A. baumannii, 

ST156, la cual también está asociada a la familia de CHDLs OXA-23-like, ya se ha detectado 
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con anterioridad en el Hospital Infantil de M®xico ñFederico G·mezò en un estudio del 2020, 

donde fue la ST más frecuente en un 27% de 88 cepas secuenciadas en total (135). 

A pesar de no ser referida como ST de alto riesgo, A. baumannii ST422 se ha detectado en 

múltiples ocasiones en cepas portadoras de genes de resistencia a una variedad de 

antibióticos, como sulfonamidas (136), aminoglucósidos, fenicoles,  tetraciclinas (137), e 

incluso genes codificadores de CHDLs de la familia OXA-23-like (138), como es el caso de 

una cepa aislada en el 2008, recolectada en México, del Hospital Universitario de Nuevo 

Le·n ñDr. Jos® Eleuterio Gonz§lezò (139). En este estudio, ST422 fue detectada en 

proporciones muy similares a las de ST156 tanto en total (ST422 y ST156: 3/16 cada una) 

como por periodo (ST422: 2/8 antes y 1/8 durante, ST156: 2/8 antes y 1/8 durante). Además, 

las 3 cepas ST422 presentaron los mismos perfiles genéticos de resistencia a 

aminoglucósidos (PG2) y de CHDLs (PG1), asociados con fenotipos de susceptibilidad 

disminuida a la clase de antibióticos correspondiente. Estos resultados junto con los 

antecedentes mencionados sugieren que podía ser necesario considerar la evaluación de 

ST422 como una potencial ST de alto riesgo emergente asociada a un perfil específico de 

resistencia a antibióticos. 

Al tipificar las cepas de P. aeruginosa mediante MLST, se detectó una secuencia tipo única 

por cada cepa, siendo ST309 la única excepción al detectarse en dos cepas. Este tipo de 

distribución poblacional donde no se observa una selección por una clona predominante, es 

esperado en estudios epidemiológicos de esta especie. A nivel global, P. aeruginosa exhibe 

una estructura poblacional no-clonal, comportamiento el cual se cree que es debido a la alta 

variabilidad y plasticidad de su genoma núcleo a nivel pangenómico, asociado a procesos 

constantes de recombinación genética (140). 

En P. aeruginosa, se detectaron 4 diferentes secuencias tipo consideradas de alto riesgo: 

ST111, ST244, ST274 y ST309. P. aeruginosa ST111 es una de las ST más estudiadas en 

epidemiología de esta especie a nivel global al estar asociada a la producción de una variedad 

de ɓ-lactamasas adquiridas, siendo VIM -2 la ɓ-lactamasa más comúnmente producida por 

cepas ST111, como se observó en un estudio reciente del Hospital Universitario de Larissa, 

en Grecia, donde 51/120 cepas (42.5%) de P. aeruginosa fueron detectadas como ST111, 34 

de las cuales fueron portadoras de blaVIM -2 (141). 
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Los ST244 y ST274 tienen como característica en común el ser ST de alto riesgo 

consideradas como endémicas de España, ya que ambas se han detectado principalmente en 

estudios de ese país ya sea en proporciones pequeñas de una muestra grande o en estudios de 

pequeños brotes infecciosos. Por ejemplo, ST244 correspondió al 2.6% de 190 cepas (5/190) 

de un estudio multicéntrico de España en el 2012 (142), mientras que ST274 fue detectada 

en 4/28 cepas (14.3%) de un estudio realizado en un hospital universitario en Madrid, la 

capital de España (143). Ambas ST tienen también características particulares que evidencian 

la diversidad fenotípica que pueden presentar sus cepas: ST244 se ha visto asociada tanto 

con cepas multidrogorresistentes o moderadamente resistentes, que incluso pueden ser 

productoras de carbapenemasas, como con aislamientos con fenotipo susceptible a diversas 

clases de antibióticos (144). ST274, por otra parte, se asocia con infecciones respiratorias en 

pacientes con fibrosis quística y a un fenotipo resistente a múltiples fármacos, pero también 

se han encontrado cepas con esta ST presentes en microbiota colonizadora del tracto 

intestinal, en individuos sanos de diversas edades (145). 

La última de las 4 STs detectadas, ST304, se ha establecido como una secuencia tipo asociada 

con cepas productoras de ɓ-lactamasas de espectro extendido de Guyana (GES) con fenotipos 

resultantes multidrogorresistentes/extensivamente resistentes a antibióticos en países de 

Sudamérica (146), en Estados Unidos (147) y en México; como antecedente de este último, 

un estudio realizado en 2017 en el Hospital Pediátrico del Centro Médico Nacional Siglo 

XXI de la Ciudad de México con 60 cepas de P. aeruginosa detectó ST304 en 9 cepas (15%), 

siendo la ST más frecuentemente detectada (148). 

De las 4 ST de alto riesgo detectadas, 2 (ST244 y ST309) se encontraron en cepas antes de 

la pandemia y las otras 2 (ST111 y ST274) en cepas durante la pandemia. Observando los 

resultados, podemos notar una similitud entre ambos periodos respecto a las frecuencias de 

diferentes tipos de ST detectados; en ambos periodos se detectó una ST endémica de otro 

país, potencialmente emergente en otras regiones (antes de pandemia: ST244, durante la 

pandemia: ST274), junto con una ST epidémica detectada en diferentes continentes (antes de 

pandemia: ST309, durante la pandemia: ST111) y el resto de las ST no son consideradas de 

alto riesgo. Dado que el análisis poblacional de P. aeruginosa puede verse complicado debido 

a su carácter no-clonal, el estudio del comportamiento de las proporciones entre diferentes 
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clasificaciones de secuencias tipo podría permitir entender con mayor profundidad el estado 

epidemiológico de un hospital o incluso de una región y servir como herramienta en el 

monitoreo y pronóstico de las infecciones por patógenos de este tipo. 

Tanto en A. baumannii como en P. aeruginosa, en todas las cepas fue posible clasificar los 

genes de resistencia detectados en perfiles genéticos que permitieran analizar con mayor 

detalle las similitudes genotípicas de cada una de las cepas. Aunque fue posible establecer 

perfiles para la mayoría de los genes de resistencia a diferentes clases de antibióticos, nos 

centramos en analizar aquellos asociados con resistencia a las clases de antibióticos más 

relevantes en el tratamiento de infecciones por estas bacterias. En los genes de resistencia a 

aminoglucósidos, el primer detalle que llamó la atención en este estudio fue la concordancia 

entre el fenotipo resultante de resistencia a aminoglucósidos de cada cepa, la cantidad de 

genes diferentes de resistencia que poseía y los resultados de CMI50 y CMI90 de ambas 

especies; en A. baumannii se observaron perfiles principalmente asociados a resistencia a 

aminoglucósidos, como PG1, el cual contaba con 7 diferentes genes que cubrían en total 3 

mecanismos diferentes de resistencia. Por otra parte, en P. aeruginosa los perfiles genéticos 

detectados en mayor cantidad estaban asociados con susceptibilidad a gentamicina y 

amikacina, contando solamente con 2 genes de resistencia. Los únicos perfiles genéticos de 

P. aeruginosa que desencadenaron un fenotipo de resistencia a esta clase de antibióticos 

fueron aquellos con por lo menos 4 diferentes genes (PG3-PG5) de resistencia. 

Los resultados del análisis de genes de resistencia a carbapenémicos tuvieron concordancia 

con los mecanismos principales de resistencia de cada una de estas especies. En A. 

baumannii, el principal mecanismo de resistencia a carbapenémicos es mediante la 

producción de varios tipos de CHDLs, mientras que en P. aeruginosa la resistencia a 

carbapenémicos está asociada principalmente a la sobreproducción de bombas de eflujo, 

quedando la generaci·n de ɓ-lactamasas en un segundo plano (43,78). En los resultados de 

este estudio, observamos que todas las cepas de A. baumannii presentaron resistencia a los 3 

carbapenémicos evaluados, independientemente de la cantidad de genes blaOXA detectados. 

Hay que considerar, sin embargo, que en cada cepa se detectó por lo menos un gen blaOXA 

de una de las dos familias de estas enzimas con capacidad de carbapenemasa: OXA-24-like 
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y OXA-23-like, por lo que sería conveniente extender el alcance de este proyecto con un 

análisis con mayor tamaño de muestra y potencialmente mayor diversidad de resultados. 

En P. aeruginosa también se observó resistencia a los 3 carbapenémicos evaluados en casi 

la totalidad de las cepas, a pesar de que solamente se detectaron ɓ-lactamasas de clase A y B 

en 4 de estas cepas, resultado el cual concordó con lo observado en el análisis de MLST; dos 

de estas cepas fueron portadoras de genes blaGES y correspondieron a la ST309, la cual está 

asociada con la producci·n de esta familia de ɓ-lactamasas y ha sido detectada tanto en 

México como en Estados Unidos (147,148). Los otros dos genes codificadores de ɓ-

lactamasas detectadas fueron blaVIM -2 y blaIMP-75 en dos cepas ST111 y ST2731, 

respectivamente. Se ha reportado en numerosas ocasiones la producción de VIM-2 por 

ST111, destacando un estudio del 2022 donde 21/25 cepas con ST111 obtenidas de pacientes 

de Estados Unidos sometidos a previa cirugía en México fueron productoras de VIM-2 (149). 

De ST2731, sin embargo, solo se cuenta con un único reporte de detección de esa ST, la cual 

fue portadora de VIM-2 (150). Así, la resistencia a carbapenémicos de las cepas de P. 

aeruginosa en ambos periodos de estudio fue explicada por la alta integridad general de los 

genes involucrados en la producción de los componentes de las bombas de eflujo, 

principalmente los de los sistemas Mex-OprM de la familia RND, la cual se ha visto 

fuertemente asociada con resistencia a esta clase de antibióticos. 

El aumento en el uso de antibióticos durante un periodo de tiempo es uno de los principales 

factores que pueden llevar al incremento de los niveles de resistencia a antibióticos de una 

especie, puesto que este aumento del uso general de antibióticos implica un potencial riesgo 

de que algunos de estos se estén usando de manera inadecuada y descontrolada. Durante la 

pandemia de COVID-19, debido a la necesidad de diseñar un esquema terapéutico para el 

tratamiento de una enfermedad emergente, en una gran cantidad de hospitales a lo largo del 

mundo se experimentó con el re-propósito de diversas sustancias con potencial terapéutico. 

Una de las sustancias más estudiadas durante este periodo fue el antibiótico azitromicina, 

perteneciente a la clase de antibióticos macrólidos, a raíz de un estudio donde se sugirió una 

potencial actividad sinérgica entre este antibiótico y la hidroxicloroquina, otra sustancia de 

interés de re-propósito durante las primeras etapas de la pandemia (151). Sin embargo, en 

diferentes países alrededor del globo, se ha evidenciado que durante la pandemia hubo un 
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aumento en el número de prescripciones de azitromicina y en su consumo tanto en el hospital 

como en la comunidad, así como el consecuente uso innecesario del antibiótico (152ï154). 

En este estudio, dos genes de resistencia a macrólidos, msrE y mphE, fueron detectados con 

diferentes frecuencias en los periodos antes (2/8) y durante la pandemia (4/8). msrE y mphE 

son genes de resistencia a macrólidos ampliamente estudiados en A. baumannii, pues a pesar 

de que la especie es intrínsecamente resistente a esta clase de antibióticos, se ha demostrado 

que msrE y mphE son elementos genéticos de resistencia acumulables (es decir, que son 

material genético producido constantemente, sin necesidad de condiciones de presión 

selectiva, y que se reserva en la célula bacteriana) (155) y que pueden ser transmitidos 

horizontalmente mediante conjugación por plásmidos (156); en las cepas donde se detectaron 

estos genes no se detectaron plásmidos acarreadores de los mismos. A pesar de contar con 

limitantes de poder estadístico debido a un pequeño tamaño de muestra, los resultados de 

este estudio podrían utilizarse como antecedente para investigar el impacto del uso 

incrementado de azitromicina durante la pandemia de COVID-19 en el genotipo y el fenotipo 

de resistencia a macrólidos de especies bacterianas como A. baumannii. 

La mayoría de las cepas de A. baumannii de este estudio fue portadora de por lo menos un 

plásmido. Tras analizar la estructura y secuencia de los plásmidos detectados siguiendo el 

sistema de linajes de plásmidos de A. baumannii, observamos que el linaje más 

frecuentemente detectado en ambos periodos fue el linaje 6, cuyos plásmidos se caracterizan 

por tener un tamaño de 9-10 kpb y ser acarreadores de blaOXA-72. El resultado del análisis de 

plásmidos concuerda con lo obtenido en el análisis de resistoma, ya que todas las cepas en 

las que se detectó un plásmido de linaje 6 fueron portadoras de blaOXA-72. Llama la atención 

que, previo a este estudio, solamente se ha detectado al linaje 6 de plásmidos en cepas 

recolectadas en México (119), por lo que existe la oportunidad de analizar con mayor detalle 

la frecuencia y distribución geográfica de los plásmidos de este linaje para determinar si este 

pudiera ser un potencial linaje endémico de México. 

Por otra parte, no se detectaron plásmidos acarreadores de genes de resistencia en P. 

aeruginosa, sino solamente plásmidos de gran tamaño con secuencias codificantes a factores 

de virulencia y proteínas hipotéticas. A pesar de que el principal mecanismo de resistencia a 

carbapenémicos de esta especie es mediante la sobreproducción de bombas de eflujo, la 



64 
 

detección de los genes blaGES, blaVIM -2 y blaIMP-75 vuelven necesaria la pregunta de si estos 

genes codificadores de enzimas degradadoras de antibióticos pueden mantener una 

localización cromosómica al no haber sido detectadas en un plásmido; esto es posible, pues 

ya se cuenta con antecedentes en los cuales se reporta la presencia de los genes codificadores 

de estas familias de ɓ-lactamasas en el cromosoma de P. aeruginosa (157ï159). 

Los resultados obtenidos de todos estos análisis, desde el enfoque fenotípico hasta el enfoque 

genotípico, nos permiten llegar al entendimiento de que, al menos entre los últimos meses de 

la época pre-pandemia y el periodo de tiempo alrededor de lo que se consideró la segunda 

ola de la pandemia, la resistencia a múltiples clases de antibióticos, la expresión fenotípica 

de factores de virulencia, el viruloma, el resistoma y la distribución clonal de A. baumannii 

y P. aeruginosa resistentes a carbape*némicos es la misma.  
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9. CONCLUSIONES 

 

- El resistoma de A. baumannii y P. aeruginosa resistentes a carbapenémicos antes y 

durante la pandemia de COVID-19 incluye genes de resistencia a aminogluc·sidos, ɓ-

lactámicos, fluoroquinolonas y macrólidos, clasificables en perfiles genéticos asociados 

a diversos fenotipos de resistencia. 

- Los perfiles genéticos de resistencia a antibióticos más frecuentes de A. baumannii y P. 

aeruginosa resistentes a carbapenémicos son los mismos antes y durante la pandemia, y 

existen perfiles genéticos únicos de cada periodo. 

- En A. baumannii resistente a carbapenémicos, los plásmidos detectados pertenecen 

principalmente al linaje 6 tanto antes como durante la pandemia. Existe el potencial del 

surgimiento de plásmidos emergentes acarreadores de genes de resistencia a antibióticos 

durante la pandemia. 

- La distribución clonal de A. baumannii antes y durante la pandemia es la misma. La 

distribución clonal de P. aeruginosa antes y durante la pandemia no tiene las mismas 

secuencias tipo, pero sigue el mismo comportamiento. 

- No existen diferencias en la expresión fenotípica de los factores de virulencia (motilidad 

por contracción, motilidad por nado y biopelícula) entre aislamientos de A. baumannii y 

P. aeruginosa resistentes a carbapenémicos antes y durante la pandemia. 

- Los genes de factores de virulencia analizados (relacionados a producción de biopelícula, 

pilis de tipo IV y formación de flagelo) así como los cambios en sus secuencias, son los 

mismos en A. baumannii y P. aeruginosa resistentes a carbapenémicos antes y durante la 

pandemia de COVID-19. 
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10. PERSPECTIVAS 

 

- Indagar y buscar la posibilidad de una reevaluación de la ST422 como una ST de alto 

riesgo de A. baumannii. 

- Observar y analizar el comportamiento poblacional de P. aeruginosa en una población 

más grande que permita establecer una relación entre proporciones de diferentes tipos de 

ST, ya sean epidémicas o endémicas. 

- Estudiar el impacto de los factores que pueden afectar la motilidad por contracción de A. 

baumannii para mejorar y estandarizar sus protocolos de expresión fenotípica. 

- Secuenciar el gen bap de una mayor población de A. baumannii con el fin de identificar 

potenciales variantes y homólogos del gen, así como su impacto en la producción de 

biopelícula. 

- Definir las características del fenotipo hipermótil de P. aeruginosa y su potencial relación 

con diversos factores de virulencia y resistencia a antibióticos. 

- Evaluar el potencial de pronóstico y diagnóstico de los perfiles genéticos de resistencia 

identificados en ambas especies. 

- Comparar la frecuencia de detección de los genes msrE y mphE en A. baumannii en 

diferentes periodos de tiempo, así como estudiar el impacto del uso inadecuado de 

macrólidos en el incremento de la producción de estos genes.  
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12. ANEXOS 

ANEXO 1. Concentraciones mínimas inhibitorias de los aislamientos de cada aislamiento 

Especie Periodo Cepa SAM TZP CAZ CRO FEP DOR IPM  MEM  GEN AMK  CIP CST 

Acinetobacter 

baumannii 

Antes de 

pandemia 

A20511 16 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 Ó16 ND Ó4 Ò2 

A20912 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 Ó16 ND Ó4 Ò2 

A20997 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 8 ND Ó4 Ò2 

A201742 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 Ó16 ND Ó4 Ò2 

A201836 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 8 ND Ó4 Ò2 

A201863 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 8 ND Ó4 Ò2 

A201884 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 Ó16 ND Ó4 Ò2 

A202386 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 Ó16 ND Ó4 Ò2 

Durante la 

pandemia 

A2112 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 32 Ó8 Ó8 Ó8 Ó16 ND 2 Ó4 

A21273 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 Ó16 ND Ó4 Ò2 

A21315 16 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 Ò4 ND Ó4 Ò2 

A21329 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 Ó16 ND Ó4 Ò2 

A21621 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 Ó16 ND Ó4 Ò2 

A21668 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 Ó16 ND Ó4 Ò2 

A21671 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 Ó16 ND Ó4 Ò2 

A21841 Ó32 Ó128 Ó64 Ó 64 Ó64 Ó8 Ó8 Ó8 Ó16 ND Ó4 Ò2 

Pseudomonas 

aeruginosa 

Antes de 

pandemia 

PS2098 ND 32 Ò8 ND Ò8 Ó8 Ó8 Ó8 Ò16 Ò4 Ò0.5 Ò2 

PS20215 ND Ó128 Ó32 ND Ò8 Ó8 Ó8 Ó8 Ó64 Ó16 Ó2 Ò2 

PS20412 ND 32 16 ND Ò8 Ó8 Ó8 Ó8 Ò16 Ò4 Ó2 Ò2 

PS20490 ND 32 Ò8 ND Ò8 Ó8 Ó8 Ó8 Ò16 Ò4 Ò0.5 Ò2 

PS20503 ND Ó128 Ó32 ND Ó32 Ó8 Ó8 Ó8 Ó64 Ó16 Ó2 Ò2 

PS201139 ND Ó128 Ó32 ND Ò8 Ó8 Ó8 4 Ò16 Ò4 Ò0.5 Ò2 

PS201267 ND Ó128 Ó32 ND Ò8 Ò2 Ó8 Ó8 Ò16 Ò4 Ó2 Ò2 

Durante la 

pandemia 

PS21222 ND Ó128 Ó32 ND Ó32 Ó8 Ó8 Ó8 Ó64 8 Ó2 Ò2 

PS21575 ND Ó128 16 ND Ò8 Ó8 Ó8 Ó8 Ò16 Ò4 Ò0.5 Ò2 

PS21632 ND Ò16 Ò8 ND Ò8 Ó8 Ó8 Ó8 Ò16 Ò4 Ò0.5 Ò2 

PS21634 ND 32 Ò8 ND Ò8 Ó8 Ó8 Ó8 Ò16 Ò4 Ò0.5 Ò2 

PS21804 ND Ò16 Ò8 ND Ò8 Ó8 Ó8 4 Ò16 Ò4 Ò0.5 Ò2 

PS21817 ND 32 16 ND Ò8 Ó8 Ó8 Ó8 Ò16 Ò4 Ó2 Ò2 

PS21832 ND Ó128 Ó32 ND Ó32 Ó8 Ó8 Ó8 Ó64 Ó16 Ó2 Ò2 

SAM: Ampicilina-sulbactam. TZP: Piperacilina-tazobactam. CAZ: Ceftazidime. CRO: Ceftriaxona. 

FEP: Cefepime. DOR: Doripenem. IPM: Imipenem. MEM: Meropenem. GEN: Gentamicina.  

AMK: Amikacina. CIP: Ciprofloxacino. CST: Colistina. ND: No definido. 
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ANEXO 2. Lecturas de absorbancia del ensayo de producción de biopelícula 

Especie Periodo Cepa Absorbancia 
OD 

blanco 

SD 

blanco 
ODc 

OD 

Promedio 

Producción de 

biopelícula 

OD promedio 

ï OD blanco 

Acinetobacter 

baumannii 

Antes de 

pandemia 

A20511 0.175 0.164 0.210 0.058 0.005 0.074 0.183 Moderado 0.125 

A20912 0.310 0.267 0.249 0.058 0.005 0.074 0.275 Moderado 0.217 

A20997 0.939 0.909 0.853 0.058 0.005 0.074 0.900 Fuerte 0.842 

A201742 0.184 0.167 0.137 0.058 0.005 0.074 0.163 Moderado 0.105 

A201836 0.246 0.359 0.306 0.058 0.005 0.074 0.304 Fuerte 0.246 

A201884 0.278 0.282 0.175 0.058 0.005 0.074 0.245 Moderado 0.187 

A201863 0.281 0.244 0.241 0.058 0.005 0.074 0.255 Moderado 0.197 

A202386 0.884 0.584 0.852 0.058 0.005 0.074 0.868 Fuerte 0.810 

Durante la 

pandemia 

A2112 0.129 0.116 0.127 0.058 0.005 0.074 0.124 Débil 0.066 

A21273 0.364 0.436 0.366 0.058 0.005 0.074 0.389 Fuerte 0.331 

A21315 0.314 0.223 0.257 0.058 0.005 0.074 0.265 Moderado 0.207 

A21329 0.623 0.323 0.351 0.058 0.005 0.074 0.337 Fuerte 0.279 

A21621 0.397 0.222 0.170 0.058 0.005 0.074 0.263 Moderado 0.205 

A21668 0.302 0.220 0.227 0.058 0.005 0.074 0.250 Moderado 0.192 

A21671 0.336 0.306 0.335 0.058 0.005 0.074 0.326 Fuerte 0.268 

A21841 0.148 0.300 0.210 0.073 0.001 0.074 0.219 Moderado 0.147 

Pseudomonas 

aeruginosa 

Antes de 

pandemia 

PS2098 0.712 0.458 0.462 0.050 0.002 0.055 0.460 Fuerte 0.410 

PS20215 0.839 0.477 0.585 0.050 0.002 0.055 0.531 Fuerte 0.481 

PS20412 0.681 0.179 0.201 0.050 0.002 0.055 0.190 Moderado 0.140 

PS20490 1.062 1.265 0.664 0.050 0.002 0.055 1.164 Fuerte 1.113 

PS20503 1.077 0.486 0.469 0.050 0.002 0.055 0.478 Fuerte 0.427 

PS201139 1.306 0.908 0.983 0.050 0.002 0.055 0.946 Fuerte 0.895 

PS201267 0.193 0.196 0.228 0.073 0.001 0.074 0.206 Moderado 0.372 

Durante la 

pandemia 

PS21222 0.765 0.753 0.846 0.050 0.002 0.055 0.788 Fuerte 0.738 

PS21575 0.372 0.559 0.348 0.050 0.002 0.055 0.360 Fuerte 0.310 

PS21632 0.527 0.661 0.527 0.050 0.002 0.055 0.572 Fuerte 0.521 

PS21634 0.256 0.314 0.185 0.050 0.002 0.055 0.252 Fuerte 0.201 

PS21804 0.404 0.443 0.323 0.050 0.002 0.055 0.390 Fuerte 0.340 

PS21817 0.553 0.579 0.640 0.050 0.002 0.055 0.591 Fuerte 0.540 

PS21832 0.343 0.463 0.408 0.050 0.002 0.055 0.405 Fuerte 0.354 

OD: Densidad óptica. SD: Desviación estándar. ODc = OD blanco + 3 SD blanco. 
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ANEXO 3. Mediciones de los ensayos de motilidad de P. aeruginosa 

Periodo Cepa 
Motilidad por nado Motilidad por contracción 

d1 (cm) d2 (cm) dx (cm) Área (cm2) d1 (cm) d2 (cm) dx (cm) Área (cm2) 

Antes de 

pandemia 

PS2098 2.2 2.45 2.325 4.246 0.55 0.6 0.575 0.260 

PS20215 2.2 2.45 2.325 4.246 1.7 1.9 1.8 2.545 

PS20412 2.55 2.95 2.75 5.940 1.85 1.95 1.9 2.835 

PS20490 1.9 1.8 1.85 2.688 2.1 2.4 2.25 3.976 

PS20503 1.55 1.15 1.35 1.431 1.4 1.3 1.35 1.431 

PS201139 2 2.25 2.125 3.547 1.3 1.45 1.375 1.485 

PS201267 FH FH - - 2.7 2.6 2.65 5.515 

Durante la 

pandemia 

PS21222 0.7 0.75 0.725 0.413 1.75 1.55 1.65 2.138 

PS21575 FH FH - - 2.45 2.55 2.5 4.909 

PS21632 0.9 1.4 1.15 1.039 1.6 1.85 1.725 2.337 

PS21634 FH FH - - 2.2 2.05 2.125 3.547 

PS21804 3.25 3.05 3.15 7.793 2.2 2.5 2.35 4.337 

PS21817 FH FH - - ND ND - - 

PS21832 0.45 0.4 0.425 0.142 1 0.85 0.925 0.672 

FH: Fenotipo hípermótil. ND: No definido. d1: Diámetro medio de la primera réplica.  

d2: Diámetro medio de la segunda réplica. dx: Diámetro promedio. 
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ANEXO 4. Alineamiento en CARD y ResFinder para análisis del resistoma de A. baumannii y P. aeruginosa. 

Cepa Contig Inicio Final OR Hit  Gen de resistencia %ID  ARO Clase de antibiótico %Cob 

A20511 8_114 128469 129257 + Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 19_13 12767 13603 - Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

 19_14 13603 14448 - Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 105.24 

 44_2 133 906 - Perfecto armA 100 3000858 AMG 100 

 44_8 5595 6386 - Perfecto aadA 100 3002601 AMG 100 

 44_10 7169 7801 - Estricto AAC(6')-Ib9 96.19 3002580 AMG 103.45 

 84_1 50 865 - Perfecto APH(3')-Ia 100 3002641 AMG 100 

 2_215 218700 219524 + Perfecto blaOXA-66 100 3001615 CPN; CFP; PAM 100 

 43_12 7551 8378 - Perfecto blaOXA-72 100 3001705 CPN; CFP; PAM 100 

 10_117 136740 137891 - Perfecto blaADC-73 100 3004634 CFP 100.52 

 44_7 5084 5431 - Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

 23_55 57597 58901 + Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 21_8 6758 9472 + Estricto gyrA 99.78 3003817 FLU 100 

 33_19 18855 21074 + Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 7_52 55473 56921 - Estricto adeH 99.59 3000779 FLU; TET 99.79 

 7_53 56934 60113 - Estricto adeF 99.81 3000777 FLU; TET 100 

 7_54 60120 61340 - Perfecto adeG 100 3000778 FLU; TET 100 

 7_56 61556 62569 + Perfecto adeL 100 3000620 FLU; TET 101.78 

 24_1 121 864 + Estricto adeR 99.19 3000553 GLC; TET 100 

 40_3 4407 5804 + Perfecto adeC 100 3003811 GLC; TET 100 

 7_61 65878 66207 - Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 26_21 20643 22151 - Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 102.03 

 9_41 43840 45090 + Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 9_42 45103 48279 + Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 9_43 48279 49733 + Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 22_64 61502 62131 + Estricto adeN 99.05 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 96.77 

 1_187 196891 197991 + Estricto lpsB 97.81 3005051 PEP 100 

 44_9 6444 7076 - Perfecto catB8 100 3002680 FEN 100 

 5_12 9510 10799 - Perfecto abaF 100 3004573 FOS 100 

 44_6 4251 5090 - Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

 19_8 8177 9394 - Estricto tet(B) 99.5 3000166 TET 101 

 19_9 9476 10099 + Estricto tetR 100 3003479 TET 99.52 

A20912 9_113 126317 127105 + Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 14_44 45439 46275 - Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

 14_45 46275 47120 - Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 105.24 

 40_7 5788 6561 - Perfecto armA 100 3000858 AMG 100 

 40_12 11251 12030 - Estricto aadA 99.61 3002601 AMG 98.48 

 40_14 12825 13457 - Estricto AAC(6')-Ib9 96.19 3002580 AMG 103.45 

 60_1 50 865 - Perfecto APH(3')-Ia 100 3002641 AMG 100 

 20_64 65586 66410 - Perfecto blaOXA-66 100 3001615 CPN; CFP; PAM 100 

 61_1 15 845 + Perfecto blaOXA-237 100 3001678 CPN; CFP; PAM 101.45 

 31_27 33577 34728 - Perfecto blaADC-30 100 3004617 CFP 100.52 

 40_11 10740 11087 - Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

 16_91 96530 97834 + Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 2_68 92789 95503 + Estricto gyrA 99.78 3003817 FLU 100 

 14_19 18855 21074 + Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 8_103 103010 104023 - Perfecto adeL 100 3000620 FLU; TET 101.78 

 8_105 104239 105459 + Perfecto adeG 100 3000778 FLU; TET 100 

 8_106 105466 108645 + Estricto adeF 99.81 3000777 FLU; TET 100 

 8_107 108658 110106 + Estricto adeH 99.59 3000779 FLU; TET 99.79 

 21_59 53835 54578 - Estricto adeR 99.19 3000553 GLC; TET 100 

 21_60 54724 55914 + Perfecto adeA 100 3000774 GLC; TET 100 

 21_62 59098 60495 + Perfecto adeC 100 3003811 GLC; TET 100 

 40_3 1074 1958 - Perfecto mphE 100 3003741 MAC 100 

 8_98 99372 99701 + Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 25_21 20673 22181 - Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 102.03 

 10_40 43787 45037 + Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 10_41 45050 48226 + Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 10_42 48226 49680 + Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 40_4 2014 3489 - Perfecto msrE 100 3003109 MAC; EST 100 

 56_1 23 883 - Perfecto blaTEM-1D 100 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100 

 1_148 166248 167348 - Estricto lpsB 97.81 3005051 PEP 100 

 40_13 12100 12732 - Perfecto catB8 100 3002680 FEN 100 
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Cepa Contig Inicio Final OR Hit  Gen de resistencia %ID  ARO Clase de antibiótico %Cob 

A20912 7_163 169887 171176 + Perfecto abaF 100 3004573 FOS 100 

 40_10 9907 10746 - Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

 14_39 40849 42066 - Estricto tet(B) 99.5 3000166 TET 101 

 14_40 42148 42771 + Estricto tetR 100 3003479 TET 99.52 

A20997 8_114 130107 130895 + Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 37_1 1 834 + Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 103.75 

 37_2 834 1670 + Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

 37_13 13269 13841 - Perfecto AAC(6')-Ian 100 3003200 AMG 100 

 4_156 161977 162801 + Perfecto blaOXA-65 100 3001614 CPN; CFP; PAM 100 

 9_147 161673 162494 - Perfecto blaOXA-239 100 3001498 CPN; CFP; PAM 103.3 

 12_1 1 1161 + Estricto blaADC-214 99.74 3006383 CFP 100.78 

 34_20 21351 22655 - Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 13_85 82682 85396 - Estricto gyrA 99.78 3003817 FLU 100 

 17_19 18815 21034 + Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 1_205 222386 223732 + Perfecto abeM 100 3000753 FLU; DSA 100 

 26_34 33373 36552 + Estricto adeF 99.53 3000777 FLU; TET 100 

 18_65 64832 65575 - Estricto adeR 99.19 3000553 GLC; TET 100 

 26_25 27280 27609 + Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 16_72 74132 75640 + Estricto amvA 98.78 3004577 MAC; DSA 102.03 

 7_134 116194 116847 - Estricto adeN 98.62 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 14_39 42320 43570 + Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 14_40 43583 46759 + Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 14_41 46759 48213 + Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 1_167 179935 181035 + Estricto lpsB 98.36 3005051 PEP 100 

 11_119 123992 125281 - Estricto abaF 99.77 3004573 FOS 100 

 37_17 16227 17042 - Perfecto sul2 100 3000412 SUL 102.21 

A201742 20_20 19067 19903 - Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

 20_21 19903 20748 - Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 105.24 

 26_14 15428 16216 + Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 54_2 904 1536 + Estricto AAC(6')-Ib9 96.19 3002580 AMG 103.45 

 54_4 2319 3110 + Perfecto aadA 100 3002601 AMG 100 

 54_10 7799 8572 + Perfecto armA 100 3000858 AMG 100 

 110_1 50 865 - Perfecto APH(3')-Ia 100 3002641 AMG 100 

 2_206 216059 216883 + Perfecto blaOXA-66 100 3001615 CPN; CFP; PAM 100 

 99_1 4 831 - Perfecto blaOXA-72 100 3001705 CPN; CFP; PAM 100 

 33_1 10 1161 + Perfecto blaADC-73 100 3004634 CFP 100.78 

 54_5 3274 3621 + Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

 53_2 1048 2352 - Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 8_117 120087 122801 - Estricto gyrA 99.78 3003817 FLU 100 

 39_6 5213 7432 - Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 10_62 60185 61198 - Perfecto adeL 100 3000620 FLU; TET 101.78 

 10_64 61414 62634 + Perfecto adeG 100 3000778 FLU; TET 100 

 10_65 62641 65820 + Estricto adeF 99.81 3000777 FLU; TET 100 

 10_66 65833 67281 + Estricto adeH 99.59 3000779 FLU; TET 99.79 

 46_3 4408 5805 + Perfecto adeC 100 3003811 GLC; TET 100 

 83_1 122 865 + Estricto adeR 99.19 3000553 GLC; TET 100 

 10_57 56547 56876 + Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 40_3 1974 3482 + Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 102.03 

 15_1 3 632 - Estricto adeN 99.05 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 96.77 

 23_40 41184 42434 + Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 23_41 42447 45623 + Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 23_42 45623 47077 + Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 89_2 704 1564 + Perfecto blaTEM-1D 100 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100 

 1_187 196789 197889 + Estricto lpsB 97.81 3005051 PEP 100 

 54_3 1629 2261 + Perfecto catB8 100 3002680 FEN 100 

 3_163 169887 171176 + Perfecto abaF 100 3004573 FOS 100 

 54_6 3615 4454 + Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

 20_15 14477 15694 - Estricto tet(B) 99.5 3000166 TET 101 

 20_16 15776 16399 + Estricto tetR 100 3003479 TET 99.52 

A201836 34_10 7651 8439 + Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 73_2 1119 1652 + Estricto ANT(2'')-Ia 98.31 3000230 AMG 100 

 73_3 1710 2498 + Estricto aadA5 99.62 3002605 AMG 100 

 107_1 94 873 + Estricto APH(3')-VIa 96.14 3002652 AMG 100 

 11_105 89863 90687 + Perfecto blaOXA-65 100 3001614 CPN; CFP; PAM 100 

 73_4 2933 3760 + Perfecto blaOXA-2 100 3001397 CPN; CFP; PAM 100 
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Cepa Contig Inicio Final OR Hit  Gen de resistencia %ID  ARO Clase de antibiótico %Cob 

A201836 76_1 398 1225 + Perfecto blaOXA-72 100 3001705 CPN; CFP; PAM 100 

 88_1 1 1161 + Estricto blaADC-5 99.74 3003851 CFP 100.78 

 73_6 4216 4563 + Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

 7_31 32244 34958 + Estricto gyrA 99.67 3003817 FLU 100 

 52_19 18880 21099 + Estricto parC 99.86 3003818 FLU 100 

 1_80 91104 92450 - Perfecto abeM 100 3000753 FLU; DSA 100 

 35_5 2340 5519 + Estricto adeF 99.53 3000777 FLU; TET 100 

 68_10 9874 10203 + Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 42_30 32728 34236 + Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 102.03 

 14_29 27687 28340 + Estricto adeN 99.08 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 21_39 41965 43215 + Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 21_40 43228 46404 + Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 21_41 46404 47858 + Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 73_1 181 1041 + Perfecto blaTEM-1B 100 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100 

 1_118 133703 134803 - Estricto lpsB 98.36 3005051 PEP 100 

 30_29 25469 26758 - Estricto abaF 99.77 3004573 FOS 100 

 15_1 1 834 + Estricto sul2 99.63 3000412 SUL 102.21 

 73_7 4557 5396 + Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

 15_5 3709 4884 - Estricto tet(D) 53.03 3000168 TET 99.24 

A201863 23_18 23730 24518 + Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 51_5 3220 3792 + Perfecto AAC(6')-Ian 100 3003200 AMG 100 

 51_16 15391 16227 - Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

 51_17 16227 17060 - Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 103.75 

 79_1 141 920 - Estricto APH(3')-VIa 96.14 3002652 AMG 100 

 3_156 161977 162801 + Perfecto blaOXA-65 100 3001614 CPN; CFP; PAM 100 

 49_15 19296 20117 - Perfecto blaOXA-239 100 3001498 CPN; CFP; PAM 103.3 

 57_3 1738 2565 - Perfecto blaOXA-72 100 3001705 CPN; CFP; PAM 100 

 7_121 142994 144154 - Estricto blaADC-214 99.74 3006383 CFP 100.78 

 42_12 9439 10743 + Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 15_19 18815 21034 + Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 27_26 24504 27218 + Estricto gyrA 99.67 3003817 FLU 100 

 1_108 123541 124887 - Perfecto abeM 100 3000753 FLU; DSA 100 

 33_34 33373 36552 + Estricto adeF 99.53 3000777 FLU; TET 100 

 16_16 19012 19755 + Estricto adeR 99.19 3000553 GLC; TET 100 

 33_25 27280 27609 + Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 14_72 74131 75639 + Estricto amvA 98.78 3004577 MAC; DSA 102.03 

 13_45 44566 46020 - Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 13_46 46020 49196 - Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 13_47 49209 50459 - Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 22_38 36469 37122 - Estricto adeN 98.62 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 1_146 166140 167240 - Estricto lpsB 98.36 3005051 PEP 100 

 6_119 123610 124899 - Estricto abaF 99.77 3004573 FOS 100 

 51_1 19 834 + Perfecto sul2 100 3000412 SUL 102.21 

A201884 6_41 35347 36135 - Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 14_57 58666 59511 + Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 105.24 

 14_58 59511 60347 + Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

 48_2 904 1536 + Estricto AAC(6')-Ib9 96.19 3002580 AMG 103.45 

 48_4 2331 3110 + Estricto aadA 99.61 3002601 AMG 98.48 

 48_9 7800 8573 + Perfecto armA 100 3000858 AMG 100 

 77_1 50 865 - Perfecto APH(3')-Ia 100 3002641 AMG 100 

 18_64 65505 66329 - Perfecto blaOXA-66 100 3001615 CPN; CFP; PAM 100 

 54_3 1711 2538 - Perfecto blaOXA-72 100 3001705 CPN; CFP; PAM 100 

 78_1 13 843 + Perfecto blaOXA-237 100 3001678 CPN; CFP; PAM 101.45 

 34_1 9 1160 + Perfecto blaADC-30 100 3004617 CFP 100.52 

 48_5 3274 3621 + Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

 55_2 1048 2352 - Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 3_168 181711 184425 - Estricto gyrA 99.78 3003817 FLU 100 

 14_83 84712 86931 - Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 7_103 103010 104023 - Perfecto adeL 100 3000620 FLU; TET 101.78 

 7_105 104239 105459 + Perfecto adeG 100 3000778 FLU; TET 100 

 7_106 105466 108645 + Estricto adeF 99.81 3000777 FLU; TET 100 

 7_107 108658 110106 + Estricto adeH 99.59 3000779 FLU; TET 99.79 

 19_11 12187 13584 - Perfecto adeC 100 3003811 GLC; TET 100 

 19_13 16768 17958 - Perfecto adeA 100 3000774 GLC; TET 100 

 19_14 18104 18847 + Estricto adeR 99.19 3000553 GLC; TET 100 
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Cepa Contig Inicio Final OR Hit  Gen de resistencia %ID  ARO Clase de antibiótico %Cob 

A201884 48_13 12403 13287 + Perfecto mphE 100 3003741 MAC 100 

 7_98 99372 99701 + Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 25_21 20661 22169 - Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 102.03 

 11_63 68929 70383 - Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 11_64 70383 73559 - Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 11_65 73572 74822 - Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 48_12 10872 12347 + Perfecto msrE 100 3003109 MAC; EST 100 

 70_1 23 883 - Perfecto blaTEM-1D 100 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100 

 1_148 166082 167182 - Estricto lpsB 97.81 3005051 PEP 100 

 48_3 1629 2261 + Perfecto catB8 100 3002680 FEN 100 

 10_109 117071 118360 + Perfecto abaF 100 3004573 FOS 100 

 48_6 3615 4454 + Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

 14_63 63720 64937 + Estricto tet(B) 99.5 3000166 TET 101 

 14_62 63015 63638 - Estricto tetR 100 3003479 TET 99.52 

A202386 7_68 79792 80580 + Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 67_2 1119 1652 + Estricto ANT(2'')-Ia 98.31 3000230 AMG 100 

 67_3 1710 2498 + Estricto aadA5 99.62 3002605 AMG 100 

 98_1 336 1115 - Estricto APH(3')-VIa 96.14 3002652 AMG 100 

 1_194 192452 193276 + Perfecto blaOXA-65 100 3001614 CPN; CFP; PAM 100 

 67_4 2933 3760 + Perfecto blaOXA-2 100 3001397 CPN; CFP; PAM 100 

 71_12 7552 8379 - Perfecto blaOXA-72 100 3001705 CPN; CFP; PAM 100 

 4_1 1 1161 + Estricto blaADC-5 99.74 3003851 CFP 100.78 

 67_6 4216 4563 + Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

 9_32 32245 34959 + Estricto gyrA 99.67 3003817 FLU 100 

 47_6 5076 7295 - Estricto parC 99.86 3003818 FLU 100 

 2_80 91105 92451 - Perfecto abeM 100 3000753 FLU; DSA 100 

 32_5 2341 5520 + Estricto adeF 99.53 3000777 FLU; TET 100 

 16_6 3429 3758 - Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 33_2 1441 2949 - Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 102.03 

 11_50 52574 53227 - Estricto adeN 99.08 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 20_17 14407 15861 - Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 20_18 15861 19037 - Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 20_19 19050 20300 - Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 67_1 181 1041 + Perfecto blaTEM-1B 100 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100 

 2_118 133802 134902 - Estricto lpsB 98.36 3005051 PEP 100 

 13_18 19414 20703 + Estricto abaF 99.77 3004573 FOS 100 

 15_1 1 834 + Estricto sul2 99.63 3000412 SUL 102.21 

 67_7 4557 5396 + Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

 15_5 3709 4884 - Estricto tet(D) 53.03 3000168 TET 99.24 

A2112 1_187 196811 197911 + Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 2_240 266295 267446 - Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 105.24 

 4_218 230007 231296 + Estricto APH(3')-VIa 96.14 3002652 AMG 100 

 5_91 101283 102587 - Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

 6_215 218700 219524 + Perfecto blaOXA-66 100 3001615 CPN; CFP; PAM 100 

 8_115 127464 128252 + Perfecto blaOXA-72 100 3001705 CPN; CFP; PAM 100 

 9_41 43836 45086 + Perfecto blaADC-73 100 3004634 CFP 100.78 

 9_42 45099 48275 + Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 9_43 48275 49729 + Estricto gyrA 99.78 3003817 FLU 100 

 18_56 60518 61966 - Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 18_57 61979 65158 - Estricto adeF 99.81 3000777 FLU; TET 100 

 18_58 65165 66385 - Perfecto adeG 100 3000778 FLU; TET 100 

 19_1 3 1199 - Estricto adeH 99.59 3000779 FLU; TET 99.79 

 19_6 4572 5408 - Estricto adeL 99.7 3000620 FLU; TET 101.78 

 19_7 5408 6253 - Perfecto adeA 100 3000774 GLC; TET 100 

 23_21 20679 22187 - Perfecto adeC 100 3003811 GLC; TET 100 

 27_38 37371 37700 + Estricto adeR 99.19 3000553 GLC; TET 100 

 27_43 41009 42040 - Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 29_9 10513 11910 - Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 102.03 

 29_11 15094 16284 - Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 29_12 16430 17173 + Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 31_1 3 632 - Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 36_14 10154 10933 + Estricto adeN 99.05 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 96.77 

 43_1 398 1225 + Estricto lpsB 97.81 3005051 PEP 100 

 61_2 626 1441 - Perfecto abaF 100 3004573 FOS 100 

 2_8 6758 9472 + Perfecto sul2 100 3000412 SUL 102.58 
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A2112 30_19 18854 21073 + Estricto tet(B) 99.5 3000166 TET 99.5 

 19_2 1281 1904 + Estricto tetR 100 3003479 TET 99.52 

A21273 13_46 48289 49125 - Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

 13_47 49125 49970 - Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 105.24 

 14_41 35347 36135 - Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 42_2 904 1536 + Estricto AAC(6')-Ib9 96.19 3002580 AMG 103.45 

 42_4 2331 3110 + Estricto aadA 99.61 3002601 AMG 98.48 

 42_9 7799 8572 + Perfecto armA 100 3000858 AMG 100 

 70_1 67 882 + Perfecto APH(3')-Ia 100 3002641 AMG 100 

 3_64 65586 66410 - Perfecto blaOXA-66 100 3001615 CPN; CFP; PAM 100 

 56_1 35 856 + Perfecto blaOXA-398 100 3001584 CPN; CFP; PAM 104.03 

 4_1 10 1161 + Perfecto blaADC-30 100 3004617 CFP 100.78 

 42_5 3274 3621 + Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

 7_2 1048 2352 - Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 4_234 257984 260698 - Estricto gyrA 99.78 3003817 FLU 100 

 13_19 18855 21074 + Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 11_63 61594 62607 - Perfecto adeL 100 3000620 FLU; TET 101.78 

 11_65 62823 64043 + Perfecto adeG 100 3000778 FLU; TET 100 

 11_66 64050 67229 + Estricto adeF 99.81 3000777 FLU; TET 100 

 11_67 67242 68690 + Estricto adeH 99.59 3000779 FLU; TET 99.79 

 18_59 53835 54578 - Estricto adeR 99.19 3000553 GLC; TET 100 

 18_60 54724 55914 + Perfecto adeA 100 3000774 GLC; TET 100 

 18_62 59098 60495 + Perfecto adeC 100 3003811 GLC; TET 100 

 42_13 12402 13286 + Perfecto mphE 100 3003741 MAC 100 

 11_58 57956 58285 + Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 25_22 24373 25881 + Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 102.03 

 7_153 155492 156145 + Estricto adeN 99.08 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 9_40 43787 45037 + Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 9_41 45050 48226 + Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 9_42 48226 49680 + Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 42_12 10871 12346 + Perfecto msrE 100 3003109 MAC; EST 100 

 59_1 23 883 - Perfecto blaTEM-1D 100 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100 

 1_187 196811 197911 + Estricto lpsB 97.81 3005051 PEP 100 

 42_3 1629 2261 + Perfecto catB8 100 3002680 FEN 100 

 6_12 9511 10800 - Perfecto abaF 100 3004573 FOS 100 

 42_6 3615 4454 + Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

 13_41 43699 44916 - Estricto tet(B) 99.5 3000166 TET 101 

 13_42 44998 45621 + Estricto tetR 100 3003479 TET 99.52 

A21315 1_146 154017 154841 + Perfecto AAC(6')-Ian 100 3003200 AMG 100 

 3_19 17429 18529 - Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 4_23 20914 21567 + Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 103.75 

 9_81 91977 93323 - Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

 11_52 55990 59169 - Perfecto blaOXA-65 100 3001614 CPN; CFP; PAM 100 

 11_61 64933 65262 - Perfecto blaOXA-72 100 3001705 CPN; CFP; PAM 100 

 23_18 17343 18797 - Estricto blaADC-214 99.74 3006383 CFP 100 

 23_19 18797 21973 - Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 23_20 21986 23236 - Estricto gyrA 99.78 3003817 FLU 100 

 28_39 34557 35345 - Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 44_24 31672 32823 - Perfecto abeM 100 3000753 FLU; DSA 100 

 45_21 21362 22651 + Estricto adeF 99.53 3000777 FLU; TET 100 

 47_29 29043 30521 + Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 50_9 7517 8821 + Estricto amvA 98.78 3004577 MAC; DSA 100 

 58_1 1 834 + Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 58_2 834 1670 + Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 58_13 13269 13841 - Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 58_17 16227 17042 - Estricto adeN 98.62 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 70_7 6079 6906 - Estricto lpsB 98.36 3005051 PEP 100 

 2_109 110143 112857 - Estricto abaF 99.77 3004573 FOS 100 

 26_52 53796 56015 - Perfecto sul2 100 3000412 SUL 102.21 

A21329 18_58 59157 60002 + Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 105.24 

 18_59 60002 60838 + Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

 22_20 25187 25975 + Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 56_2 904 1536 + Estricto AAC(6')-Ib9 95.71 3002580 AMG 103.45 

 56_4 2319 3110 + Perfecto aadA 100 3002601 AMG 100 

 56_10 7799 8572 + Perfecto armA 100 3000858 AMG 100 
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A21329 95_1 50 865 - Perfecto APH(3')-Ia 100 3002641 AMG 100 

 1_64 65586 66410 - Perfecto blaOXA-66 100 3001615 CPN; CFP; PAM 100 

 54_12 7551 8378 - Perfecto blaOXA-72 100 3001705 CPN; CFP; PAM 100 

 33_31 36391 37542 - Perfecto blaADC-73 100 3004634 CFP 100.78 

 56_5 3274 3621 + Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

 52_2 1048 2352 - Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 3_8 6759 9473 + Estricto gyrA 99.78 3003817 FLU 100 

 38_12 10645 12864 - Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 6_103 102860 103873 - Perfecto adeL 100 3000620 FLU; TET 101.78 

 6_105 104089 105309 + Perfecto adeG 100 3000778 FLU; TET 100 

 6_106 105316 108495 + Estricto adeF 99.81 3000777 FLU; TET 100 

 6_107 108508 109956 + Estricto adeH 99.59 3000779 FLU; TET 99.79 

 15_59 53834 54577 - Estricto adeR 99.19 3000553 GLC; TET 100 

 15_60 54723 55913 + Perfecto adeA 100 3000774 GLC; TET 100 

 15_62 59097 60494 + Perfecto adeC 100 3003811 GLC; TET 100 

 6_98 99222 99551 + Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 29_22 24373 25881 + Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 102.03 

 19_15 14216 15670 - Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 19_16 15670 18846 - Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 19_17 18859 20109 - Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 21_64 61597 62226 + Estricto adeN 99.05 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 96.77 

 2_148 166248 167348 - Estricto lpsB 97.81 3005051 PEP 100 

 56_3 1629 2261 + Perfecto catB8 100 3002680 FEN 100 

 5_12 9511 10800 - Perfecto abaF 100 3004573 FOS 100 

 56_6 3615 4454 + Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

 18_64 64211 65410 + Estricto tet(B) 99.5 3000166 TET 99.75 

 18_63 63506 64129 - Estricto tetR 100 3003479 TET 99.52 

A21621 12_58 59157 60002 + Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 105.24 

 12_59 60002 60838 + Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

 13_49 57212 58000 + Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 45_11 8866 9639 - Perfecto armA 100 3000858 AMG 100 

 45_16 14328 15107 - Estricto aadA 99.61 3002601 AMG 98.48 

 45_18 15902 16534 - Estricto AAC(6')-Ib9 96.19 3002580 AMG 103.45 

 85_1 67 882 + Perfecto APH(3')-Ia 100 3002641 AMG 100 

 2_213 216118 216942 + Perfecto blaOXA-66 100 3001615 CPN; CFP; PAM 100 

 70_4 1590 2411 - Perfecto blaOXA-398 100 3001584 CPN; CFP; PAM 104.03 

 3_240 266296 267447 - Perfecto blaADC-30 100 3004617 CFP 100.78 

 45_15 13817 14164 - Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

 11_114 116302 117606 + Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 3_8 6759 9473 + Estricto gyrA 99.78 3003817 FLU 100 

 12_86 88053 90272 - Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 10_62 60185 61198 - Perfecto adeL 100 3000620 FLU; TET 101.78 

 10_64 61414 62634 + Perfecto adeG 100 3000778 FLU; TET 100 

 10_65 62641 65820 + Estricto adeF 99.81 3000777 FLU; TET 100 

 10_66 65833 67281 + Estricto adeH 99.59 3000779 FLU; TET 99.79 

 19_59 53835 54578 - Estricto adeR 99.19 3000553 GLC; TET 100 

 19_60 54724 55914 + Perfecto adeA 100 3000774 GLC; TET 100 

 19_62 59098 60495 + Perfecto adeC 100 3003811 GLC; TET 100 

 45_7 4152 5036 - Perfecto mphE 100 3003741 MAC 100 

 10_57 56547 56876 + Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 25_22 24373 25881 + Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 102.03 

 8_89 97302 98756 - Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 8_90 98756 101932 - Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 8_91 101945 103195 - Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 27_36 36748 37401 + Estricto adeN 99.08 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 45_8 5092 6567 - Perfecto msrE 100 3003109 MAC; EST 100 

 72_2 704 1564 + Perfecto blaTEM-1D 100 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100 

 1_187 196789 197889 + Estricto lpsB 97.81 3005051 PEP 100 

 45_17 15177 15809 - Perfecto catB8 100 3002680 FEN 100 

 6_163 169887 171176 + Perfecto abaF 100 3004573 FOS 100 

 45_14 12984 13823 - Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

 12_64 64211 65428 + Estricto tet(B) 99.5 3000166 TET 101 

 12_63 63506 64129 - Estricto tetR 100 3003479 TET 99.52 

A21668 7_116 127774 128562 + Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 11_44 45439 46275 - Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 
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A21668 11_45 46275 47120 - Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 105.24 

 42_10 8104 8877 - Perfecto armA 100 3000858 AMG 100 

 42_15 13566 14345 - Estricto aadA 99.61 3002601 AMG 98.48 

 42_17 15140 15772 - Estricto AAC(6')-Ib9 96.19 3002580 AMG 103.45 

 81_1 50 865 - Perfecto APH(3')-Ia 100 3002641 AMG 100 

 2_215 218701 219525 + Perfecto blaOXA-66 100 3001615 CPN; CFP; PAM 100 

 50_1 399 1226 + Perfecto blaOXA-72 100 3001705 CPN; CFP; PAM 100 

 3_1 1 1164 + Estricto blaADC-198 99.74 3006367 CFP 100.78 

 42_14 13055 13402 - Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

 23_2 1048 2352 - Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 3_234 257987 260701 - Estricto gyrA 99.78 3003817 FLU 100 

 11_19 18855 21074 + Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 17_58 67751 69199 - Estricto adeH 99.59 3000779 FLU; TET 99.79 

 17_59 69212 72391 - Estricto adeF 99.81 3000777 FLU; TET 100 

 17_60 72398 73618 - Perfecto adeG 100 3000778 FLU; TET 100 

 17_62 73834 74847 + Perfecto adeL 100 3000620 FLU; TET 101.78 

 19_59 53835 54578 - Estricto adeR 99.19 3000553 GLC; TET 100 

 19_60 54724 55914 + Perfecto adeA 100 3000774 GLC; TET 100 

 19_62 59098 60495 + Perfecto adeC 100 3003811 GLC; TET 100 

 42_6 3390 4274 - Perfecto mphE 100 3003741 MAC 100 

 17_67 78156 78485 - Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 37_23 24403 25881 + Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 100 

 13_88 89623 90276 + Estricto adeN 99.08 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 24_40 43794 45044 + Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 24_41 45057 48233 + Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 24_42 48233 49687 + Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 42_7 4330 5805 - Perfecto msrE 100 3003109 MAC; EST 100 

 69_1 23 883 - Perfecto blaTEM-1D 100 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100 

 1_130 143975 145075 - Estricto lpsB 97.81 3005051 PEP 100 

 42_16 14415 15047 - Perfecto catB8 100 3002680 FEN 100 

 28_37 36868 38157 + Perfecto abaF 100 3004573 FOS 100 

 42_13 12222 13061 - Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

 11_39 40849 42066 - Estricto tet(B) 99.5 3000166 TET 101 

 11_40 42148 42771 + Estricto tetR 100 3003479 TET 99.52 

A21671 7_116 127774 128562 + Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

 11_58 59157 60002 + Estricto APH(3'')-Ib 99.25 3002639 AMG 105.24 

 11_59 60002 60838 + Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

 46_10 8104 8877 - Perfecto armA 100 3000858 AMG 100 

 46_15 13566 14345 - Estricto aadA 99.61 3002601 AMG 98.48 

 46_17 15140 15772 - Estricto AAC(6')-Ib9 96.19 3002580 AMG 103.45 

 78_1 67 882 + Perfecto APH(3')-Ia 100 3002641 AMG 100 

 3_9 6431 7255 - Perfecto blaOXA-66 100 3001615 CPN; CFP; PAM 100 

 52_12 7551 8378 - Perfecto blaOXA-72 100 3001705 CPN; CFP; PAM 100 

 2_240 266296 267459 - Estricto blaADC-198 99.74 3006367 CFP 100.78 

 46_14 13055 13402 - Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

 21_61 63527 64831 + Perfecto abaQ 100 3004574 FLU 100 

 2_8 6759 9473 + Estricto gyrA 99.78 3003817 FLU 100 

 11_84 85203 87422 - Estricto parC 100 3003818 FLU 100 

 17_12 9743 10756 - Perfecto adeL 100 3000620 FLU; TET 101.78 

 17_14 10972 12192 + Perfecto adeG 100 3000778 FLU; TET 100 

 17_15 12199 15378 + Estricto adeF 99.81 3000777 FLU; TET 100 

 17_16 15391 16839 + Estricto adeH 99.59 3000779 FLU; TET 99.79 

 19_59 53835 54578 - Estricto adeR 99.19 3000553 GLC; TET 100 

 19_60 54724 55914 + Perfecto adeA 100 3000774 GLC; TET 100 

 19_62 59098 60495 + Perfecto adeC 100 3003811 GLC; TET 100 

 46_6 3390 4274 - Perfecto mphE 100 3003741 MAC 100 

 17_7 6105 6434 + Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

 39_2 1438 2916 - Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 100 

 8_40 43131 44381 + Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 8_41 44394 47570 + Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 8_42 47570 49024 + Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 35_6 4418 5071 - Estricto adeN 99.08 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

 46_7 4330 5805 - Perfecto msrE 100 3003109 MAC; EST 100 

 69_2 704 1564 + Perfecto blaTEM-1D 100 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100 

 1_130 143975 145075 - Estricto lpsB 97.81 3005051 PEP 100 
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A21671 

46_16 14415 15047 - Perfecto catB8 100 3002680 FEN 100 

28_37 36868 38157 + Perfecto abaF 100 3004573 FOS 100 

46_13 12222 13061 - Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

11_64 64211 65428 + Estricto tet(B) 99.5 3000166 TET 101 

11_63 63506 64129 - Estricto tetR 100 3003479 TET 99.52 

A21841 

22_41 35348 36136 - Estricto ANT(3'')-IIc 70.16 3004091 AMG 101.16 

66_2 1119 1652 + Estricto ANT(2'')-Ia 98.31 3000230 AMG 100 

66_3 1710 2498 + Estricto aadA5 99.62 3002605 AMG 100 

110_1 94 873 + Estricto APH(3')-VIa 96.14 3002652 AMG 100 

2_147 153826 154650 + Perfecto blaOXA-65 100 3001614 CPN; CFP; PAM 100 

66_4 2933 3760 + Perfecto blaOXA-2 100 3001397 CPN; CFP; PAM 100 

73_12 7552 8379 - Perfecto blaOXA-72 100 3001705 CPN; CFP; PAM 100 

5_1 1 1161 + Estricto blaADC-5 99.74 3003851 CFP 100.78 

66_6 4216 4563 + Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

11_79 77656 80370 - Estricto gyrA 99.67 3003817 FLU 100 

45_19 18853 21072 + Estricto parC 99.86 3003818 FLU 100 

1_135 147282 148628 + Perfecto abeM 100 3000753 FLU; DSA 100 

65_6 6366 9545 - Estricto adeF 99.53 3000777 FLU; TET 100 

15_6 3429 3758 - Perfecto abeS 100 3000768 MAC; AMC 100 

12_14 14448 15926 + Estricto amvA 98.98 3004577 MAC; DSA 100 

12_65 69973 70626 - Estricto adeN 99.08 3000559 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

20_39 41965 43215 + Perfecto adeI 100 3000780 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

20_40 43228 46404 + Estricto adeJ 99.91 3000781 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

20_41 46404 47858 + Perfecto adeK 100 3000782 MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM 100 

66_1 181 1041 + Perfecto blaTEM-1B 100 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100 

1_97 104831 105931 + Estricto lpsB 98.36 3005051 PEP 100 

14_64 66211 67500 - Estricto abaF 99.77 3004573 FOS 100 

19_1 1 834 + Estricto sul2 99.63 3000412 SUL 102.21 

66_7 4557 5396 + Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

PS2098 

162_3 1577 2383 + Estricto APH(3')-IIb 98.88 3002645 AMG 100 

16_14 15410 15742 - Perfecto emrE 100 3004038 AMG 100 

76_9 10129 11337 + Estricto bcr-1 99.75 3003801 BIC 100 

2_92 102410 103198 + Perfecto blaOXA-847 100 3006040 CPN; CFP; PAM 100 

16_31 36297 37745 - Estricto OpmH 97.3 3003682 DSA 100 

120_3 1453 2605 - Perfecto TriA 100 3003679 DSA 95.82 

120_2 386 1456 - Estricto TriB 99.72 3003680 DSA 100 

52_5 3031 4464 + Perfecto PmpM 100 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

41_36 33832 34170 - Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

135_3 2598 3842 + Perfecto MexE 100 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

135_4 3864 7052 + Perfecto MexF 100 3000804 FLU; DMP; FEN 100 

135_1 213 1232 - Estricto MexS 99.71 3000813 FLU; DMP; FEN 100 

135_2 1453 2367 + Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

135_5 7049 8467 + Perfecto OprN 100 3000805 FLU; DMP; FEN 100 

7_46 50735 50920 + Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

176_6 7502 7948 - Perfecto MexG 100 3000806 FLU; TET; DSA 100 

176_5 6382 7494 - Estricto MexH 99.73 3000807 FLU; TET; DSA 100 

176_4 3280 6369 - Estricto MexI 99.81 3000808 FLU; TET; DSA 100 

176_3 1820 3283 - Estricto OpmD 99.79 3000809 FLU; TET; DSA 100 

97_20 16873 17694 + Estricto vanW 31.58 3002965 GLU 97.15 

170_3 4485 5642 - Estricto mexP 99.74 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

170_2 1327 4488 - Estricto mexQ 99.91 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

146_8 6887 10024 - Estricto mexY 93.59 3003033 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 99.9 

146_10 11394 12026 + Estricto MexZ 100 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 100 

15_30 39083 40147 + Estricto MexC 98.87 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 91.47 

15_31 40175 43306 + Estricto MexD 95.52 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

15_32 43312 44751 + Estricto OprJ 99.16 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

15_29 38260 38823 - Estricto Type A NfxB 100 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

35_2 2169 3626 - Perfecto OprM 100 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

119_1 153 830 - Perfecto CpxR* 100 3004054 100 

59_3 2532 3239 - Perfecto ParR 100 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

FEN; PEM; DSA 

100 

59_2 1245 2531 - Estricto ParS 99.77 3005067 100 

12_9 9477 9638 - Perfecto ArmR 100 3004056 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 

AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

35_4 6784 7935 - Perfecto MexA 100 3000377 100 

35_3 3628 6768 - Estricto MexB 99.9 3000378 100 

35_6 8335 8652 + Estricto MexR 99.05 3000506 71.43 
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Cepa Contig Inicio Final OR Hit  Gen de resistencia %ID  ARO Clase de antibiótico %Cob 

PS2098 

12_11 10276 10917 + Estricto nalC 100 3000818 MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 

AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

18_17 15174 15812 - Estricto nalD 100 3000819 100 

27_39 39959 41089 - Estricto MexV 99.73 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

27_38 36852 39908 - Estricto MexW 99.9 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

80_9 13120 14400 - Estricto MuxA 99.77 3004073 MAC; MON; TET; AMC 100 

80_8 9992 13123 - Perfecto MuxB 100 3004074 MAC; MON; TET; AMC 100 

80_7 6885 9995 - Estricto MuxC 99.81 3004075 MAC; MON; TET; AMC 100 

80_6 5389 6888 - Estricto OpmB 98.8 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100.2 

18_38 38314 40302 - Estricto arnA 99.55 3002985 MAC; PEP 100 

6_65 73488 74591 - Perfecto MexJ 100 3003692 MAC; TET; DSA 100 

6_64 70406 73483 - Perfecto MexK 100 3003693 MAC; TET; DSA 100 

6_66 74687 75325 + Perfecto MexL 100 3003710 MAC; TET; DSA 100 

24_71 68430 69623 + Perfecto blaPDC-1 100 3002497 MON; CPN; CFP 100 

9_13 11873 12538 - Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

9_12 10416 11849 - Estricto basS 99.79 3003583 PEP 100 

67_7 6316 6987 + Perfecto cprR 100 3005063 PEP 100 

67_8 6984 8279 + Perfecto cprS 100 3005064 PEP 100 

33_1 158 1315 + Estricto mexM 99.22 3003704 FEN 100 

33_2 1312 4422 + Estricto mexN 99.9 3003705 FEN 100 

100_15 13192 13830 - Perfecto catB7 100 3002679 FEN 100 

64_11 8716 9123 - Perfecto FosA 100 3000149 FOS 100 

PS20215 

4_11 14440 14994 + Perfecto AAC(6')-33 100 3002587 AMG 100 

4_14 17670 18449 + Estricto aadA 99.23 3002601 AMG 98.48 

23_44 52195 53001 - Estricto APH(3')-IIb 99.25 3002645 AMG 100 

36_31 35302 35634 + Perfecto emrE 100 3004038 AMG 100 

4_12 15157 16020 + Perfecto blaGES-20 100 3002349 CPN; CFP; PAM 100 

4_13 16794 17621 + Perfecto blaOXA-2 100 3001397 CPN; CFP; PAM 100 

4_80 88851 89639 - Estricto blaOXA-846 99.62 3005130 CPN; CFP; PAM 100 

36_13 13429 14877 + Estricto OpmH 99.79 3003682 DSA 100 

4_15 18613 18960 + Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

5_15 14624 15727 + Estricto TriA 99.18 3003679 DSA 95.82 

5_16 15724 16794 + Perfecto TriB 100 3003680 DSA 100 

5_17 16791 19838 + Estricto TriC 99.9 3003681 DSA 100 

17_29 30869 33634 + Estricto gyrA 99.57 3003684 FLU 99.78 

56_6 5836 7269 + Perfecto PmpM 100 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

34_39 23438 23908 + Perfecto soxR 100 3004107 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

57_19 14934 15272 - Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

199_3 1542 2786 + Estricto MexE 99.28 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

199_4 2808 5996 + Perfecto MexF 100 3000804 FLU; DMP; FEN 100 

199_1 3 176 - Estricto MexS 100 3000813 FLU; DMP; FEN 17.11 

199_2 397 1311 + Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

39_41 45579 45764 + Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

220_1 191 637 + Perfecto MexG 100 3000806 FLU; TET; DSA 100 

220_2 645 1757 + Estricto MexH 99.73 3000807 FLU; TET; DSA 100 

234_2 187 1650 + Estricto OpmD 99.18 3000809 FLU; TET; DSA 100 

81_6 5142 5963 + Estricto vanW 32.33 3002965 GLU 97.15 

60_4 2913 4070 + Estricto mexP 99.48 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

60_5 4067 7228 + Estricto mexQ 99.62 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

60_6 7225 8700 + Estricto opmE 99.39 3003700 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

78_23 19537 22674 + Estricto mexY 93.5 3003033 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 99.9 

78_21 17552 18166 - Estricto MexZ 96.19 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 97.14 

2_74 81755 82819 + Estricto MexC 98.59 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 91.47 

2_75 82847 85978 + Estricto MexD 95.43 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

2_76 85984 87423 + Estricto OprJ 99.58 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

2_73 80932 81495 - Estricto Type A NfxB 100 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

105_2 2094 3551 - Perfecto OprM 100 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 
PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

8_100 96365 97042 - Perfecto cpxR* 100 3004054 100 

64_27 32430 33137 + Estricto ParR 99.15 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

FEN; PEM; DSA 

100 

64_28 33138 34424 + Estricto ParS 99.77 3005067 100 

10_82 77957 78118 - Estricto ArmR 98.11 3004056 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 
AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

105_4 6709 7860 - Estricto MexA 99.74 3000377 100 

105_3 3553 6693 - Estricto MexB 99.9 3000378 100 

105_5 8135 8578 + Estricto MexR 99.32 3000506 100 

10_84 78756 79397 + Estricto nalC 99.06 3000818 100 

9_16 16069 16707 + Estricto nalD 100 3000819 100 
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Cepa Contig Inicio Final OR Hit  Gen de resistencia %ID  ARO Clase de antibiótico %Cob 

PS20215 

7_93 103317 104447 + Estricto MexV 99.47 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

7_94 104498 107554 + Estricto MexW 99.9 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

79_19 23446 26577 - Estricto MuxB 99.9 3004074 MAC; MON; TET; AMC 100 

79_18 20339 23449 - Perfecto MuxC 100 3004075 MAC; MON; TET; AMC 100 

79_17 18846 20342 - Estricto OpmB 99.8 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100 

142_5 4346 6334 + Estricto arnA 99.4 3002985 MAC; PEP 100 

10_40 31528 32631 - Estricto MexJ 99.46 3003692 MAC; TET; DSA 100 

10_39 28446 31523 - Estricto MexK 99.71 3003693 MAC; TET; DSA 100 

10_41 32727 33365 + Estricto MexL 99.53 3003710 MAC; TET; DSA 100 

23_35 38646 39839 + Perfecto blaPDC-19a 100 3005295 MON; CPN; CFP 100 

130_13 12113 12778 - Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

130_12 10656 12089 - Estricto basS 99.16 3003583 PEP 100 

46_34 39538 40209 - Perfecto cprR 100 3005063 PEP 100 

46_33 38246 39541 - Estricto cprS 99.54 3005064 PEP 100 

61_10 10655 11812 + Estricto mexM 98.7 3003704 FEN 100 

61_11 11809 14919 + Estricto mexN 99.71 3003705 FEN 100 

22_39 51725 52363 - Estricto catB7 98.11 3002679 FEN 100 

125_11 8876 9283 + Perfecto FosA 100 3000149 FOS 100 

4_16 18954 19793 + Estricto sul1 99.64 3000410 SUL 100 

4_22 24805 25980 - Estricto tet(D) 52.82 3000168 TET 99.24 

PS20412 

28_47 53481 54287 - Estricto APH(3')-IIb 99.25 3002645 AMG 100 

2_207 227584 227916 + Perfecto emrE 100 3004038 AMG 100 

28_65 70992 72200 - Perfecto bcr-1 100 3003801 BIC 100 

8_42 43772 44560 - Perfecto blaOXA-486 100 3003643 CPN; CFP; PAM 100 

2_190 205581 207029 + Estricto OpmH 97.51 3003682 DSA 100 

58_16 18444 19596 - Perfecto TriA 100 3003679 DSA 95.82 

58_15 17377 18447 - Estricto TriB 99.72 3003680 DSA 100 

58_14 14333 17380 - Perfecto TriC 100 3003681 DSA 100 

4_5 3127 4560 + Estricto PmpM 99.79 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

18_81 91493 91963 - Perfecto soxR 100 3004107 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

3_250 271710 272048 - Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

15_99 117726 118970 - Perfecto MexE 100 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

15_98 114516 117704 - Perfecto MexF 100 3000804 FLU; DMP; FEN 100 

15_101 120336 121355 + Estricto MexS 100 3000813 FLU; DMP; FEN 100 

15_100 119201 120115 - Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

15_97 113101 114519 - Perfecto OprN 100 3000805 FLU; DMP; FEN 100 

7_61 56260 56445 - Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

60_21 24871 25317 + Perfecto MexG 100 3000806 FLU; TET; DSA 100 

60_22 25325 26437 + Perfecto MexH 100 3000807 FLU; TET; DSA 100 

60_23 26450 29539 + Perfecto MexI 100 3000808 FLU; TET; DSA 100 

60_24 29536 30999 + Perfecto OpmD 100 3000809 FLU; TET; DSA 100 

31_24 21449 22270 + Estricto vanW 31.58 3002965 GLU 97.15 

69_14 15372 16529 - Perfecto mexP 100 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

69_13 12214 15375 - Estricto mexQ 99.53 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

69_12 10742 12217 - Estricto opmE 98.78 3003700 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

39_34 36663 39800 - Estricto mexY 93.59 3003033 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 99.9 

39_36 41171 41803 + Estricto MexZ 100 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 100 

1_295 316630 317794 - Perfecto MexC 100 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 91.47 

1_294 313471 316602 - Estricto MexD 95.52 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

1_293 312026 313465 - Estricto OprJ 99.58 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

1_296 317954 318517 + Estricto Type A NfxB 100 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

12_42 47478 48935 + Perfecto OprM 100 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

5_171 184501 185178 - Perfecto cpxR* 100 3004054 100 

57_3 2494 3201 - Estricto ParR 99.15 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

FEN; PEM; DSA 

100 

57_2 1207 2493 - Estricto ParS 99.77 3005067 100 

3_142 156336 156497 - Perfecto ArmR 100 3004056 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 

AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

12_40 43169 44320 + Estricto MexA 99.74 3000377 100 

12_41 44336 47476 + Estricto MexB 99.9 3000378 100 

12_39 42451 42894 - Estricto MexR 99.32 3000506 100 

3_144 157248 157775 + Estricto nalC 98.86 3000818 82.16 

35_49 59412 60050 + Estricto nalD 100 3000819 100 

1_67 64839 65969 + Estricto MexV 99.73 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

1_68 66020 69076 + Estricto MexW 99.9 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

15_63 72421 73701 + Estricto MuxA 99.77 3004073 MAC; MON; TET; AMC 100 

15_64 73698 76829 + Perfecto MuxB 100 3004074 MAC; MON; TET; AMC 100 
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PS20412 

15_65 76826 79936 + Estricto MuxC 99.9 3004075 MAC; MON; TET; AMC 100 

15_66 79933 81429 + Perfecto OpmB 100 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100 

35_28 34922 36910 + Perfecto arnA 100 3002985 MAC; PEP 100 

3_100 109879 110982 - Perfecto MexJ 100 3003692 MAC; TET; DSA 100 

3_99 106797 109874 - Estricto MexK 99.9 3003693 MAC; TET; DSA 100 

3_101 111078 111716 + Perfecto MexL 100 3003710 MAC; TET; DSA 100 

28_38 39932 41125 + Estricto blaPDC-5 99.75 3002502 MON; CPN; CFP; CFM; PAM 100 

20_13 12029 12694 - Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

20_12 10572 12005 - Perfecto basS 100 3003583 PEP 100 

19_35 39528 40199 - Perfecto cprR 100 3005063 PEP 100 

19_34 38236 39531 - Perfecto cprS 100 3005064 PEP 100 

30_40 45211 46368 + Estricto mexM 98.7 3003704 FEN 100 

30_41 46365 49475 + Estricto mexN 99.61 3003705 FEN 100 

33_14 11468 12106 + Estricto catB7 99.06 3002679 FEN 100 

6_21 21761 22168 - Estricto FosA 99.26 3000149 FOS 100 

PS20490 

84_14 14104 14910 + Estricto APH(3')-IIb 99.25 3002645 AMG 100 

18_34 47256 47588 - Perfecto emrE 100 3004038 AMG 100 

209_4 1238 2446 - Estricto bcr-1 99.75 3003801 BIC 100 

7_3 2701 3489 + Perfecto blaOXA-494 100 3005727 CPN; CFP; PAM 100 

11_4 2779 4227 - Estricto OpmH 96.89 3003682 DSA 100 

80_7 6899 8002 + Estricto TriA 99.73 3003679 DSA 95.82 

80_8 7999 9069 + Perfecto TriB 100 3003680 DSA 100 

80_9 9066 12113 + Estricto TriC 99.9 3003681 DSA 100 

63_13 8958 10391 - Perfecto PmpM 100 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

102_5 3623 4093 - Perfecto soxR 100 3004107 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

10_58 56085 56423 - Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

127_3 4228 5472 - Perfecto MexE 100 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

127_2 1018 4206 - Perfecto MexF 100 3000804 FLU; DMP; FEN 100 

127_5 6838 7857 + Estricto MexS 100 3000813 FLU; DMP; FEN 100 

127_4 5703 6617 - Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

12_20 22425 22610 + Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

178_1 40 486 - Perfecto MexG 100 3000806 FLU; TET; DSA 100 

303_2 752 3841 - Estricto MexI 99.9 3000808 FLU; TET; DSA 100 

78_22 19082 19903 + Estricto vanW 31.58 3002965 GLU 97.15 

34_4 3188 4345 + Perfecto mexP 100 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

34_5 4342 7503 + Estricto mexQ 99.72 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

34_6 7500 8975 + Estricto opmE 99.39 3003700 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

101_7 5556 8693 - Estricto mexY 93.5 3003033 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 99.9 

101_9 10064 10696 + Estricto MexZ 100 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 100 

135_9 11473 12537 + Estricto MexC 99.44 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 91.47 

135_10 12565 15696 + Estricto MexD 95.43 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

135_8 10650 11213 - Estricto Type A NfxB 100 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

87_12 9851 10528 + Perfecto cpxR* 100 3004054 
MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM, DSA 
100 

47_27 32443 33150 + Perfecto ParR 100 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

FEN; PEM; DSA 

100 

47_28 33151 34437 + Estricto ParS 99.77 3005067 100 

31_3 3983 5134 - Perfecto MexA 100 3000377 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 

AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

31_2 827 3967 - Estricto MexB 99.9 3000378 100 

31_4 5409 5852 + Estricto MexR 100 3000506 100 

49_30 33929 34261 - Estricto nalC 99.09 3000818 51.64 

4_6 4839 5477 + Estricto nalD 100 3000819 100 

56_4 3126 4256 + Estricto MexV 99.73 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

56_5 4307 7363 + Estricto MexW 99.9 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

172_11 10941 12221 + Estricto MuxA 99.77 3004073 MAC; MON; TET; AMC 100 

213_4 1636 3624 + Estricto arnA 99.55 3002985 MAC; PEP 100 

13_42 44974 46077 + Estricto MexJ 99.73 3003692 MAC; TET; DSA 100 

13_43 46082 49159 + Estricto MexK 99.8 3003693 MAC; TET; DSA 100 

13_41 44240 44878 - Perfecto MexL 100 3003710 MAC; TET; DSA 100 

62_3 1785 2978 - Perfecto blaPDC-3 100 3002500 MON; CPN; CFP; CFM; PAM 100 

149_13 12072 12737 - Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

149_12 10615 12048 - Estricto basS 99.16 3003583 PEP 100 

203_5 6214 6885 - Perfecto cprR 100 3005063 PEP 100 

203_4 4922 6217 - Perfecto cprS 100 3005064 PEP 100 

85_2 1266 4376 + Estricto mexN 99.61 3003705 FEN 100 

40_21 32417 33055 - Estricto catB7 98.11 3002679 FEN 100 
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Cepa Contig Inicio Final OR Hit  Gen de resistencia %ID  ARO Clase de antibiótico %Cob 

PS20490 17_45 46774 47181 + Perfecto FosA 100 3000149 FOS 100 

PS20503 

3_48 50041 50595 - Perfecto AAC(6')-33 100 3002587 AMG 100 

3_46 48323 48973 - Estricto AAC(6')-Ib9 100 3002580 AMG 106.4 

3_44 46586 47365 - Estricto aadA 99.23 3002601 AMG 98.48 

325_8 4731 5534 + Estricto APH(3'')-Ib 99.63 3002639 AMG 100 

26_8 11926 12732 - Estricto APH(3')-IIb 99.25 3002645 AMG 100 

325_9 5534 6370 + Estricto APH(6)-Id 99.64 3002660 AMG 100 

85_3 2067 2399 + Perfecto emrE 100 3004038 AMG 100 

26_25 29437 30645 - Estricto bcr-1 99.75 3003801 BIC 100 

3_47 49015 49878 - Perfecto blaGES-19 100 3002348 CPN; CFP; PAM 100 

3_45 47414 48241 - Perfecto blaOXA-2 100 3001397 CPN; CFP; PAM 100 

36_26 23804 24592 - Estricto blaOXA-846 99.62 3005130 CPN; CFP; PAM 100 

2_55 64578 66026 + Estricto OpmH 99.79 3003682 DSA 100 

3_43 46075 46422 - Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

17_7 6740 7843 + Estricto TriA 99.18 3003679 DSA 95.82 

17_8 7840 8910 + Perfecto TriB 100 3003680 DSA 100 

17_9 8907 11954 + Estricto TriC 99.9 3003681 DSA 100 

152_2 713 3478 - Estricto gyrA 99.67 3003684 FLU 99.78 

193_5 3080 4513 + Perfecto PmpM 100 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

384_1 4 369 + Estricto soxR 100 3004107 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 77.56 

14_8 7971 8309 + Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

429_2 750 1994 - Estricto MexE 99.28 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

429_4 3360 4379 + Estricto MexS 100 3000813 FLU; DMP; FEN 100 

429_3 2225 3139 - Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

172_5 2771 2956 - Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

520_2 859 3351 - Estricto adeF 65.93 3000777 FLU; TET 78.38 

182_9 10448 10894 + Perfecto MexG 100 3000806 FLU; TET; DSA 100 

437_2 431 3520 - Estricto MexI 99.9 3000808 FLU; TET; DSA 100 

460_3 1799 2620 - Estricto vanW 32.33 3002965 GLU 97.15 

9_13 11494 12651 + Estricto mexP 99.48 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

9_14 12648 15809 + Estricto mexQ 99.62 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

472_2 655 3792 + Estricto mexY 93.5 3003033 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 99.9 

525_2 620 1234 + Estricto MexZ 96.19 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 97.14 

310_5 2994 6125 - Estricto MexD 95.43 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

310_4 1549 2988 - Estricto OprJ 99.58 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

464_2 790 1353 + Estricto Type A NfxB 100 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

147_2 2179 3636 - Perfecto OprM 100 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

116_12 9655 10332 + Perfecto cpxR* 100 3004054 100 

451_2 422 1129 - Estricto ParR 99.15 3005068 
MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

FEN; PEM; DSA 
100 

6_16 18379 18540 - Estricto ArmR 98.11 3004056 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 
AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

147_4 6794 7945 - Estricto MexA 99.74 3000377 100 

147_3 3638 6778 - Estricto MexB 99.9 3000378 100 

147_5 8220 8663 + Estricto MexR 99.32 3000506 100 

6_18 19178 19819 + Estricto nalC 99.06 3000818 100 

133_14 12477 13115 + Estricto nalD 100 3000819 100 

7_46 48164 49294 - Estricto MexV 99.47 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

7_45 45057 48113 - Estricto MexW 99.9 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

68_2 1558 3054 + Estricto OpmB 99.8 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100 

25_20 25651 27639 + Estricto arnA 99.4 3002985 MAC; PEP 100 

125_16 14533 15171 - Estricto MexL 99.53 3003710 MAC; TET; DSA 100 

9_42 46932 48125 + Perfecto blaPDC-19a 100 3005295 MON; CPN; CFP 100 

145_13 12067 12732 - Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

145_12 10610 12043 - Estricto basS 99.16 3003583 PEP 100 

111_11 14139 14810 - Perfecto cprR 100 3005063 PEP 100 

111_10 12847 14142 - Estricto cprS 99.54 3005064 PEP 100 

92_21 13388 14026 + Estricto catB7 98.11 3002679 FEN 100 

178_3 2052 2459 - Perfecto FosA 100 3000149 FOS 100 

3_42 45242 46081 - Estricto sul1 99.64 3000410 SUL 100 

3_36 39055 40230 + Estricto tet(D) 52.82 3000168 TET 99.24 

PS201139 

22_7 7669 8001 + Estricto emrE 95.45 3004038 AMG 100 

34_45 46569 47813 + Estricto bcr-1 93.27 3003801 BIC 102.99 

2_112 124635 125423 + Estricto blaOXA-50 87.02 3001796 CPN; CFP; PAM 100 

5_163 173986 175431 + Estricto OpmH 96.87 3003682 DSA 99.79 

84_15 14884 15954 + Estricto TriB 95.79 3003680 DSA 100 
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PS201139 

84_16 15951 18998 + Estricto TriC 99.21 3003681 DSA 100 

27_19 21542 22975 + Estricto PmpM 99.16 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

74_18 17354 17824 + Estricto soxR 96.15 3004107 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

7_29 31100 31438 + Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

77_6 4445 5689 + Estricto MexE 99.03 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

77_4 2026 3045 - Estricto MexS 98.53 3000813 FLU; DMP; FEN 100 

77_5 3265 4179 + Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

77_8 8896 10314 + Estricto OprN 97.88 3000805 FLU; DMP; FEN 100 

10_72 66303 66488 - Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

77_7 5711 8899 + Estricto adeF 67.49 3000777 FLU; TET 100.28 

83_5 4259 7426 + Estricto adeF 59.83 3000777 FLU; TET 99.62 

111_1 176 622 + Estricto MexG 96.62 3000806 FLU; TET; DSA 100 

111_2 630 1742 + Estricto MexH 94.05 3000807 FLU; TET; DSA 100 

18_63 69192 70013 + Estricto vanW 31.2 3002965 GLU 97.15 

83_4 3105 4262 + Estricto mexP 89.09 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

4_105 117106 118269 - Estricto MexC 88.37 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

4_106 118395 118994 + Estricto Type A NfxB 86.56 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 106.42 

45_42 47604 49061 + Estricto OprM 99.38 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

67_8 4977 5654 + Estricto cpxR* 98.22 3004054 100 

1_211 185965 186672 - Estricto ParR 94.47 3005068 
MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

FEN; PEM; DSA 
100 

45_40 43295 44446 + Estricto MexA 99.74 3000377 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 

AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

45_41 44462 47602 + Estricto MexB 99.24 3000378 100 

45_39 42577 43020 - Estricto MexR 96.6 3000506 100 

19_41 39983 40621 - Estricto nalD 98.11 3000819 100 

30_8 8373 9503 - Estricto MexV 95.48 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

3_185 189660 192791 + Estricto MuxB 99.42 3004074 MAC; MON; TET; AMC 100 

3_186 192788 195898 + Estricto MuxC 98.94 3004075 MAC; MON; TET; AMC 100 

3_187 195895 197394 + Estricto OpmB 97.19 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100.2 

25_64 70162 73239 - Estricto MexK 98.73 3003693 MAC; TET; DSA 100 

26_7 9075 10268 - Perfecto blaPDC-42 100 3006789 MON; CPN; CFP 100 

14_2 715 1446 - Estricto cprR 98.65 3005063 PEP 108.97 

PS201267 

26_10 8660 9466 + Estricto APH(3')-IIb 98.88 3002645 AMG 100 

55_27 32773 33105 - Estricto emrE 99.09 3004038 AMG 100 

109_4 1238 2446 - Estricto bcr-1 99.5 3003801 BIC 100 

29_19 18673 19461 - Perfecto blaOXA-396 100 3001582 CPN; CFP; PAM 100 

7_14 16045 17493 - Perfecto OpmH 100 3003682 DSA 100 

21_76 77886 79038 + Perfecto TriA 100 3003679 DSA 95.82 

21_77 79034 80104 + Estricto TriB 99.72 3003680 DSA 100 

21_78 80101 83148 + Perfecto TriC 100 3003681 DSA 100 

28_5 3130 4563 + Estricto PmpM 99.79 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

54_19 15050 15388 - Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

76_3 2559 3803 + Perfecto MexE 100 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

76_4 3825 7013 + Perfecto MexF 100 3000804 FLU; DMP; FEN 100 

76_1 174 1193 - Estricto MexS 100 3000813 FLU; DMP; FEN 100 

76_2 1414 2328 + Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

76_5 7010 8428 + Perfecto OprN 100 3000805 FLU; DMP; FEN 100 

9_58 55441 55626 - Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

78_2 165 611 - Perfecto MexG 100 3000806 FLU; TET; DSA 100 

114_2 956 4045 + Perfecto MexI 100 3000808 FLU; TET; DSA 100 

114_3 4042 5505 + Perfecto OpmD 100 3000809 FLU; TET; DSA 100 

3_80 85232 86053 + Estricto vanW 31.95 3002965 GLU 97.15 

71_20 24966 26123 - Perfecto mexP 100 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

71_19 21808 24969 - Estricto mexQ 99.72 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

71_18 20336 21811 - Estricto opmE 99.19 3003700 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

70_9 8489 11626 - Estricto mexY 93.79 3003033 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 99.9 

70_11 12997 13629 + Estricto MexZ 100 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 100 

1_9 11535 12599 + Estricto MexC 99.72 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 91.47 

1_10 12627 15758 + Estricto MexD 95.43 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

1_11 15764 17203 + Estricto OprJ 99.37 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

1_8 10712 11275 - Estricto Type A NfxB 99.47 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

44_2 2178 3635 - Perfecto OprM 100 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

91_3 907 1584 - Perfecto cpxR* 100 3004054 100 

90_13 16188 16895 + Perfecto ParR 100 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

FEN; PEM; DSA 

100 

90_14 16896 18182 + Estricto ParS 99.77 3005067 100 
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PS201267 

6_38 41764 41925 - Perfecto ArmR 100 3004056 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 
AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

44_4 6793 7944 - Perfecto MexA 100 3000377 100 

44_3 3637 6777 - Estricto MexB 99.9 3000378 100 

44_5 8219 8662 + Estricto MexR 100 3000506 100 

6_40 42563 43204 + Estricto nalC 99.06 3000818 100 

10_16 16127 16765 + Estricto nalD 100 3000819 100 

1_238 263638 264768 - Estricto MexV 99.73 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

1_237 260531 263587 - Perfecto MexW 100 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

38_14 20785 22065 - Estricto MuxA 99.77 3004073 MAC; MON; TET; AMC 100 

38_13 17657 20788 - Perfecto MuxB 100 3004074 MAC; MON; TET; AMC 100 

38_12 14550 17660 - Perfecto MuxC 100 3004075 MAC; MON; TET; AMC 100 

38_11 13054 14553 - Estricto OpmB 98.6 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100.2 

46_38 36690 38678 + Perfecto arnA 100 3002985 MAC; PEP 100 

10_119 128260 129363 - Perfecto MexJ 100 3003692 MAC; TET; DSA 100 

10_118 125178 128255 - Estricto MexK 99.9 3003693 MAC; TET; DSA 100 

10_120 129459 130097 + Perfecto MexL 100 3003710 MAC; TET; DSA 100 

26_19 21822 23015 - Perfecto blaPDC-3 100 3002500 MON; CPN; CFP; CFM; PAM 100 

18_80 87561 88226 + Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

18_81 88250 89683 + Perfecto basS 100 3003583 PEP 100 

5_93 105997 106668 - Perfecto cprR 100 3005063 PEP 100 

5_92 104705 106000 - Perfecto cprS 100 3005064 PEP 100 

17_40 38031 39188 - Estricto mexM 98.7 3003704 FEN 100 

17_39 34924 38034 - Estricto mexN 99.61 3003705 FEN 100 

3_39 51089 51727 - Estricto catB7 99.06 3002679 FEN 100 

15_78 78423 78830 + Perfecto FosA 100 3000149 FOS 100 

PS21222 

69_9 8366 8698 + Perfecto emrE 100 3004038 AMG 100 

187_1 3 1007 - Estricto bcr-1 100 3003801 BIC 83.33 

186_7 4958 5758 - Perfecto blaVIM -2 100 3002272 CPN; CFP; CFM; PAM; PEM 100 

6_16 13503 14291 - Perfecto blaOXA-395 100 3001581 CPN; CFP; PAM 100 

445_4 2149 3597 - Estricto OpmH 97.1 3003682 DSA 100 

186_6 4424 4771 - Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

64_14 13653 14756 + Estricto TriA 99.73 3003679 DSA 95.82 

64_15 14753 15823 + Estricto TriB 99.72 3003680 DSA 100 

64_16 15820 18867 + Estricto TriC 99.9 3003681 DSA 100 

136_1 1 2733 - Estricto gyrA 99.34 3003684 FLU 98.7 

382_5 2247 3680 - Estricto PmpM 99.79 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

454_3 2273 2743 - Perfecto soxR 100 3004107 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

108_5 4686 5024 - Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

284_3 4090 5334 - Perfecto MexE 100 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

284_5 6700 7413 + Estricto MexS 100 3000813 FLU; DMP; FEN 70.21 

284_4 5565 6479 - Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

114_10 6656 6841 - Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

284_2 883 4068 - Estricto adeF 67.21 3000777 FLU; TET 100.19 

401_3 3557 4669 - Perfecto MexH 100 3000807 FLU; TET; DSA 100 

401_2 455 3544 - Estricto MexI 99.9 3000808 FLU; TET; DSA 100 

468_3 1552 2373 + Estricto vanW 31.95 3002965 GLU 97.15 

274_4 3019 4176 + Estricto mexP 99.48 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

274_5 4173 7334 + Estricto mexQ 99.43 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

412_3 558 1190 - Estricto MexZ 100 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 100 

102_14 15152 18283 - Estricto MexD 95.43 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

102_13 13707 15146 - Estricto OprJ 99.16 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

395_2 988 1551 + Estricto Type A NfxB 100 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

86_2 2141 3598 - Perfecto OprM 100 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

507_4 2519 3196 - Perfecto cpxR* 100 3004054 100 

192_3 2543 3250 - Perfecto ParR 100 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 
FEN; PEM; DSA 

100 

192_2 1256 2542 - Estricto ParS 99.53 3005067 100 

86_4 6756 7907 - Perfecto MexA 100 3000377 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 
AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

86_3 3600 6740 - Estricto MexB 99.9 3000378 100 

86_5 8182 8625 + Estricto MexR 99.32 3000506 100 

484_3 1233 1874 - Estricto nalC 99.53 3000818 100 

410_5 3172 3810 - Estricto nalD 100 3000819 100 

41_7 7017 8147 - Estricto MexV 99.73 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

41_6 3910 6966 - Perfecto MexW 100 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

165_7 9637 10917 - Estricto MuxA 99.3 3004073 MAC; MON; TET; AMC 100 

165_6 6509 9640 - Estricto MuxB 99.9 3004074 MAC; MON; TET; AMC 100 
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165_5 3402 6512 - Perfecto MuxC 100 3004075 MAC; MON; TET; AMC 100 

165_4 1906 3405 - Estricto OpmB 98.8 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100.2 

44_20 25403 27280 + Estricto arnA 99.52 3002985 MAC; PEP 94.56 

525_2 893 1996 - Estricto MexJ 99.73 3003692 MAC; TET; DSA 100 

525_3 2092 2730 + Perfecto MexL 100 3003710 MAC; TET; DSA 100 

636_1 59 1252 - Perfecto blaPDC-3 100 3002500 MON; CPN; CFP; CFM; PAM 100 

9_32 32888 33553 + Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

9_33 33577 35010 + Estricto basS 98.95 3003583 PEP 100 

157_2 318 1613 + Perfecto cprS 100 3005064 PEP 100 

194_1 17 1174 + Estricto mexM 98.7 3003704 FEN 100 

194_2 1171 4281 + Estricto mexN 99.61 3003705 FEN 100 

260_3 2118 2756 - Estricto catB7 99.06 3002679 FEN 100 

223_6 5192 5521 + Estricto FosA 99.08 3000149 FOS 80.74 

186_5 3591 4430 - Perfecto sul1 100 3000410 SUL 100 

PS21575 

12_99 103613 104419 - Estricto APH(3')-IIb 98.51 3002645 AMG 100 

3_64 88022 88354 - Perfecto emrE 100 3004038 AMG 100 

12_116 121124 122332 - Perfecto bcr-1 100 3003801 BIC 100 

7_105 105805 106593 - Perfecto blaOXA-486 100 3003643 CPN; CFP; PAM 100 

3_81 108909 110357 - Estricto OpmH 97.3 3003682 DSA 100 

21_16 18506 19658 - Perfecto TriA 100 3003679 DSA 95.82 

21_15 17439 18509 - Estricto TriB 99.44 3003680 DSA 100 

21_14 14395 17442 - Perfecto TriC 100 3003681 DSA 100 

4_194 203780 205213 - Estricto PmpM 99.79 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

18_19 17445 17915 + Perfecto soxR 100 3004107 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

17_55 61848 62186 + Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

24_51 61649 62893 - Estricto MexE 99.76 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

24_50 58439 61627 - Perfecto MexF 100 3000804 FLU; DMP; FEN 100 

24_53 64259 65278 + Estricto MexS 100 3000813 FLU; DMP; FEN 100 

24_52 63124 64038 - Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

24_49 57024 58442 - Perfecto OprN 100 3000805 FLU; DMP; FEN 100 

2_29 31600 31785 + Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

27_6 7574 8020 - Perfecto MexG 100 3000806 FLU; TET; DSA 100 

27_5 6454 7566 - Perfecto MexH 100 3000807 FLU; TET; DSA 100 

27_4 3352 6441 - Estricto MexI 99.9 3000808 FLU; TET; DSA 100 

27_3 1892 3355 - Estricto OpmD 99.59 3000809 FLU; TET; DSA 100 

26_47 52136 52957 - Estricto vanW 31.58 3002965 GLU 97.15 

76_14 14575 15732 - Perfecto mexP 100 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

76_13 11417 14578 - Estricto mexQ 99.62 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

76_12 9945 11420 - Estricto opmE 99.19 3003700 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

35_23 19555 22692 + Estricto mexY 93.5 3003033 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 99.9 

35_21 17552 18184 - Estricto MexZ 100 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 100 

1_28 31770 32834 + Estricto MexC 99.44 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 91.47 

1_29 32862 35993 + Estricto MexD 95.43 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

1_30 35999 37438 + Estricto OprJ 99.16 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

1_27 30947 31510 - Estricto Type A NfxB 100 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

38_2 2196 3653 - Perfecto OprM 100 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

52_27 23439 24116 - Perfecto cpxR* 100 3004054 100 

15_104 116190 116897 + Estricto ParR 98.72 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

FEN; PEM; DSA 

100 

15_105 116898 118184 + Estricto ParS 99.77 3005067 100 

38_4 6811 7962 - Perfecto MexA 100 3000377 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 
AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

38_3 3655 6795 - Estricto MexB 99.9 3000378 100 

38_5 8237 8680 + Estricto MexR 100 3000506 100 

45_30 33870 34511 - Estricto nalC 99.06 3000818 100 

31_49 59387 60025 + Estricto nalD 99.53 3000819 100 

1_257 284137 285267 - Estricto MexV 99.47 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

1_256 281030 284086 - Perfecto MexW 100 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

24_15 16345 17625 + Estricto MuxA 99.77 3004073 MAC; MON; TET; AMC 100 

24_16 17622 20753 + Perfecto MuxB 100 3004074 MAC; MON; TET; AMC 100 

24_17 20750 23860 + Perfecto MuxC 100 3004075 MAC; MON; TET; AMC 100 

24_18 23857 25353 + Perfecto OpmB 100 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100 

31_28 34941 36929 + Estricto arnA 99.7 3002985 MAC; PEP 100 

10_100 110203 111306 - Estricto MexJ 99.73 3003692 MAC; TET; DSA 100 

10_99 107121 110198 - Estricto MexK 99.8 3003693 MAC; TET; DSA 100 

10_101 111402 112040 + Perfecto MexL 100 3003710 MAC; TET; DSA 100 

12_90 90077 91270 + Perfecto blaPDC-1 100 3002497 MON; CPN; CFP 100 
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19_80 87601 88266 + Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

19_81 88290 89723 + Perfecto basS 100 3003583 PEP 100 

5_103 116817 117488 - Perfecto cprR 100 3005063 PEP 100 

5_102 115525 116820 - Perfecto cprS 100 3005064 PEP 100 

44_50 45552 46709 - Estricto mexM 98.7 3003704 FEN 100 

44_49 42445 45555 - Estricto mexN 99.61 3003705 FEN 100 

30_13 9314 9952 + Estricto catB7 99.53 3002679 FEN 100 

2_266 262271 262678 + Perfecto FosA 100 3000149 FOS 100 

PS21632 

96_10 8697 9503 + Estricto APH(3')-IIb 98.88 3002645 AMG 100 

40_31 36048 36380 + Perfecto emrE 100 3004038 AMG 100 

8_82 84836 85624 - Perfecto blaOXA-904 100 3006092 CPN; CFP; PAM 100 

40_14 14045 15493 + Estricto OpmH 97.3 3003682 DSA 100 

62_12 14508 15660 - Perfecto TriA 100 3003679 DSA 95.82 

62_11 13441 14511 - Estricto TriB 99.44 3003680 DSA 100 

62_10 10397 13444 - Perfecto TriC 100 3003681 DSA 100 

54_31 27998 29431 - Estricto PmpM 99.79 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

12_47 43001 43339 - Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

232_5 5473 6717 - Perfecto MexE 100 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

232_7 8083 8142 + Estricto MexS 100 3000813 FLU; DMP; FEN 5.9 

238_12 6695 7480 - Estricto MexS 99.62 3000813 FLU; DMP; FEN 76.99 

232_6 6948 7862 - Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

232_3 848 2266 - Perfecto OprN 100 3000805 FLU; DMP; FEN 100 

6_86 86163 86348 - Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

232_4 2263 5451 - Estricto adeF 67.3 3000777 FLU; TET 100.28 

192_7 5878 8967 - Perfecto MexI 100 3000808 FLU; TET; DSA 100 

192_6 4418 5881 - Estricto OpmD 99.59 3000809 FLU; TET; DSA 100 

2_97 89022 89843 + Estricto vanW 31.58 3002965 GLU 97.15 

239_4 3014 4171 + Estricto mexP 99.74 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

239_5 4168 7329 + Estricto mexQ 99.91 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

185_1 1 1404 + Estricto opmE 98.92 3003700 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 95.11 

137_8 6579 9716 + Estricto mexY 93.5 3003033 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 99.9 

137_6 4576 5208 - Estricto MexZ 99.52 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 100 

13_58 63443 64507 - Estricto MexC 98.87 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 91.47 

13_57 60284 63415 - Estricto MexD 95.43 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

13_56 58839 60278 - Estricto OprJ 99.16 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

13_59 64767 65330 + Estricto Type A NfxB 100 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

35_2 2189 3646 - Perfecto OprM 100 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

112_19 17419 18096 + Perfecto cpxR* 100 3004054 100 

82_16 20287 20994 + Estricto ParR 99.15 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

FEN; PEM; DSA 

100 

82_17 20995 22281 + Estricto ParS 99.77 3005067 100 

70_14 16349 16510 - Perfecto ArmR 100 3004056 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 
AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

35_4 6804 7955 - Perfecto MexA 100 3000377 100 

35_3 3648 6788 - Estricto MexB 99.9 3000378 100 

35_5 8230 8673 + Estricto MexR 100 3000506 100 

70_16 17148 17789 + Estricto nalC 99.06 3000818 100 

9_72 74222 74860 - Estricto nalD 99.53 3000819 100 

4_103 99653 100783 - Estricto MexV 99.73 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

4_102 96546 99602 - Estricto MexW 99.8 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

24_11 17504 18784 - Estricto MuxA 99.77 3004073 MAC; MON; TET; AMC 100 

24_10 14376 17507 - Estricto MuxB 99.81 3004074 MAC; MON; TET; AMC 100 

24_9 11269 14379 - Estricto MuxC 99.9 3004075 MAC; MON; TET; AMC 100 

24_8 9773 11272 - Estricto OpmB 98.8 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100.2 

34_9 9251 11239 - Estricto arnA 99.4 3002985 MAC; PEP 100 

164_9 9128 12205 - Estricto MexK 99.9 3003693 MAC; TET; DSA 100 

169_2 200 838 + Perfecto MexL 100 3003710 MAC; TET; DSA 100 

66_21 23686 24351 + Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

66_22 24375 25808 + Perfecto basS 100 3003583 PEP 100 

104_6 5911 6582 + Perfecto cprR 100 3005063 PEP 100 

104_7 6579 7874 + Perfecto cprS 100 3005064 PEP 100 

63_27 28107 29264 - Estricto mexM 98.96 3003704 FEN 100 

63_26 25000 28110 - Estricto mexN 99.61 3003705 FEN 100 

163_11 7372 8010 + Estricto catB7 98.58 3002679 FEN 100 

76_25 20565 20972 + Estricto FosA 99.26 3000149 FOS 100 

PS21634 
16_98 102923 103738 - Estricto APH(3')-IIb 98.15 3002645 AMG 101.12 

1_180 200955 201287 + Estricto emrE 99.09 3004038 AMG 100 
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Cepa Contig Inicio Final OR Hit  Gen de resistencia %ID  ARO Clase de antibiótico %Cob 

PS21634 

58_7 6843 8051 + Perfecto bcr-1 100 3003801 BIC 100 

7_100 112408 113196 + Estricto blaOXA-851 99.62 3006043 CPN; CFP; PAM 100 

1_163 178954 180402 + Perfecto OpmH 100 3003682 DSA 100 

22_76 78163 79266 + Estricto TriA 99.73 3003679 DSA 95.82 

22_77 79263 80333 + Perfecto TriB 100 3003680 DSA 100 

22_78 80330 83377 + Perfecto TriC 100 3003681 DSA 100 

28_80 77118 78551 - Estricto PmpM 99.79 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

32_19 16935 17405 + Perfecto soxR 100 3004107 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

2_96 100206 100544 + Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

12_4 2625 3869 + Perfecto MexE 100 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

12_5 3891 7079 + Perfecto MexF 100 3000804 FLU; DMP; FEN 100 

12_2 240 1259 - Estricto MexS 100 3000813 FLU; DMP; FEN 100 

12_3 1480 2394 + Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

12_6 7076 8494 + Estricto OprN 99.79 3000805 FLU; DMP; FEN 100 

8_119 131763 131948 + Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

31_6 7502 7948 - Estricto MexG 99.32 3000806 FLU; TET; DSA 100 

31_5 6382 7494 - Perfecto MexH 100 3000807 FLU; TET; DSA 100 

31_4 3280 6369 - Perfecto MexI 100 3000808 FLU; TET; DSA 100 

31_3 1820 3283 - Perfecto OpmD 100 3000809 FLU; TET; DSA 100 

11_47 52162 52983 - Estricto vanW 31.58 3002965 GLU 97.15 

54_4 3202 4359 + Perfecto mexP 100 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

54_5 4356 7517 + Estricto mexQ 99.53 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

54_6 7514 8989 + Estricto opmE 99.39 3003700 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

39_34 36662 39799 - Estricto mexY 93.59 3003033 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 99.9 

39_36 41170 41802 + Estricto MexZ 100 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 100 

21_60 67513 68577 - Estricto MexC 99.72 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 91.47 

21_59 64354 67485 - Estricto MexD 95.43 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

21_58 62909 64348 - Estricto OprJ 99.37 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

21_61 68837 69400 + Estricto Type A NfxB 100 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

14_82 91685 93142 - Perfecto OprM 100 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

18_19 17419 18096 + Perfecto cpxR* 100 3004054 100 

5_104 116370 117077 + Perfecto ParR 100 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 
FEN; PEM; DSA 

100 

5_105 117078 118364 + Estricto ParS 99.77 3005067 100 

14_84 96300 97451 - Perfecto MexA 100 3000377 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 

AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

14_83 93144 96284 - Estricto MexB 99.9 3000378 100 

14_85 97726 98169 + Estricto MexR 100 3000506 100 

2_201 212405 213046 - Estricto nalC 98.59 3000818 100 

2_348 372386 373024 - Estricto nalD 100 3000819 100 

4_66 64336 65466 + Estricto MexV 99.47 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

4_67 65517 68573 + Perfecto MexW 100 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

12_40 47894 49174 - Estricto MuxA 99.53 3004073 MAC; MON; TET; AMC 100 

12_39 44766 47897 - Perfecto MuxB 100 3004074 MAC; MON; TET; AMC 100 

12_38 41659 44769 - Perfecto MuxC 100 3004075 MAC; MON; TET; AMC 100 

12_37 40166 41662 - Perfecto OpmB 100 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100 

2_369 395524 397512 - Estricto arnA 99.7 3002985 MAC; PEP 100 

2_244 259204 260307 + Perfecto MexJ 100 3003692 MAC; TET; DSA 100 

2_245 260312 263389 + Estricto MexK 99.8 3003693 MAC; TET; DSA 100 

2_243 258470 259108 - Perfecto MexL 100 3003710 MAC; TET; DSA 100 

16_89 89374 90567 + Perfecto blaPDC-3 100 3002500 MON; CPN; CFP; CFM; PAM 100 

19_13 12054 12719 - Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

19_12 10597 12030 - Perfecto basS 100 3003583 PEP 100 

6_96 111971 112642 + Perfecto cprR 100 3005063 PEP 100 

6_97 112639 113934 + Estricto cprS 99.77 3005064 PEP 100 

30_77 77148 78305 - Estricto mexM 98.44 3003704 FEN 100 

30_76 74041 77151 - Estricto mexN 99.61 3003705 FEN 100 

11_124 113665 114303 + Estricto catB7 98.58 3002679 FEN 100 

3_222 246460 246867 - Perfecto FosA 100 3000149 FOS 100 

PS21804 

7_10 8050 8856 + Estricto APH(3')-IIb 98.51 3002645 AMG 100 

8_91 106723 107055 + Estricto emrE 99.09 3004038 AMG 100 

119_7 6843 8051 + Perfecto bcr-1 100 3003801 BIC 100 

3_100 113212 114000 + Perfecto blaOXA-494 100 3005727 CPN; CFP; PAM 100 

8_74 84720 86168 + Estricto OpmH 97.3 3003682 DSA 100 

52_15 15672 16824 + Perfecto TriA 100 3003679 DSA 95.82 

52_16 16820 17890 + Estricto TriB 99.72 3003680 DSA 100 

52_17 17887 20934 + Estricto TriC 99.9 3003681 DSA 100 
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PS21804 

106_15 9298 10731 - Perfecto PmpM 100 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

49_19 17347 17817 + Perfecto soxR 100 3004107 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

2_52 56149 56487 + Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

27_3 1570 2814 + Perfecto MexE 100 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

27_4 2836 6024 + Perfecto MexF 100 3000804 FLU; DMP; FEN 100 

27_1 1 204 - Estricto MexS 100 3000813 FLU; DMP; FEN 20.06 

27_2 425 1339 + Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

27_5 6021 7439 + Estricto OprN 99.79 3000805 FLU; DMP; FEN 100 

5_4 4576 4761 + Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

34_45 49149 49595 + Perfecto MexG 100 3000806 FLU; TET; DSA 100 

34_46 49603 50715 + Estricto MexH 99.73 3000807 FLU; TET; DSA 100 

34_47 50728 53817 + Estricto MexI 99.9 3000808 FLU; TET; DSA 100 

34_48 53814 55277 + Estricto OpmD 99.79 3000809 FLU; TET; DSA 100 

22_22 19146 19967 + Estricto vanW 31.58 3002965 GLU 97.15 

89_4 3190 4347 + Estricto mexP 99.48 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

89_5 4344 7505 + Estricto mexQ 99.53 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

89_6 7502 8977 + Estricto opmE 99.19 3003700 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

68_21 16813 19950 + Estricto mexY 93.69 3003033 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 99.9 

68_19 14810 15442 - Estricto MexZ 100 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 100 

1_28 31846 33010 + Perfecto MexC 100 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 91.47 

1_29 33037 36168 + Estricto MexD 95.52 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

1_30 36174 37613 + Estricto OprJ 99.37 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

1_27 31122 31685 - Estricto Type A NfxB 99.47 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

83_15 19187 20644 + Estricto OprM 99.79 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

46_19 18589 19266 + Perfecto cpxR* 100 3004054 100 

18_79 85532 86239 + Estricto ParR 99.57 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 
FEN; PEM; DSA 

100 

18_80 86240 87526 + Estricto ParS 99.53 3005067 100 

83_13 14878 16029 + Estricto MexA 99.74 3000377 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 
AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

83_14 16045 19185 + Estricto MexB 99.9 3000378 100 

83_12 14160 14603 - Estricto MexR 100 3000506 100 

2_157 170414 171055 - Estricto nalC 99.06 3000818 100 

54_27 29492 30130 + Estricto nalD 100 3000819 100 

1_360 375547 376677 - Estricto MexV 99.73 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

1_359 372440 375496 - Estricto MexW 99.71 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

27_39 46839 48119 - Estricto MuxA 99.77 3004073 MAC; MON; TET; AMC 100 

27_38 43711 46842 - Perfecto MuxB 100 3004074 MAC; MON; TET; AMC 100 

27_37 40604 43714 - Perfecto MuxC 100 3004075 MAC; MON; TET; AMC 100 

27_36 39111 40607 - Estricto OpmB 99.6 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100 

54_6 5002 6990 + Estricto arnA 99.7 3002985 MAC; PEP 100 

2_200 217192 218295 + Estricto MexJ 99.46 3003692 MAC; TET; DSA 100 

2_201 218300 221377 + Estricto MexK 99.71 3003693 MAC; TET; DSA 100 

2_199 216458 217096 - Estricto MexL 99.53 3003710 MAC; TET; DSA 100 

7_19 21210 22403 - Perfecto blaPDC-113 100 3006491 MON; CPN; CFP 100 

14_80 87576 88241 + Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

14_81 88265 89698 + Perfecto basS 100 3003583 PEP 100 

4_108 121398 122069 - Perfecto cprR 100 3005063 PEP 100 

4_107 120106 121401 - Perfecto cprS 100 3005064 PEP 100 

32_10 11616 12773 + Estricto mexM 98.7 3003704 FEN 100 

32_11 12770 15880 + Estricto mexN 99.61 3003705 FEN 100 

71_19 21776 22414 - Estricto catB7 99.06 3002679 FEN 100 

47_35 33866 34273 + Perfecto FosA 100 3000149 FOS 100 

PS21817 

18_50 56663 57469 - Estricto APH(3')-IIb 98.88 3002645 AMG 100 

4_28 36835 37167 - Perfecto emrE 100 3004038 AMG 100 

137_4 1238 2446 - Perfecto bcr-1 100 3003801 BIC 100 

1_152 165691 166479 - Perfecto blaOXA-486 100 3003643 CPN; CFP; PAM 100 

4_45 57721 59169 - Perfecto OpmH 100 3003682 DSA 100 

44_16 18468 19620 - Perfecto TriA 100 3003679 DSA 95.82 

44_15 17401 18471 - Estricto TriB 99.44 3003680 DSA 100 

44_14 14357 17404 - Perfecto TriC 100 3003681 DSA 100 

90_1 13 2784 - Estricto gyrA 99.89 3003684 FLU 100 

57_27 24119 25552 - Perfecto PmpM 100 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

143_2 151 621 - Perfecto soxR 100 3004107 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

11_77 79683 80021 - Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

176_3 3900 5144 - Perfecto MexE 100 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

176_2 690 3878 - Perfecto MexF 100 3000804 FLU; DMP; FEN 100 
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PS21817 

176_5 6510 7529 + Estricto MexS 100 3000813 FLU; DMP; FEN 100 

176_4 5375 6289 - Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

6_4 4585 4770 + Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

170_1 204 650 + Perfecto MexG 100 3000806 FLU; TET; DSA 100 

170_2 658 1770 + Perfecto MexH 100 3000807 FLU; TET; DSA 100 

170_3 1783 4872 + Perfecto MexI 100 3000808 FLU; TET; DSA 100 

170_4 4869 6332 + Perfecto OpmD 100 3000809 FLU; TET; DSA 100 

22_25 22169 22990 + Estricto vanW 31.58 3002965 GLU 97.15 

87_4 3218 4375 + Estricto mexP 99.48 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

87_5 4372 7533 + Estricto mexQ 99.34 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

87_6 7530 9005 + Estricto opmE 99.39 3003700 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

79_16 12410 15547 + Estricto mexY 93.59 3003033 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 99.9 

79_14 10407 11039 - Estricto MexZ 100 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 100 

12_9 11367 12531 + Perfecto MexC 100 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 91.47 

12_10 12558 15689 + Estricto MexD 95.33 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

12_11 15695 17134 + Estricto OprJ 99.16 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

12_8 10643 11206 - Estricto Type A NfxB 100 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

71_15 19608 21065 + Perfecto OprM 100 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

7_99 97538 98215 - Perfecto cpxR* 100 3004054 100 

41_27 32453 33160 + Perfecto ParR 100 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 
FEN; PEM; DSA 

100 

41_28 33161 34447 + Estricto ParS 99.53 3005067 100 

2_144 158185 158346 - Perfecto ArmR 100 3004056 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 

AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

71_13 15299 16450 + Perfecto MexA 100 3000377 100 

71_14 16466 19606 + Estricto MexB 99.9 3000378 100 

71_12 14593 15024 - Estricto MexR 96.6 3000506 97.28 

2_146 158984 159625 + Estricto nalC 99.06 3000818 100 

106_14 13034 13672 + Estricto nalD 100 3000819 100 

10_68 68338 69468 + Estricto MexV 99.47 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

10_69 69519 72575 + Estricto MexW 99.71 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

117_2 1131 4262 + Estricto MuxB 99.9 3004074 MAC; MON; TET; AMC 100 

117_3 4259 7369 + Perfecto MuxC 100 3004075 MAC; MON; TET; AMC 100 

117_4 7366 8862 + Estricto OpmB 99.6 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100 

39_28 34905 36893 + Estricto arnA 99.7 3002985 MAC; PEP 100 

2_102 111744 112847 - Perfecto MexJ 100 3003692 MAC; TET; DSA 100 

2_101 108662 111739 - Estricto MexK 99.9 3003693 MAC; TET; DSA 100 

2_103 112943 113581 + Perfecto MexL 100 3003710 MAC; TET; DSA 100 

18_41 43127 44320 + Perfecto blaPDC-24 100 3006618 MON; CPN; CFP 100 

107_13 12099 12764 - Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

107_12 10642 12075 - Perfecto basS 100 3003583 PEP 100 

98_13 15600 16271 - Perfecto cprR 100 3005063 PEP 100 

98_12 14308 15603 - Perfecto cprS 100 3005064 PEP 100 

108_1 149 1306 + Estricto mexM 98.96 3003704 FEN 100 

108_2 1303 4413 + Estricto mexN 99.71 3003705 FEN 100 

29_22 34130 34768 - Estricto catB7 99.06 3002679 FEN 100 

47_17 14330 14737 - Perfecto FosA 100 3000149 FOS 100 

PS21832 

390_2 532 1104 - Estricto AAC(6')-Ib8 100 3002579 AMG 84.44 

364_2 905 1684 + Estricto aadA 99.23 3002601 AMG 98.48 

174_14 10849 11643 - Estricto APH(3')-IIa 92.05 3002644 AMG 100 

68_9 12228 13034 - Estricto APH(3')-IIb 98.88 3002645 AMG 100 

1_50 68703 69035 - Perfecto emrE 100 3004038 AMG 100 

69_24 16813 18021 + Perfecto bcr-1 100 3003801 BIC 100 

364_1 13 753 + Perfecto blaIMP-75 100 3005480 CPN; CFP; CFM; PAM; PEM 101.63 

13_53 55378 56166 + Perfecto blaOXA-396 100 3001582 CPN; CFP; PAM 100 

1_67 89604 91052 - Estricto OpmH 97.1 3003682 DSA 100 

351_1 111 458 + Perfecto qacEdelta1 100 3005010 DSA 100 

64_16 18460 19563 - Estricto TriA 99.73 3003679 DSA 95.82 

64_15 17393 18463 - Estricto TriB 99.72 3003680 DSA 100 

64_14 14349 17396 - Perfecto TriC 100 3003681 DSA 100 

14_19 16790 19555 + Estricto gyrA 99.57 3003684 FLU 99.78 

119_18 12352 13785 - Perfecto PmpM 100 3004077 FLU; AMG; DSA 100 

212_11 8714 9184 + Perfecto soxR 100 3004107 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

24_12 11850 12188 + Perfecto YajC 100 3005040 FLU; CFP; GLC; PAM; TET; RIF; FEN; DSA 100 

155_3 4125 5369 - Estricto MexE 99.76 3000803 FLU; DMP; FEN 100 

155_2 915 4103 - Perfecto MexF 100 3000804 FLU; DMP; FEN 100 

155_5 6735 7754 + Estricto MexS 100 3000813 FLU; DMP; FEN 100 
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PS21832 

155_4 5600 6514 - Estricto MexT 99.63 3000814 FLU; DMP; FEN 87.61 

142_8 9422 9607 + Perfecto rsmA 100 3005069 FLU; DMP; FEN 100 

65_1 63 509 - Perfecto MexG 100 3000806 FLU; TET; DSA 100 

238_2 924 4013 + Perfecto MexI 100 3000808 FLU; TET; DSA 100 

238_3 4010 5473 + Estricto OpmD 99.79 3000809 FLU; TET; DSA 100 

174_13 10466 10828 - Estricto BLMT 88.24 3005036 GLU 95.24 

293_3 1559 2380 + Estricto vanW 31.58 3002965 GLU 97.15 

121_4 2365 3522 + Estricto mexP 99.48 3003698 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

121_5 3519 6680 + Estricto mexQ 99.62 3003699 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

121_6 6677 8152 + Estricto opmE 99.39 3003700 MAC; CPN; TET; DMP; FEN; DSA 100 

78_5 2701 5838 - Estricto mexY 93.69 3003033 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 99.9 

78_7 7209 7841 + Estricto MexZ 99.52 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DSA 100 

59_9 11473 12537 + Estricto MexC 99.15 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 91.47 

59_10 12565 15696 + Estricto MexD 95.43 3000801 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

59_11 15702 17141 + Estricto OprJ 99.16 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

59_8 10650 11213 - Estricto Type A NfxB 100 3004059 MAC; FLU; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100 

86_2 2191 3648 - Perfecto OprM 100 3000379 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 

100 

110_19 18596 19273 + Perfecto cpxR* 100 3004054 100 

89_16 20263 20970 + Estricto ParR 99.57 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 

FEN; PEM; DSA 

100 

89_17 20971 22257 + Estricto ParS 99.3 3005067 100 

12_63 66886 67047 - Estricto ArmR 98.11 3004056 

MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 

AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 

100 

86_4 6806 7957 - Perfecto MexA 100 3000377 100 

86_3 3650 6790 - Estricto MexB 99.71 3000378 100 

86_5 8232 8675 + Estricto MexR 99.32 3000506 100 

12_65 67685 68326 + Estricto nalC 99.06 3000818 100 

36_29 32572 33210 + Estricto nalD 99.53 3000819 100 

10_69 68851 69981 + Perfecto MexV 100 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

10_70 70032 73088 + Estricto MexW 99.8 3003031 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100 

250_2 2212 5343 - Perfecto MuxB 100 3004074 MAC; MON; TET; AMC 100 

325_2 880 2376 + Perfecto OpmB 100 3004072 MAC; MON; TET; AMC 100 

36_8 8083 10071 + Estricto arnA 99.4 3002985 MAC; PEP 100 

12_21 20415 21518 - Estricto MexJ 99.73 3003692 MAC; TET; DSA 100 

12_20 17333 20410 - Estricto MexK 99.9 3003693 MAC; TET; DSA 100 

12_22 21614 22252 + Estricto MexL 99.53 3003710 MAC; TET; DSA 100 

49_1 45 1238 - Perfecto blaPDC-5 100 3002502 MON; CPN; CFP; CFM; PAM 100 

3_80 87629 88294 + Estricto basR 99.55 3003582 PEP 100 

3_81 88318 89751 + Estricto basS 99.79 3003583 PEP 100 

33_38 42835 43506 - Perfecto cprR 100 3005063 PEP 100 

33_37 41543 42838 - Perfecto cprS 100 3005064 PEP 100 

173_2 909 4019 + Estricto mexN 99.71 3003705 FEN 100 

129_10 8394 9032 - Estricto catB7 99.06 3002679 FEN 100 

30_15 12661 13068 - Perfecto FosA 100 3000149 FOS 100 

351_2 452 1291 + Estricto sul1 99.64 3000410 SUL 100 

OR: Orientación, %ID: Porcentaje de identidad, ARO: Número de Antibiotic Resistance Ontology en la Comprehensive Antibiotic 

Resistance Database, %Cob: Porcentaje de cobertura, AMG: Aminoglucósidos, CPN: Carbapenémicos, CFP: Cefalosporinas, PAM: 

Penams, DSA: Desinfectantes y antisépticos, FLU: Fluoroquinolonas, TET: Tetraciclinas, GLC: Glicilciclinas, MAC: Macrólidos, LIN: 

Lincosamidas, RIF: Rifamicina, DMP: Diaminopirimidinas, FEN: Fenicoles, PEM: Penems, PEP: Péptidos, FOS: Ácidos fosfónicos, SUL: 

Sulfonamidas, EST: Estreptograminas, AMC: Aminocumarinas, MON: Monobactámicos, BIC: Biciclomicinas. Los genes subrayados 

representan mutaciones puntuales. *El gen cprX no está asociado con resistencia a desinfectantes y antisépticos, pero se agrupó con oprM 

por conveniencia de espacio debido a su casi idéntico perfil de resistencias asociadas.  
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ANEXO 5. Alineamiento en BLASTn para análisis del viruloma de A. baumannii y P. aeruginosa 

Cepa Gen 
Longitud 

Gen 
Contig 

Longitud 

Contig 
%ID  

Longitud 

(overlap) 
%Cob M G 

Inicio 

Gen 

Fin 

Gen 

Inicio 

Contig 

Fin 

Contig 
E-value Bit Score 

A20511 tsaP 1155 8 164603 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 158980 157826 0 2067 

 pilR 1422 19 73604 97.961 1422 100% 29 0 1 1422 33136 31715 0 2466 

 pilS 1569 19 73604 98.024 1569 100% 31 0 1 1569 34729 33161 0 2726 

 gspO 861 1 364238 100 861 100% 0 0 1 861 313194 314054 0 1591 

 pilC 1227 1 364238 100 1227 100% 0 0 1 1227 311968 313194 0 2266 

 pilB 1713 1 364238 100 1713 100% 0 0 1 1713 310226 311938 0 3164 

 fimV 1365 1 364238 100 1365 100% 0 0 1 1365 202602 203966 0 2521 

 pilF 801 1 364238 100 801 100% 0 0 1 801 123493 122693 0 1480 

 pilU 1119 6 174924 100 1119 100% 0 0 1 1119 147711 148829 0 2067 

 pilT 1038 6 174924 100 1038 100% 0 0 1 1038 146646 147683 0 1917 

 pilJ 2079 9 147033 100 2079 100% 0 0 1 2079 130250 128172 0 3840 

 pilI  537 9 147033 100 537 100% 0 0 1 537 130833 130297 0 992 

 pilH 363 9 147033 100 363 100% 0 0 1 363 131256 130894 0 671 

 pilG 384 9 147033 100 384 100% 0 0 1 384 131663 131280 0 710 

 fimT 516 12 114068 100 516 100% 0 0 1 516 101128 100613 0 953 

 pilE 426 4 196445 100 426 100% 0 0 1 426 139661 139236 0 787 

 RS16840 483 4 196445 100 483 100% 0 0 1 483 140140 139658 0 893 

 pilY1 3855 4 196445 98.859 3855 100% 44 0 1 3855 144007 140153 0 6876 

 pilX 819 4 196445 98.657 819 100% 11 0 1 819 144837 144019 0 1452 

 pilW 1002 4 196445 99.301 1002 100% 7 0 1 1002 145835 144834 0 1812 

 pilV 561 4 196445 99.822 561 100% 1 0 1 561 146396 145836 0 1031 

 fimU 474 4 196445 98.523 474 100% 7 0 1 474 146863 146390 0 837 

 pilA 438 4 196445 96.119 438 100% 14 2 1 438 156596 156162 0 712 

 pilQ 2166 4 196445 98.43 2166 100% 34 0 1 2166 171555 169390 0 3812 

 pilP 528 4 196445 99.242 528 100% 4 0 1 528 172150 171623 0 953 

 pilO 741 4 196445 99.595 741 100% 3 0 1 741 172901 172161 0 1352 

 pilN 642 4 196445 99.533 642 100% 3 0 1 642 173539 172898 0 1170 

 pilM 1059 4 196445 98.772 1059 100% 13 0 1 1059 174597 173539 0 1884 

 bap 6069 17 86038 99.965 5662 93% 2 0 408 6069 1 5662 0 10445 

 bap 6069 17 86038 90.476 63 1% 6 0 81 143 1 63 1.04E-15 84.2 

 bap 6069 118 302 99.338 302 5% 2 0 106 407 1 302 3.08E-155 547 

 bap 6069 118 302 92.5 80 1% 6 0 1 80 223 302 3.70E-25 115 

 bap 6069 118 302 97.368 38 1% 1 0 433 470 1 38 3.78E-10 65.8 

 bap 6069 129 162 95.541 157 3% 7 0 129 285 1 157 2.71E-66 252 

 bap 6069 131 142 90.141 142 2% 14 0 291 432 1 142 2.78E-46 185 

 bap 6069 131 142 95.238 105 2% 5 0 1 105 38 142 1.01E-40 167 

 bap 6069 140 110 97.778 45 1% 1 0 84 128 66 110 4.86E-14 78.7 

 csuA-B 537 7 165579 100 537 100% 0 0 1 537 142321 142857 0 992 

 csuA 548 7 165579 99.818 549 100% 0 1 1 548 142932 143480 0 1007 

 csuB 519 7 165579 100 519 100% 0 0 1 519 143486 144004 0 959 

 csuC 834 7 165579 100 834 100% 0 0 1 834 143998 144831 0 1541 

 csuD 2499 7 165579 100 2499 100% 0 0 1 2499 144828 147326 0 4615 

 csuE 1020 7 165579 99.804 1020 100% 2 0 1 1020 147323 148342 0 1873 

 pgaA 2439 31 38698 99.918 2439 100% 2 0 1 2439 3209 771 0 4494 

 pgaB 1830 16 94757 100 1066 58% 0 0 765 1830 1 1066 0 1969 

 pgaB 1830 31 38698 100 771 42% 0 0 1 771 771 1 0 1424 

 pgaC 1248 16 94757 100 1248 100% 0 0 1 1248 1066 2313 0 2305 

 pgaD 465 16 94757 100 465 100% 0 0 1 465 2310 2774 0 859 

 abaI 567 8 164603 98.765 567 100% 7 0 1 567 102404 101838 0 1009 

 abaR 717 8 164603 98.466 717 100% 11 0 1 717 103644 104360 0 1264 

A20912 tsaP 1155 9 162451 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 156828 155674 0 2067 

 pilR 1422 14 106354 97.961 1422 100% 29 0 1 1422 65808 64387 0 2466 

 pilS 1569 14 106354 98.024 1569 100% 31 0 1 1569 67401 65833 0 2726 

 gspO/pilD 861 1 364195 100 861 100% 0 0 1 861 51045 50185 0 1591 

 pilC 1227 1 364195 100 1227 100% 0 0 1 1227 52271 51045 0 2266 

 pilB 1713 1 364195 100 1713 100% 0 0 1 1713 54013 52301 0 3164 

 fimV 1365 1 364195 100 1365 100% 0 0 1 1365 161637 160273 0 2521 

 pilF 801 1 364195 100 801 100% 0 0 1 801 240746 241546 0 1480 

 pilU 1119 3 264147 100 1119 100% 0 0 1 1119 17048 15930 0 2067 

 pilT 1038 3 264147 100 1038 100% 0 0 1 1038 18113 17076 0 1917 

 pilJ 2079 10 146981 100 2079 100% 0 0 1 2079 130197 128119 0 3840 

 pilI  537 10 146981 100 537 100% 0 0 1 537 130780 130244 0 992 

 pilH 363 10 146981 100 363 100% 0 0 1 363 131203 130841 0 671 
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A20912 pilG 384 10 146981 100 384 100% 0 0 1 384 131610 131227 0 710 

 fimT 516 19 75059 100 516 100% 0 0 1 516 12941 13456 0 953 

 pilE 426 6 189553 100 426 100% 0 0 1 426 136820 137245 0 787 

 RS16840 483 6 189553 100 483 100% 0 0 1 483 136341 136823 0 893 

 pilY1 3855 6 189553 98.859 3855 100% 44 0 1 3855 132474 136328 0 6876 

 pilX 819 6 189553 98.657 819 100% 11 0 1 819 131644 132462 0 1452 

 pilW 1002 6 189553 99.301 1002 100% 7 0 1 1002 130646 131647 0 1812 

 pilV 561 6 189553 99.822 561 100% 1 0 1 561 130085 130645 0 1031 

 fimU 474 6 189553 98.523 474 100% 7 0 1 474 129618 130091 0 837 

 pilA 438 6 189553 96.119 438 100% 14 2 1 438 119885 120319 0 712 

 pilQ 2166 6 189553 98.43 2166 100% 34 0 1 2166 104926 107091 0 3812 

 pilP 528 6 189553 99.242 528 100% 4 0 1 528 104331 104858 0 953 

 pilO 741 6 189553 99.595 741 100% 3 0 1 741 103580 104320 0 1352 

 pilN 642 6 189553 99.533 642 100% 3 0 1 642 102942 103583 0 1170 

 pilM 1059 6 189553 98.772 1059 100% 13 0 1 1059 101884 102942 0 1884 

 bap 6069 2 277201 99.965 5662 93% 2 0 408 6069 1 5662 0 10445 

 bap 6069 2 277201 90.476 63 1% 6 0 81 143 1 63 1.07E-15 84.2 

 bap 6069 89 147 100 147 2% 0 0 106 252 147 1 2.13E-72 272 

 bap 6069 89 147 95.122 41 1% 2 0 436 476 144 104 3.87E-10 65.8 

 bap 6069 88 151 92.715 151 2% 11 0 87 237 151 1 2.81E-56 219 

 bap 6069 88 151 95.161 62 1% 3 0 415 476 150 89 3.82E-20 99 

 bap 6069 90 143 89.474 76 1% 8 0 84 159 66 141 1.37E-19 97.1 

 csuA-B 537 8 177856 100 537 100% 0 0 1 537 23259 22723 0 992 

 csuA 548 8 177856 99.818 549 100% 0 1 1 548 22648 22100 0 1007 

 csuB 519 8 177856 100 519 100% 0 0 1 519 22094 21576 0 959 

 csuC 834 8 177856 100 834 100% 0 0 1 834 21582 20749 0 1541 

 csuD 2499 8 177856 100 2499 100% 0 0 1 2499 20752 18254 0 4615 

 csuE 1020 8 177856 99.804 1020 100% 2 0 1 1020 18257 17238 0 1873 

 pgaA 2439 12 111365 99.918 2439 100% 2 0 1 2439 35490 37928 0 4494 

 pgaB 1830 12 111365 100 1830 100% 0 0 1 1830 37928 39757 0 3380 

 pgaC 1248 12 111365 100 1248 100% 0 0 1 1248 39757 41004 0 2305 

 pgaD 465 12 111365 100 465 100% 0 0 1 465 41001 41465 0 859 

 abaI 567 9 162451 98.765 567 100% 7 0 1 567 100252 99686 0 1009 

 abaR 717 9 162451 98.466 717 100% 11 0 1 717 101492 102208 0 1264 

A20997 tsaP 1155 8 165451 98.615 1155 100% 16 0 1 1155 159826 158672 0 2045 

 pilR 1422 17 88597 98.805 1422 100% 17 0 1 1422 48133 46712 0 2532 

 pilS 1569 17 88597 98.088 1569 100% 30 0 1 1569 49725 48157 0 2732 

 gspO 861 1 347272 97.909 861 100% 18 0 1 861 296237 297097 0 1491 

 pilC 1227 1 347272 98.941 1227 100% 13 0 1 1227 295011 296237 0 2194 

 pilB 1713 1 347272 98.949 1713 100% 18 0 1 1713 293269 294981 0 3064 

 fimV 1365 1 347272 99.267 1365 100% 10 0 1 1365 185646 187010 0 2466 

 pilF 801 1 347272 99.376 801 100% 5 0 1 801 106091 105291 0 1452 

 pilU 1119 2 321860 98.481 1119 100% 17 0 1 1119 26416 25298 0 1973 

 pilT 1038 2 321860 98.073 1038 100% 20 0 1 1038 27481 26444 0 1807 

 pilJ 2079 9 162521 99.327 2079 100% 14 0 1 2079 130728 132806 0 3762 

 pilI  537 9 162521 99.441 537 100% 3 0 1 537 130145 130681 0 976 

 pilH 363 9 162521 99.449 363 100% 2 0 1 363 129722 130084 0 660 

 pilG 384 9 162521 99.74 384 100% 1 0 1 384 129315 129698 0 704 

 fimT 516 9 162521 98.837 516 100% 6 0 1 516 101011 100496 0 920 

 pilE 426 3 238740 100 426 100% 0 0 1 426 142815 142390 0 787 

 RS16840 483 3 238740 97.723 483 100% 11 0 1 483 143294 142812 0 832 

 pilY1 3855 3 238740 99.326 3855 100% 26 0 1 3855 147161 143307 0 6975 

 pilX 819 3 238740 98.657 819 100% 11 0 1 819 147991 147173 0 1452 

 pilW 1002 3 238740 99.202 1002 100% 8 0 1 1002 148989 147988 0 1807 

 pilV 561 3 238740 99.643 561 100% 2 0 1 561 149550 148990 0 1026 

 fimU 474 3 238740 99.156 474 100% 4 0 1 474 150017 149544 0 854 

 pilA 438 3 238740 96.939 98 22% 3 0 1 98 158543 158446 2.59E-41 165 

 pilQ 2166 3 238740 98.846 2166 100% 25 0 1 2166 173504 171339 0 3862 

 pilP 528 3 238740 98.485 528 100% 8 0 1 528 174094 173567 0 931 

 pilO 741 3 238740 98.92 741 100% 8 0 1 741 174845 174105 0 1325 

 pilN 642 3 238740 99.377 642 100% 4 0 1 642 175483 174842 0 1164 

 pilM 1059 3 238740 99.15 1059 100% 9 0 1 1059 176541 175483 0 1906 

 bap 6069 29 37982 98.475 5246 86% 70 9 829 6069 37703 32463 0 9236 

 csuA-B 537 20 80254 98.51 537 100% 8 0 1 537 10897 10361 0 948 
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A20997 csuA 548 20 80254 97.814 549 100% 11 1 1 548 10286 9738 0 946 

 csuB 519 20 80254 98.844 519 100% 6 0 1 519 9732 9214 0 926 

 csuC 834 20 80254 98.681 834 100% 11 0 1 834 9220 8387 0 1480 

 csuD 2499 20 80254 98.279 2499 100% 43 0 1 2499 8390 5892 0 4377 

 csuE 1020 20 80254 98.039 1020 100% 20 0 1 1020 5895 4876 0 1773 

 pgaA 2439 15 93152 98.36 2439 100% 40 0 1 2439 47846 50284 0 4283 

 pgaB 1830 15 93152 98.47 1830 100% 28 0 1 1830 50284 52113 0 3225 

 pgaC 1248 15 93152 97.837 1248 100% 27 0 1 1248 52113 53360 0 2156 

 pgaD 465 15 93152 98.065 465 100% 9 0 1 465 53357 53821 0 809 

 abaI 567 8 165451 99.295 567 100% 4 0 1 567 104041 103475 0 1026 

 abaR 717 8 165451 98.605 717 100% 10 0 1 717 105282 105998 0 1269 

A201742 tsaP 1155 26 51656 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 45939 44785 0 2067 

 pilR 1422 20 79904 97.961 1422 100% 29 0 1 1422 39436 38015 0 2466 

 pilS 1569 20 79904 98.024 1569 100% 31 0 1 1569 41029 39461 0 2726 

 gspO 861 6 139982 100 861 100% 0 0 1 861 51045 50185 0 1591 

 pilC 1227 6 139982 100 1227 100% 0 0 1 1227 52271 51045 0 2266 

 pilB 1713 6 139982 100 1713 100% 0 0 1 1713 54013 52301 0 3164 

 fimV 1365 1 223972 100 1365 100% 0 0 1 1365 202500 203864 0 2521 

 pilF 801 1 223972 100 801 100% 0 0 1 801 123391 122591 0 1480 

 pilU 1119 5 164611 100 1119 100% 0 0 1 1119 16901 15783 0 2067 

 pilT 1038 5 164611 100 1038 100% 0 0 1 1038 17966 16929 0 1917 

 pilJ 2079 19 82224 100 2079 100% 0 0 1 2079 16785 18863 0 3840 

 pilI  537 19 82224 100 537 100% 0 0 1 537 16202 16738 0 992 

 pilH 363 19 82224 100 363 100% 0 0 1 363 15779 16141 0 671 

 pilG 384 19 82224 100 384 100% 0 0 1 384 15372 15755 0 710 

 fimT 516 11 114069 100 516 100% 0 0 1 516 12942 13457 0 953 

 pilE 426 4 177763 100 426 100% 0 0 1 426 152637 153062 0 787 

 RS16840 483 4 177763 100 483 100% 0 0 1 483 152158 152640 0 893 

 pilY1 3855 4 177763 98.859 3855 100% 44 0 1 3855 148291 152145 0 6876 

 pilX 819 4 177763 98.657 819 100% 11 0 1 819 147461 148279 0 1452 

 pilW 1002 4 177763 99.301 1002 100% 7 0 1 1002 146463 147464 0 1812 

 pilV 561 4 177763 99.822 561 100% 1 0 1 561 145902 146462 0 1031 

 fimU 474 4 177763 98.523 474 100% 7 0 1 474 145435 145908 0 837 

 pilA 438 4 177763 96.119 438 100% 14 2 1 438 135702 136136 0 712 

 pilQ 2166 4 177763 98.43 2166 100% 34 0 1 2166 120743 122908 0 3812 

 pilP 528 4 177763 99.242 528 100% 4 0 1 528 120148 120675 0 953 

 pilO 741 4 177763 99.595 741 100% 3 0 1 741 119397 120137 0 1352 

 pilN 642 4 177763 99.533 642 100% 3 0 1 642 118759 119400 0 1170 

 pilM 1059 4 177763 98.772 1059 100% 13 0 1 1059 117701 118759 0 1884 

 bap 6069 18 86039 99.965 5662 93% 2 0 408 6069 1 5662 0 10445 

 bap 6069 18 86039 90.476 63 1% 6 0 81 143 1 63 1.04E-15 84.2 

 bap 6069 181 172 97.076 171 3% 5 0 82 252 171 1 2.06E-77 289 

 bap 6069 181 172 92.647 68 1% 5 0 409 476 171 104 3.73E-20 99 

 bap 6069 192 109 100 109 2% 0 0 299 407 109 1 2.76E-51 202 

 bap 6069 192 109 92.5 80 1% 6 0 1 80 80 1 3.70E-25 115 

 bap 6069 185 143 89.474 76 1% 8 0 84 159 78 3 1.34E-19 97.1 

 csuA-B 537 30 42501 100 537 100% 0 0 1 537 19243 19779 0 992 

 csuA 548 30 42501 99.818 549 100% 0 1 1 548 19854 20402 0 1007 

 csuB 519 30 42501 100 519 100% 0 0 1 519 20408 20926 0 959 

 csuC 834 30 42501 100 834 100% 0 0 1 834 20920 21753 0 1541 

 csuD 2499 30 42501 100 2499 100% 0 0 1 2499 21750 24248 0 4615 

 csuE 1020 30 42501 99.804 1020 100% 2 0 1 1020 24245 25264 0 1873 

 pgaA 2439 9 126407 99.918 2439 100% 2 0 1 2439 90918 88480 0 4494 

 pgaB 1830 9 126407 100 1830 100% 0 0 1 1830 88480 86651 0 3380 

 pgaC 1248 9 126407 100 1248 100% 0 0 1 1248 86651 85404 0 2305 

 pgaD 465 9 126407 100 465 100% 0 0 1 465 85407 84943 0 859 

 abaI 567 24 57233 98.765 567 100% 7 0 1 567 2122 2688 0 1009 

 abaR 717 24 57233 98.466 717 100% 11 0 1 717 882 166 0 1264 

A201836 tsaP 1155 34 43786 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 38162 37008 0 2067 

 pilR 1422 17 74502 98.805 1422 100% 17 0 1 1422 34038 32617 0 2532 

 pilS 1569 17 74502 98.088 1569 100% 30 0 1 1569 35630 34062 0 2732 

 gspO 861 1 239633 97.909 861 100% 18 0 1 861 18598 17738 0 1491 

 pilC 1227 1 239633 98.941 1227 100% 13 0 1 1227 19824 18598 0 2194 

 pilB 1713 1 239633 98.949 1713 100% 18 0 1 1713 21566 19854 0 3064 
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A201836 fimV 1365 1 239633 99.267 1365 100% 10 0 1 1365 129092 127728 0 2466 

 pilF 801 1 239633 99.376 801 100% 5 0 1 801 208647 209447 0 1452 

 pilU 1119 53 24591 98.391 1119 100% 18 0 1 1119 20245 21363 0 1967 

 pilT 1038 53 24591 98.17 1038 100% 19 0 1 1038 19180 20217 0 1812 

 pilJ 2079 4 151002 99.327 2079 100% 14 0 1 2079 59494 57416 0 3762 

 pilI  537 4 151002 99.441 537 100% 3 0 1 537 60077 59541 0 976 

 pilH 363 4 151002 99.449 363 100% 2 0 1 363 60500 60138 0 660 

 pilG 384 4 151002 99.74 384 100% 1 0 1 384 60907 60524 0 704 

 fimT 516 4 151002 98.837 516 100% 6 0 1 516 89211 89726 0 920 

 pilE 426 3 159777 91.315 426 100% 37 0 1 426 115889 116314 5.88E-167 582 

 RS16840 483 3 159777 98.344 483 100% 8 0 1 483 115410 115892 0 848 

 pilY1 3855 3 159777 99.222 3855 100% 30 0 1 3855 111543 115397 0 6953 

 pilX 819 3 159777 98.535 819 100% 12 0 1 819 110713 111531 0 1447 

 pilW 1002 3 159777 98.603 1002 100% 14 0 1 1002 109715 110716 0 1773 

 pilV 561 3 159777 99.109 561 100% 5 0 1 561 109154 109714 0 1009 

 fimU 474 3 159777 98.945 474 100% 5 0 1 474 108687 109160 0 848 

 pilA 438 3 159777 95.89 438 100% 15 2 1 438 98952 99386 0 706 

 pilQ 2166 3 159777 98.846 2166 100% 25 0 1 2166 83995 86160 0 3862 

 pilP 528 3 159777 98.485 528 100% 8 0 1 528 83405 83932 0 931 

 pilO 741 3 159777 99.055 741 100% 7 0 1 741 82654 83394 0 1330 

 pilN 642 3 159777 99.377 642 100% 4 0 1 642 82016 82657 0 1164 

 pilM 1059 3 159777 99.15 1059 100% 9 0 1 1059 80958 82016 0 1906 

 bap 6069 20 62393 98.475 5246 86% 70 9 829 6069 62234 56994 0 9236 

 csuA-B 537 45 32911 98.51 537 100% 8 0 1 537 22314 22850 0 948 

 csuA 548 45 32911 97.814 549 100% 11 1 1 548 22925 23473 0 946 

 csuB 519 45 32911 98.844 519 100% 6 0 1 519 23479 23997 0 926 

 csuC 834 45 32911 98.681 834 100% 11 0 1 834 23991 24824 0 1480 

 csuD 2499 45 32911 98.279 2499 100% 43 0 1 2499 24821 27319 0 4377 

 csuE 1020 45 32911 97.941 1020 100% 21 0 1 1020 27316 28335 0 1768 

 pgaA 2439 19 66723 98.319 2439 100% 41 0 1 2439 37495 39933 0 4277 

 pgaB 1830 19 66723 98.47 1830 100% 28 0 1 1830 39933 41762 0 3225 

 pgaC 1248 19 66723 97.837 1248 100% 27 0 1 1248 41762 43009 0 2156 

 pgaD 465 19 66723 98.065 465 100% 9 0 1 465 43006 43470 0 809 

 abaI 567 6 119885 98.765 567 100% 7 0 1 567 18218 18784 0 1009 

 abaR 717 6 119885 98.466 717 100% 11 0 1 717 16978 16262 0 1264 

A201863 tsaP 1155 23 59074 98.615 1155 100% 16 0 1 1155 53449 52295 0 2045 

 pilR 1422 15 88597 98.805 1422 100% 17 0 1 1422 48133 46712 0 2532 

 pilS 1569 15 88597 98.088 1569 100% 30 0 1 1569 49725 48157 0 2732 

 gspO 861 1 347174 97.909 861 100% 18 0 1 861 51036 50176 0 1491 

 pilC 1227 1 347174 98.941 1227 100% 13 0 1 1227 52262 51036 0 2194 

 pilB 1713 1 347174 98.949 1713 100% 18 0 1 1713 54004 52292 0 3064 

 fimV 1365 1 347174 99.267 1365 100% 10 0 1 1365 161529 160165 0 2466 

 pilF 801 1 347174 99.376 801 100% 5 0 1 801 241084 241884 0 1452 

 pilU 1119 4 156195 98.481 1119 100% 17 0 1 1119 129832 130950 0 1973 

 pilT 1038 4 156195 98.073 1038 100% 20 0 1 1038 128767 129804 0 1807 

 pilJ 2079 26 58100 99.327 2079 100% 14 0 1 2079 47114 49192 0 3762 

 pilI  537 26 58100 99.441 537 100% 3 0 1 537 46531 47067 0 976 

 pilH 363 26 58100 99.449 363 100% 2 0 1 363 46108 46470 0 660 

 pilG 384 26 58100 99.74 384 100% 1 0 1 384 45701 46084 0 704 

 fimT 516 26 58100 98.837 516 100% 6 0 1 516 17397 16882 0 920 

 pilE 426 20 64223 100 426 100% 0 0 1 426 12946 12521 0 787 

 RS16840 483 20 64223 97.723 483 100% 11 0 1 483 13425 12943 0 832 

 pilY1 3855 20 64223 99.326 3855 100% 26 0 1 3855 17292 13438 0 6975 

 pilX 819 20 64223 98.657 819 100% 11 0 1 819 18122 17304 0 1452 

 pilW 1002 20 64223 99.202 1002 100% 8 0 1 1002 19120 18119 0 1807 

 pilV 561 20 64223 99.643 561 100% 2 0 1 561 19681 19121 0 1026 

 fimU 474 20 64223 99.156 474 100% 4 0 1 474 20148 19675 0 854 

 pilA 438 20 64223 96.939 98 22% 3 0 1 98 28674 28577 2.55E-41 165 

 pilQ 2166 20 64223 98.846 2166 100% 25 0 1 2166 43635 41470 0 3862 

 pilP 528 20 64223 98.485 528 100% 8 0 1 528 44225 43698 0 931 

 pilO 741 20 64223 98.92 741 100% 8 0 1 741 44976 44236 0 1325 

 pilN 642 20 64223 99.377 642 100% 4 0 1 642 45614 44973 0 1164 

 pilM 1059 20 64223 99.15 1059 100% 9 0 1 1059 46672 45614 0 1906 

 bap 6069 19 70434 98.475 5246 86% 70 9 829 6069 70278 65038 0 9236 
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A201863 csuA-B 537 17 79601 98.51 537 100% 8 0 1 537 68706 69242 0 948 

 csuA 548 17 79601 97.814 549 100% 11 1 1 548 69317 69865 0 946 

 csuB 519 17 79601 98.844 519 100% 6 0 1 519 69871 70389 0 926 

 csuC 834 17 79601 98.681 834 100% 11 0 1 834 70383 71216 0 1480 

 csuD 2499 17 79601 98.279 2499 100% 43 0 1 2499 71213 73711 0 4377 

 csuE 1020 17 79601 98.039 1020 100% 20 0 1 1020 73708 74727 0 1773 

 pgaA 2439 12 93152 98.36 2439 100% 40 0 1 2439 45307 42869 0 4283 

 pgaB 1830 12 93152 98.47 1830 100% 28 0 1 1830 42869 41040 0 3225 

 pgaC 1248 12 93152 97.837 1248 100% 27 0 1 1248 41040 39793 0 2156 

 pgaD 465 12 93152 98.065 465 100% 9 0 1 465 39796 39332 0 809 

 abaI 567 10 106246 99.295 567 100% 4 0 1 567 104032 103466 0 1026 

 abaR 717 10 106246 98.605 717 100% 10 0 1 717 105273 105989 0 1269 

A201884 tsaP 1155 6 162451 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 5624 6778 0 2067 

 pilR 1422 14 105785 97.961 1422 100% 29 0 1 1422 39978 41399 0 2466 

 pilS 1569 14 105785 98.024 1569 100% 31 0 1 1569 38385 39953 0 2726 

 gspO 861 1 364029 100 861 100% 0 0 1 861 51045 50185 0 1591 

 pilC 1227 1 364029 100 1227 100% 0 0 1 1227 52271 51045 0 2266 

 pilB 1713 1 364029 100 1713 100% 0 0 1 1713 54013 52301 0 3164 

 fimV 1365 1 364029 100 1365 100% 0 0 1 1365 161471 160107 0 2521 

 pilF 801 1 364029 100 801 100% 0 0 1 801 240580 241380 0 1480 

 pilU 1119 2 252202 100 1119 100% 0 0 1 1119 17042 15924 0 2067 

 pilT 1038 2 252202 100 1038 100% 0 0 1 1038 18107 17070 0 1917 

 pilJ 2079 36 27710 100 2079 100% 0 0 1 2079 16785 18863 0 3840 

 pilI  537 36 27710 100 537 100% 0 0 1 537 16202 16738 0 992 

 pilH 363 36 27710 100 363 100% 0 0 1 363 15779 16141 0 671 

 pilG 384 36 27710 100 384 100% 0 0 1 384 15372 15755 0 710 

 fimT 516 17 75059 100 516 100% 0 0 1 516 12941 13456 0 953 

 pilE 426 5 189449 100 426 100% 0 0 1 426 52734 52309 0 787 

 RS16840 483 5 189449 100 483 100% 0 0 1 483 53213 52731 0 893 

 pilY1 3855 5 189449 98.859 3855 100% 44 0 1 3855 57080 53226 0 6876 

 pilX 819 5 189449 98.657 819 100% 11 0 1 819 57910 57092 0 1452 

 pilW 1002 5 189449 99.301 1002 100% 7 0 1 1002 58908 57907 0 1812 

 pilV 561 5 189449 99.822 561 100% 1 0 1 561 59469 58909 0 1031 

 fimU 474 5 189449 98.523 474 100% 7 0 1 474 59936 59463 0 837 

 pilA 438 5 189449 96.119 438 100% 14 2 1 438 69669 69235 0 712 

 pilQ 2166 5 189449 98.43 2166 100% 34 0 1 2166 84628 82463 0 3812 

 pilP 528 5 189449 99.242 528 100% 4 0 1 528 85223 84696 0 953 

 pilO 741 5 189449 99.595 741 100% 3 0 1 741 85974 85234 0 1352 

 pilN 642 5 189449 99.533 642 100% 3 0 1 642 86612 85971 0 1170 

 pilM 1059 5 189449 98.772 1059 100% 13 0 1 1059 87670 86612 0 1884 

 bap 6069 33 37652 99.965 5662 93% 2 0 408 6069 1 5662 0 10445 

 bap 6069 33 37652 90.476 63 1% 6 0 81 143 1 63 1.07E-15 84.2 

 bap 6069 118 147 100 147 2% 0 0 106 252 1 147 2.13E-72 272 

 bap 6069 118 147 97.368 38 1% 1 0 433 470 1 38 3.87E-10 65.8 

 bap 6069 117 151 92.715 151 2% 11 0 87 237 1 151 2.81E-56 219 

 bap 6069 117 151 95.161 62 1% 3 0 415 476 2 63 3.82E-20 99 

 bap 6069 120 133 90.909 66 1% 6 0 84 149 68 3 2.30E-17 89.8 

 csuA-B 537 7 152882 100 537 100% 0 0 1 537 23259 22723 0 992 

 csuA 548 7 152882 99.818 549 100% 0 1 1 548 22648 22100 0 1007 

 csuB 519 7 152882 100 519 100% 0 0 1 519 22094 21576 0 959 

 csuC 834 7 152882 100 834 100% 0 0 1 834 21582 20749 0 1541 

 csuD 2499 7 152882 100 2499 100% 0 0 1 2499 20752 18254 0 4615 

 csuE 1020 7 152882 99.804 1020 100% 2 0 1 1020 18257 17238 0 1873 

 pgaA 2439 12 111365 99.918 2439 100% 2 0 1 2439 75876 73438 0 4494 

 pgaB 1830 12 111365 100 1830 100% 0 0 1 1830 73438 71609 0 3380 

 pgaC 1248 12 111365 100 1248 100% 0 0 1 1248 71609 70362 0 2305 

 pgaD 465 12 111365 100 465 100% 0 0 1 465 70365 69901 0 859 

 abaI 567 6 162451 98.765 567 100% 7 0 1 567 62200 62766 0 1009 

 abaR 717 6 162451 98.466 717 100% 11 0 1 717 60960 60244 0 1264 

A202386 tsaP 1155 7 115927 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 110303 109149 0 2067 

 pilR 1422 19 66175 98.805 1422 100% 17 0 1 1422 32141 33562 0 2532 

 pilS 1569 19 66175 98.088 1569 100% 30 0 1 1569 30549 32117 0 2732 

 gspO 861 2 239732 97.909 861 100% 18 0 1 861 18598 17738 0 1491 

 pilC 1227 2 239732 98.941 1227 100% 13 0 1 1227 19824 18598 0 2194 
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A202386 pilB 1713 2 239732 98.949 1713 100% 18 0 1 1713 21566 19854 0 3064 

 fimV 1365 2 239732 99.267 1365 100% 10 0 1 1365 129191 127827 0 2466 

 pilF 801 2 239732 99.376 801 100% 5 0 1 801 208746 209546 0 1452 

 pilU 1119 44 28641 98.391 1119 100% 18 0 1 1119 24295 25413 0 1967 

 pilT 1038 44 28641 98.17 1038 100% 19 0 1 1038 23230 24267 0 1812 

 pilJ 2079 10 102495 99.327 2079 100% 14 0 1 2079 10987 8909 0 3762 

 pilI  537 10 102495 99.441 537 100% 3 0 1 537 11570 11034 0 976 

 pilH 363 10 102495 99.449 363 100% 2 0 1 363 11993 11631 0 660 

 pilG 384 10 102495 99.74 384 100% 1 0 1 384 12400 12017 0 704 

 fimT 516 10 102495 98.837 516 100% 6 0 1 516 40704 41219 0 920 

 pilE 426 6 119139 91.315 426 100% 37 0 1 426 1607 2032 5.72E-167 582 

 RS16840 483 6 119139 98.344 483 100% 8 0 1 483 1128 1610 0 848 

 pilY1 3855 8 114285 99.307 2743 71% 19 0 1 2743 111543 114285 0 4961 

 pilY1 3855 6 119139 99.013 1115 29% 11 0 2741 3855 1 1115 0 1999 

 pilX 819 8 114285 98.535 819 100% 12 0 1 819 110713 111531 0 1447 

 pilW 1002 8 114285 98.603 1002 100% 14 0 1 1002 109715 110716 0 1773 

 pilV 561 8 114285 99.109 561 100% 5 0 1 561 109154 109714 0 1009 

 fimU 474 8 114285 98.945 474 100% 5 0 1 474 108687 109160 0 848 

 pilA 438 8 114285 95.89 438 100% 15 2 1 438 98952 99386 0 706 

 pilQ 2166 8 114285 98.846 2166 100% 25 0 1 2166 83995 86160 0 3862 

 pilP 528 8 114285 98.485 528 100% 8 0 1 528 83405 83932 0 931 

 pilO 741 8 114285 99.055 741 100% 7 0 1 741 82654 83394 0 1330 

 pilN 642 8 114285 99.377 642 100% 4 0 1 642 82016 82657 0 1164 

 pilM 1059 8 114285 99.15 1059 100% 9 0 1 1059 80958 82016 0 1906 

 bap 6069 36 37981 98.475 5246 86% 70 9 829 6069 280 5520 0 9236 

 csuA-B 537 41 31976 98.51 537 100% 8 0 1 537 21379 21915 0 948 

 csuA 548 41 31976 97.814 549 100% 11 1 1 548 21990 22538 0 946 

 csuB 519 41 31976 98.844 519 100% 6 0 1 519 22544 23062 0 926 

 csuC 834 41 31976 98.681 834 100% 11 0 1 834 23056 23889 0 1480 

 csuD 2499 41 31976 98.279 2499 100% 43 0 1 2499 23886 26384 0 4377 

 csuE 1020 41 31976 97.843 1020 100% 22 0 1 1020 26381 27400 0 1762 

 pgaA 2439 18 66720 98.319 2439 100% 41 0 1 2439 37495 39933 0 4277 

 pgaB 1830 18 66720 98.47 1830 100% 28 0 1 1830 39933 41762 0 3225 

 pgaC 1248 18 66720 97.837 1248 100% 27 0 1 1248 41762 43009 0 2156 

 pgaD 465 18 66720 98.065 465 100% 9 0 1 465 43006 43470 0 809 

 abaI 567 7 115927 98.765 567 100% 7 0 1 567 53727 53161 0 1009 

 abaR 717 7 115927 98.466 717 100% 11 0 1 717 54967 55683 0 1264 

A2112 tsaP 1155 8 163598 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 157975 156821 0 2067 

 pilR 1422 19 65409 97.961 1422 100% 29 0 1 1422 24941 23520 0 2466 

 pilS 1569 19 65409 98.024 1569 100% 31 0 1 1569 26534 24966 0 2726 

 gspO 861 1 364158 100 861 100% 0 0 1 861 313114 313974 0 1591 

 pilC 1227 1 364158 100 1227 100% 0 0 1 1227 311888 313114 0 2266 

 pilB 1713 1 364158 100 1713 100% 0 0 1 1713 310146 311858 0 3164 

 fimV 1365 1 364158 100 1365 100% 0 0 1 1365 202522 203886 0 2521 

 pilF 801 1 364158 100 801 100% 0 0 1 801 123413 122613 0 1480 

 pilU 1119 10 134858 100 1119 100% 0 0 1 1119 117806 118924 0 2067 

 pilT 1038 10 134858 100 1038 100% 0 0 1 1038 116741 117778 0 1917 

 pilJ 2079 9 147030 100 2079 100% 0 0 1 2079 130247 128169 0 3840 

 pilI  537 9 147030 100 537 100% 0 0 1 537 130830 130294 0 992 

 pilH 363 9 147030 100 363 100% 0 0 1 363 131253 130891 0 671 

 pilG 384 9 147030 100 384 100% 0 0 1 384 131660 131277 0 710 

 fimT 516 13 114115 100 516 100% 0 0 1 516 101174 100659 0 953 

 pilE 426 3 266496 100 426 100% 0 0 1 426 126660 127085 0 787 

 RS16840 483 3 266496 100 483 100% 0 0 1 483 126181 126663 0 893 

 pilY1 3855 3 266496 98.859 3855 100% 44 0 1 3855 122314 126168 0 6876 

 pilX 819 3 266496 98.657 819 100% 11 0 1 819 121484 122302 0 1452 

 pilW 1002 3 266496 99.301 1002 100% 7 0 1 1002 120486 121487 0 1812 

 pilV 561 3 266496 99.822 561 100% 1 0 1 561 119925 120485 0 1031 

 fimU 474 3 266496 98.523 474 100% 7 0 1 474 119458 119931 0 837 

 pilA 438 3 266496 96.119 438 100% 14 2 1 438 109725 110159 0 712 

 pilQ 2166 3 266496 98.43 2166 100% 34 0 1 2166 94766 96931 0 3812 

 pilP 528 3 266496 99.242 528 100% 4 0 1 528 94171 94698 0 953 

 pilO 741 3 266496 99.595 741 100% 3 0 1 741 93420 94160 0 1352 

 pilN 642 3 266496 99.533 642 100% 3 0 1 642 92782 93423 0 1170 
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A2112 pilM 1059 3 266496 98.772 1059 100% 13 0 1 1059 91724 92782 0 1884 

 bap 6069 16 86039 99.965 5662 93% 2 0 408 6069 86039 80378 0 10445 

 bap 6069 16 86039 88.406 69 1% 8 0 81 149 86039 85971 1.05E-15 84.2 

 bap 6069 99 222 96.833 221 4% 7 0 82 302 221 1 7.20E-102 370 

 bap 6069 99 222 92.647 68 1% 5 0 409 476 221 154 3.75E-20 99 

 bap 6069 114 105 100 105 2% 0 0 303 407 105 1 4.65E-49 195 

 bap 6069 114 105 92.5 80 1% 6 0 1 80 80 1 3.73E-25 115 

 bap 6069 111 112 87.5 112 2% 14 0 191 302 1 112 1.33E-29 130 

 bap 6069 103 143 89.474 76 1% 8 0 84 159 66 141 1.35E-19 97.1 

 csuA-B 537 20 61724 100 537 100% 0 0 1 537 22973 22437 0 992 

 csuA 548 20 61724 99.818 549 100% 0 1 1 548 22362 21814 0 1007 

 csuB 519 20 61724 100 519 100% 0 0 1 519 21808 21290 0 959 

 csuC 834 20 61724 100 834 100% 0 0 1 834 21296 20463 0 1541 

 csuD 2499 20 61724 100 2499 100% 0 0 1 2499 20466 17968 0 4615 

 csuE 1020 20 61724 99.902 1020 100% 1 0 1 1020 17971 16952 0 1879 

 pgaA 2439 11 131814 99.918 2439 100% 2 0 1 2439 33855 36293 0 4494 

 pgaB 1830 11 131814 100 1830 100% 0 0 1 1830 36293 38122 0 3380 

 pgaC 1248 11 131814 100 1248 100% 0 0 1 1248 38122 39369 0 2305 

 pgaD 465 11 131814 100 465 100% 0 0 1 465 39366 39830 0 859 

 abaI 567 8 163598 98.765 567 100% 7 0 1 567 101399 100833 0 1009 

 abaR 717 8 163598 98.466 717 100% 11 0 1 717 102639 103355 0 1264 

A21273 tsaP 1155 14 93346 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 5624 6778 0 2067 

 pilR 1422 13 109126 97.961 1422 100% 29 0 1 1422 68658 67237 0 2466 

 pilS 1569 13 109126 98.024 1569 100% 31 0 1 1569 70251 68683 0 2726 

 gspO 861 1 341885 100 861 100% 0 0 1 861 313114 313974 0 1591 

 pilC 1227 1 341885 100 1227 100% 0 0 1 1227 311888 313114 0 2266 

 pilB 1713 1 341885 100 1713 100% 0 0 1 1713 310146 311858 0 3164 

 fimV 1365 1 341885 100 1365 100% 0 0 1 1365 202522 203886 0 2521 

 pilF 801 1 341885 100 801 100% 0 0 1 801 123413 122613 0 1480 

 pilU 1119 23 49625 100 1119 100% 0 0 1 1119 27204 26086 0 2067 

 pilT 1038 23 49625 100 1038 100% 0 0 1 1038 28269 27232 0 1917 

 pilJ 2079 9 146981 100 2079 100% 0 0 1 2079 130197 128119 0 3840 

 pilI  537 9 146981 100 537 100% 0 0 1 537 130780 130244 0 992 

 pilH 363 9 146981 100 363 100% 0 0 1 363 131203 130841 0 671 

 pilG 384 9 146981 100 384 100% 0 0 1 384 131610 131227 0 710 

 fimT 516 30 38075 100 516 100% 0 0 1 516 12942 13457 0 953 

 pilE 426 2 292473 100 426 100% 0 0 1 426 152637 153062 0 787 

 RS16840 483 2 292473 100 483 100% 0 0 1 483 152158 152640 0 893 

 pilY1 3855 2 292473 98.859 3855 100% 44 0 1 3855 148291 152145 0 6876 

 pilX 819 2 292473 98.657 819 100% 11 0 1 819 147461 148279 0 1452 

 pilW 1002 2 292473 99.301 1002 100% 7 0 1 1002 146463 147464 0 1812 

 pilV 561 2 292473 99.822 561 100% 1 0 1 561 145902 146462 0 1031 

 fimU 474 2 292473 98.523 474 100% 7 0 1 474 145435 145908 0 837 

 pilA 438 2 292473 96.119 438 100% 14 2 1 438 135702 136136 0 712 

 pilQ 2166 2 292473 98.43 2166 100% 34 0 1 2166 120743 122908 0 3812 

 pilP 528 2 292473 99.242 528 100% 4 0 1 528 120148 120675 0 953 

 pilO 741 2 292473 99.595 741 100% 3 0 1 741 119397 120137 0 1352 

 pilN 642 2 292473 99.533 642 100% 3 0 1 642 118759 119400 0 1170 

 pilM 1059 2 292473 98.772 1059 100% 13 0 1 1059 117701 118759 0 1884 

 bap 6069 15 86039 99.965 5662 93% 2 0 408 6069 1 5662 0 10445 

 bap 6069 15 86039 90.476 63 1% 6 0 81 143 1 63 1.06E-15 84.2 

 bap 6069 90 302 99.338 302 5% 2 0 106 407 302 1 3.11E-155 547 

 bap 6069 90 302 92.5 80 1% 6 0 1 80 80 1 3.74E-25 115 

 bap 6069 90 302 95.122 41 1% 2 0 436 476 299 259 3.82E-10 65.8 

 bap 6069 115 101 97.222 36 1% 1 0 84 119 66 101 4.94E-09 62.1 

 csuA-B 537 31 34999 100 537 100% 0 0 1 537 18168 18704 0 992 

 csuA 548 31 34999 99.818 549 100% 0 1 1 548 18779 19327 0 1007 

 csuB 519 31 34999 100 519 100% 0 0 1 519 19333 19851 0 959 

 csuC 834 31 34999 100 834 100% 0 0 1 834 19845 20678 0 1541 

 csuD 2499 31 34999 100 2499 100% 0 0 1 2499 20675 23173 0 4615 

 csuE 1020 31 34999 99.804 1020 100% 2 0 1 1020 23170 24189 0 1873 

 pgaA 2439 10 133449 99.918 2439 100% 2 0 1 2439 97960 95522 0 4494 

 pgaB 1830 10 133449 99.945 1830 100% 1 0 1 1830 95522 93693 0 3374 

 pgaC 1248 10 133449 100 1248 100% 0 0 1 1248 93693 92446 0 2305 
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A21273 pgaD 465 10 133449 100 465 100% 0 0 1 465 92449 91985 0 859 

 abaI 567 14 93346 99.295 567 100% 4 0 1 567 62201 62767 0 1026 

 abaR 717 14 93346 98.605 717 100% 10 0 1 717 60960 60244 0 1269 

A21315 tsaP 1155 28 59430 98.615 1155 100% 16 0 1 1155 5626 6780 0 2045 

 pilR 1422 26 61174 98.805 1422 100% 17 0 1 1422 26697 28118 0 2532 

 pilS 1569 26 61174 98.024 1569 100% 31 0 1 1569 25105 26673 0 2726 

 gspO 861 9 108546 97.909 861 100% 18 0 1 861 19472 18612 0 1491 

 pilC 1227 9 108546 98.941 1227 100% 13 0 1 1227 20698 19472 0 2194 

 pilB 1713 9 108546 98.949 1713 100% 18 0 1 1713 22440 20728 0 3064 

 fimV 1365 3 122488 99.267 1365 100% 10 0 1 1365 12818 11454 0 2466 

 pilF 801 3 122488 99.376 801 100% 5 0 1 801 92373 93173 0 1452 

 pilU 1119 5 116609 98.481 1119 100% 17 0 1 1119 26364 25246 0 1973 

 pilT 1038 5 116609 98.073 1038 100% 20 0 1 1038 27429 26392 0 1807 

 pilJ 2079 20 74842 99.327 2079 100% 14 0 1 2079 27148 25070 0 3762 

 pilI  537 20 74842 99.441 537 100% 3 0 1 537 27731 27195 0 976 

 pilH 363 20 74842 99.449 363 100% 2 0 1 363 28154 27792 0 660 

 pilG 384 20 74842 99.74 384 100% 1 0 1 384 28561 28178 0 704 

 fimT 516 20 74842 98.837 516 100% 6 0 1 516 56865 57380 0 920 

 pilE 426 7 115215 100 426 100% 0 0 1 426 95926 96351 0 787 

 RS16840 483 7 115215 97.516 483 100% 12 0 1 483 95447 95929 0 826 

 pilY1 3855 7 115215 99.326 3855 100% 26 0 1 3855 91580 95434 0 6975 

 pilX 819 7 115215 98.657 819 100% 11 0 1 819 90750 91568 0 1452 

 pilW 1002 7 115215 99.202 1002 100% 8 0 1 1002 89752 90753 0 1807 

 pilV 561 7 115215 99.643 561 100% 2 0 1 561 89191 89751 0 1026 

 fimU 474 7 115215 99.156 474 100% 4 0 1 474 88724 89197 0 854 

 pilA 438 7 115215 97.895 95 22% 2 0 1 95 80198 80292 2.52E-41 165 

 pilQ 2166 7 115215 98.846 2166 100% 25 0 1 2166 65237 67402 0 3862 

 pilP 528 7 115215 98.485 528 100% 8 0 1 528 64647 65174 0 931 

 pilO 741 7 115215 99.055 741 100% 7 0 1 741 63896 64636 0 1330 

 pilN 642 7 115215 99.377 642 100% 4 0 1 642 63258 63899 0 1164 

 pilM 1059 7 115215 99.15 1059 100% 9 0 1 1059 62200 63258 0 1906 

 bap 6069 25 62029 98.475 5246 86% 70 9 829 6069 61750 56510 0 9236 

 csuA-B 537 15 78891 98.51 537 100% 8 0 1 537 14513 13977 0 948 

 csuA 548 15 78891 97.814 549 100% 11 1 1 548 13902 13354 0 946 

 csuB 519 15 78891 98.844 519 100% 6 0 1 519 13348 12830 0 926 

 csuC 834 15 78891 98.681 834 100% 11 0 1 834 12836 12003 0 1480 

 csuD 2499 15 78891 98.279 2499 100% 43 0 1 2499 12006 9508 0 4377 

 csuE 1020 15 78891 98.039 1020 100% 20 0 1 1020 9511 8492 0 1773 

 pgaA 2439 12 89151 98.36 2439 100% 40 0 1 2439 43844 46282 0 4283 

 pgaB 1830 12 89151 98.47 1830 100% 28 0 1 1830 46282 48111 0 3225 

 pgaC 1248 12 89151 97.837 1248 100% 27 0 1 1248 48111 49358 0 2156 

 pgaD 465 12 89151 98.065 465 100% 9 0 1 465 49355 49819 0 809 

 abaI 567 52 27800 99.295 567 100% 4 0 1 567 1984 2550 0 1026 

 abaR 717 52 27800 98.605 717 100% 10 0 1 717 743 27 0 1269 

A21329 tsaP 1155 22 61321 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 55698 54544 0 2067 

 pilR 1422 18 65410 97.961 1422 100% 29 0 1 1422 40469 41890 0 2466 

 pilS 1569 18 65410 98.024 1569 100% 31 0 1 1569 38876 40444 0 2726 

 gspO 861 2 261871 100 861 100% 0 0 1 861 51045 50185 0 1591 

 pilC 1227 2 261871 100 1227 100% 0 0 1 1227 52271 51045 0 2266 

 pilB 1713 2 261871 100 1713 100% 0 0 1 1713 54013 52301 0 3164 

 fimV 1365 2 261871 100 1365 100% 0 0 1 1365 161637 160273 0 2521 

 pilF 801 2 261871 100 801 100% 0 0 1 801 240746 241546 0 1480 

 pilU 1119 36 35466 100 1119 100% 0 0 1 1119 18422 19540 0 2067 

 pilT 1038 36 35466 100 1038 100% 0 0 1 1038 17357 18394 0 1917 

 pilJ 2079 41 27807 100 2079 100% 0 0 1 2079 16785 18863 0 3840 

 pilI  537 41 27807 100 537 100% 0 0 1 537 16202 16738 0 992 

 pilH 363 41 27807 100 363 100% 0 0 1 363 15779 16141 0 671 

 pilG 384 41 27807 100 384 100% 0 0 1 384 15372 15755 0 710 

 fimT 516 24 51091 100 516 100% 0 0 1 516 12942 13457 0 953 

 pilE 426 4 182031 100 426 100% 0 0 1 426 152637 153062 0 787 

 RS16840 483 4 182031 100 483 100% 0 0 1 483 152158 152640 0 893 

 pilY1 3855 4 182031 98.859 3855 100% 44 0 1 3855 148291 152145 0 6876 

 pilX 819 4 182031 98.657 819 100% 11 0 1 819 147461 148279 0 1452 

 pilW 1002 4 182031 99.301 1002 100% 7 0 1 1002 146463 147464 0 1812 
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A21329 pilV 561 4 182031 99.822 561 100% 1 0 1 561 145902 146462 0 1031 

 fimU 474 4 182031 98.523 474 100% 7 0 1 474 145435 145908 0 837 

 pilA 438 4 182031 96.119 438 100% 14 2 1 438 135702 136136 0 712 

 pilQ 2166 4 182031 98.43 2166 100% 34 0 1 2166 120743 122908 0 3812 

 pilP 528 4 182031 99.242 528 100% 4 0 1 528 120148 120675 0 953 

 pilO 741 4 182031 99.595 741 100% 3 0 1 741 119397 120137 0 1352 

 pilN 642 4 182031 99.533 642 100% 3 0 1 642 118759 119400 0 1170 

 pilM 1059 4 182031 98.772 1059 100% 13 0 1 1059 117701 118759 0 1884 

 bap 6069 32 37652 99.965 5662 93% 2 0 408 6069 1 5662 0 10445 

 bap 6069 32 37652 90.476 63 1% 6 0 81 143 1 63 1.04E-15 84.2 

 bap 6069 148 147 100 147 2% 0 0 106 252 1 147 2.06E-72 272 

 bap 6069 148 147 97.368 38 1% 1 0 433 470 1 38 3.75E-10 65.8 

 bap 6069 154 110 97.778 45 1% 1 0 84 128 66 110 4.82E-14 78.7 

 csuA-B 537 6 162739 100 537 100% 0 0 1 537 23108 22572 0 992 

 csuA 548 6 162739 99.818 549 100% 0 1 1 548 22497 21949 0 1007 

 csuB 519 6 162739 100 519 100% 0 0 1 519 21943 21425 0 959 

 csuC 834 6 162739 100 834 100% 0 0 1 834 21431 20598 0 1541 

 csuD 2499 6 162739 100 2499 100% 0 0 1 2499 20601 18103 0 4615 

 csuE 1020 6 162739 99.804 1020 100% 2 0 1 1020 18106 17087 0 1873 

 pgaA 2439 13 86382 99.918 2439 100% 2 0 1 2439 50893 48455 0 4494 

 pgaB 1830 13 86382 100 1830 100% 0 0 1 1830 48455 46626 0 3380 

 pgaC 1248 13 86382 100 1248 100% 0 0 1 1248 46626 45379 0 2305 

 pgaD 465 13 86382 100 465 100% 0 0 1 465 45382 44918 0 859 

 abaI 567 11 103291 98.765 567 100% 7 0 1 567 102404 101838 0 1009 

 abaR 717 22 61321 98.466 717 100% 11 0 1 717 362 1078 0 1264 

A21621 tsaP 1155 13 93346 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 87723 86569 0 2067 

 pilR 1422 12 109126 97.89 1422 100% 30 0 1 1422 40469 41890 0 2460 

 pilS 1569 12 109126 98.024 1569 100% 31 0 1 1569 38876 40444 0 2726 

 gspO 861 1 341863 100 861 100% 0 0 1 861 313092 313952 0 1591 

 pilC 1227 1 341863 100 1227 100% 0 0 1 1227 311866 313092 0 2266 

 pilB 1713 1 341863 100 1713 100% 0 0 1 1713 310124 311836 0 3164 

 fimV 1365 1 341863 100 1365 100% 0 0 1 1365 202500 203864 0 2521 

 pilF 801 1 341863 100 801 100% 0 0 1 801 123391 122591 0 1480 

 pilU 1119 29 39467 100 1119 100% 0 0 1 1119 22422 23540 0 2067 

 pilT 1038 29 39467 100 1038 100% 0 0 1 1038 21357 22394 0 1917 

 pilJ 2079 8 146981 100 2079 100% 0 0 1 2079 16785 18863 0 3840 

 pilI  537 8 146981 100 537 100% 0 0 1 537 16202 16738 0 992 

 pilH 363 8 146981 100 363 100% 0 0 1 363 15779 16141 0 671 

 pilG 384 8 146981 100 384 100% 0 0 1 384 15372 15755 0 710 

 fimT 516 31 38075 100 516 100% 0 0 1 516 25134 24619 0 953 

 pilE 426 5 182031 100 426 100% 0 0 1 426 29395 28970 0 787 

 RS16840 483 5 182031 100 483 100% 0 0 1 483 29874 29392 0 893 

 pilY1 3855 5 182031 98.859 3855 100% 44 0 1 3855 33741 29887 0 6876 

 pilX 819 5 182031 98.657 819 100% 11 0 1 819 34571 33753 0 1452 

 pilW 1002 5 182031 99.301 1002 100% 7 0 1 1002 35569 34568 0 1812 

 pilV 561 5 182031 99.822 561 100% 1 0 1 561 36130 35570 0 1031 

 fimU 474 5 182031 98.523 474 100% 7 0 1 474 36597 36124 0 837 

 pilA 438 5 182031 96.119 438 100% 14 2 1 438 46330 45896 0 712 

 pilQ 2166 5 182031 98.43 2166 100% 34 0 1 2166 61289 59124 0 3812 

 pilP 528 5 182031 99.242 528 100% 4 0 1 528 61884 61357 0 953 

 pilO 741 5 182031 99.595 741 100% 3 0 1 741 62635 61895 0 1352 

 pilN 642 5 182031 99.533 642 100% 3 0 1 642 63273 62632 0 1170 

 pilM 1059 5 182031 98.772 1059 100% 13 0 1 1059 64331 63273 0 1884 

 bap 6069 21 68795 99.965 5662 93% 2 0 408 6069 68795 63134 0 10445 

 bap 6069 21 68795 88.406 69 1% 8 0 81 149 68795 68727 1.05E-15 84.2 

 bap 6069 123 172 97.076 171 3% 5 0 82 252 171 1 2.08E-77 289 

 bap 6069 123 172 92.647 68 1% 5 0 409 476 171 104 3.76E-20 99 

 bap 6069 131 108 100 108 2% 0 0 300 407 108 1 1.00E-50 200 

 bap 6069 131 108 92.5 80 1% 6 0 1 80 80 1 3.74E-25 115 

 bap 6069 125 143 89.474 76 1% 8 0 84 159 78 3 1.35E-19 97.1 

 csuA-B 537 32 36074 100 537 100% 0 0 1 537 16832 16296 0 992 

 csuA 548 32 36074 99.818 549 100% 0 1 1 548 16221 15673 0 1007 

 csuB 519 32 36074 100 519 100% 0 0 1 519 15667 15149 0 959 

 csuC 834 32 36074 100 834 100% 0 0 1 834 15155 14322 0 1541 
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A21621 csuD 2499 32 36074 100 2499 100% 0 0 1 2499 14325 11827 0 4615 

 csuE 1020 32 36074 99.804 1020 100% 2 0 1 1020 11830 10811 0 1873 

 pgaA 2439 9 133449 99.918 2439 100% 2 0 1 2439 35490 37928 0 4494 

 pgaB 1830 9 133449 99.945 1830 100% 1 0 1 1830 37928 39757 0 3374 

 pgaC 1248 9 133449 100 1248 100% 0 0 1 1248 39757 41004 0 2305 

 pgaD 465 9 133449 100 465 100% 0 0 1 465 41001 41465 0 859 

 abaI 567 13 93346 99.295 567 100% 4 0 1 567 31146 30580 0 1026 

 abaR 717 13 93346 98.605 717 100% 10 0 1 717 32387 33103 0 1269 

A21668 tsaP 1155 7 163908 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 158285 157131 0 2067 

 pilR 1422 11 106276 97.961 1422 100% 29 0 1 1422 65808 64387 0 2466 

 pilS 1569 11 106276 98.024 1569 100% 31 0 1 1569 67401 65833 0 2726 

 gspO 861 1 341863 100 861 100% 0 0 1 861 28772 27912 0 1591 

 pilC 1227 1 341863 100 1227 100% 0 0 1 1227 29998 28772 0 2266 

 pilB 1713 1 341863 100 1713 100% 0 0 1 1713 31740 30028 0 3164 

 fimV 1365 1 341863 100 1365 100% 0 0 1 1365 139364 138000 0 2521 

 pilF 801 1 341863 100 801 100% 0 0 1 801 218473 219273 0 1480 

 pilU 1119 29 44468 100 1119 100% 0 0 1 1119 17046 15928 0 2067 

 pilT 1038 29 44468 100 1038 100% 0 0 1 1038 18111 17074 0 1917 

 pilJ 2079 18 82224 100 2079 100% 0 0 1 2079 16785 18863 0 3840 

 pilI  537 18 82224 100 537 100% 0 0 1 537 16202 16738 0 992 

 pilH 363 18 82224 100 363 100% 0 0 1 363 15779 16141 0 671 

 pilG 384 18 82224 100 384 100% 0 0 1 384 15372 15755 0 710 

 fimT 516 8 114069 100 516 100% 0 0 1 516 12942 13457 0 953 

 pilE 426 6 199875 100 426 100% 0 0 1 426 27209 26784 0 787 

 RS16840 483 6 199875 100 483 100% 0 0 1 483 27688 27206 0 893 

 pilY1 3855 6 199875 98.859 3855 100% 44 0 1 3855 31555 27701 0 6876 

 pilX 819 6 199875 98.657 819 100% 11 0 1 819 32385 31567 0 1452 

 pilW 1002 6 199875 99.301 1002 100% 7 0 1 1002 33383 32382 0 1812 

 pilV 561 6 199875 99.822 561 100% 1 0 1 561 33944 33384 0 1031 

 fimU 474 6 199875 98.523 474 100% 7 0 1 474 34411 33938 0 837 

 pilA 438 6 199875 96.119 438 100% 14 2 1 438 44144 43710 0 712 

 pilQ 2166 6 199875 98.43 2166 100% 34 0 1 2166 59103 56938 0 3812 

 pilP 528 6 199875 99.242 528 100% 4 0 1 528 59698 59171 0 953 

 pilO 741 6 199875 99.595 741 100% 3 0 1 741 60449 59709 0 1352 

 pilN 642 6 199875 99.533 642 100% 3 0 1 642 61087 60446 0 1170 

 pilM 1059 6 199875 98.772 1059 100% 13 0 1 1059 62145 61087 0 1884 

 bap 6069 16 86038 99.947 5662 93% 2 1 408 6069 1 5661 0 10438 

 bap 6069 16 86038 90.476 63 1% 6 0 81 143 1 63 1.07E-15 84.2 

 bap 6069 111 172 97.076 171 3% 5 0 82 252 171 1 2.10E-77 289 

 bap 6069 111 172 92.647 68 1% 5 0 409 476 171 104 3.81E-20 99 

 bap 6069 117 108 100 108 2% 0 0 300 407 108 1 1.01E-50 200 

 bap 6069 117 108 92.5 80 1% 6 0 1 80 80 1 3.78E-25 115 

 bap 6069 112 143 89.474 76 1% 8 0 84 159 66 141 1.37E-19 97.1 

 csuA-B 537 14 93277 100 537 100% 0 0 1 537 23259 22723 0 992 

 csuA 548 14 93277 99.818 549 100% 0 1 1 548 22648 22100 0 1007 

 csuB 519 14 93277 100 519 100% 0 0 1 519 22094 21576 0 959 

 csuC 834 14 93277 100 834 100% 0 0 1 834 21582 20749 0 1541 

 csuD 2499 14 93277 100 2499 100% 0 0 1 2499 20752 18254 0 4615 

 csuE 1020 14 93277 99.804 1020 100% 2 0 1 1020 18257 17238 0 1873 

 pgaA 2439 21 70360 99.918 2439 100% 2 0 1 2439 70150 67712 0 4494 

 pgaB 1830 21 70360 100 1830 100% 0 0 1 1830 67712 65883 0 3380 

 pgaC 1248 21 70360 100 1248 100% 0 0 1 1248 65883 64636 0 2305 

 pgaD 465 21 70360 100 465 100% 0 0 1 465 64639 64175 0 859 

 abaI 567 7 163908 98.765 567 100% 7 0 1 567 101709 101143 0 1009 

 abaR 717 7 163908 98.466 717 100% 11 0 1 717 102949 103665 0 1264 

A21671 tsaP 1155 7 163908 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 158285 157131 0 2067 

 pilR 1422 11 106276 97.961 1422 100% 29 0 1 1422 40469 41890 0 2466 

 pilS 1569 11 106276 98.024 1569 100% 31 0 1 1569 38876 40444 0 2726 

 gspO 861 1 341863 100 861 100% 0 0 1 861 28772 27912 0 1591 

 pilC 1227 1 341863 100 1227 100% 0 0 1 1227 29998 28772 0 2266 

 pilB 1713 1 341863 100 1713 100% 0 0 1 1713 31740 30028 0 3164 

 fimV 1365 1 341863 100 1365 100% 0 0 1 1365 139364 138000 0 2521 

 pilF 801 1 341863 100 801 100% 0 0 1 801 218473 219273 0 1480 

 pilU 1119 29 44465 100 1119 100% 0 0 1 1119 27423 28541 0 2067 
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A21671 pilT 1038 29 44465 100 1038 100% 0 0 1 1038 26358 27395 0 1917 

 pilJ 2079 38 27807 100 2079 100% 0 0 1 2079 11023 8945 0 3840 

 pilI  537 38 27807 100 537 100% 0 0 1 537 11606 11070 0 992 

 pilH 363 38 27807 100 363 100% 0 0 1 363 12029 11667 0 671 

 pilG 384 38 27807 100 384 100% 0 0 1 384 12436 12053 0 710 

 fimT 516 9 114069 100 516 100% 0 0 1 516 101128 100613 0 953 

 pilE 426 6 202061 100 426 100% 0 0 1 426 172667 173092 0 787 

 RS16840 483 6 202061 100 483 100% 0 0 1 483 172188 172670 0 893 

 pilY1 3855 6 202061 98.859 3855 100% 44 0 1 3855 168321 172175 0 6876 

 pilX 819 6 202061 98.657 819 100% 11 0 1 819 167491 168309 0 1452 

 pilW 1002 6 202061 99.301 1002 100% 7 0 1 1002 166493 167494 0 1812 

 pilV 561 6 202061 99.822 561 100% 1 0 1 561 165932 166492 0 1031 

 fimU 474 6 202061 98.523 474 100% 7 0 1 474 165465 165938 0 837 

 pilA 438 6 202061 96.119 438 100% 14 2 1 438 155732 156166 0 712 

 pilQ 2166 6 202061 98.43 2166 100% 34 0 1 2166 140773 142938 0 3812 

 pilP 528 6 202061 99.242 528 100% 4 0 1 528 140178 140705 0 953 

 pilO 741 6 202061 99.595 741 100% 3 0 1 741 139427 140167 0 1352 

 pilN 642 6 202061 99.533 642 100% 3 0 1 642 138789 139430 0 1170 

 pilM 1059 6 202061 98.772 1059 100% 13 0 1 1059 137731 138789 0 1884 

 bap 6069 16 86038 99.947 5662 93% 2 1 408 6069 86038 80378 0 10438 

 bap 6069 16 86038 88.406 69 1% 8 0 81 149 86038 85970 1.07E-15 84.2 

 bap 6069 107 172 97.076 171 3% 5 0 82 252 171 1 2.10E-77 289 

 bap 6069 107 172 92.647 68 1% 5 0 409 476 171 104 3.81E-20 99 

 bap 6069 112 107 100 107 2% 0 0 301 407 107 1 3.65E-50 198 

 bap 6069 112 107 92.5 80 1% 6 0 1 80 80 1 3.78E-25 115 

 bap 6069 108 143 89.474 76 1% 8 0 84 159 66 141 1.37E-19 97.1 

 csuA-B 537 13 93277 100 537 100% 0 0 1 537 23259 22723 0 992 

 csuA 548 13 93277 99.818 549 100% 0 1 1 548 22648 22100 0 1007 

 csuB 519 13 93277 100 519 100% 0 0 1 519 22094 21576 0 959 

 csuC 834 13 93277 100 834 100% 0 0 1 834 21582 20749 0 1541 

 csuD 2499 13 93277 100 2499 100% 0 0 1 2499 20752 18254 0 4615 

 csuE 1020 13 93277 99.804 1020 100% 2 0 1 1020 18257 17238 0 1873 

 pgaA 2439 12 103571 99.918 2439 100% 2 0 1 2439 33458 35896 0 4494 

 pgaB 1830 12 103571 100 1830 100% 0 0 1 1830 35896 37725 0 3380 

 pgaC 1248 12 103571 100 1248 100% 0 0 1 1248 37725 38972 0 2305 

 pgaD 465 12 103571 100 465 100% 0 0 1 465 38969 39433 0 859 

 abaI 567 7 163908 98.765 567 100% 7 0 1 567 101709 101143 0 1009 

 abaR 717 7 163908 98.466 717 100% 11 0 1 717 102949 103665 0 1264 

A21841 tsaP 1155 22 60317 98.961 1155 100% 12 0 1 1155 5625 6779 0 2067 

 pilR 1422 17 74499 98.805 1422 100% 17 0 1 1422 34035 32614 0 2532 

 pilS 1569 17 74499 98.088 1569 100% 30 0 1 1569 35627 34059 0 2732 

 gspO 861 1 239731 97.909 861 100% 18 0 1 861 221134 221994 0 1491 

 pilC 1227 1 239731 98.941 1227 100% 13 0 1 1227 219908 221134 0 2194 

 pilB 1713 1 239731 98.949 1713 100% 18 0 1 1713 218166 219878 0 3064 

 fimV 1365 1 239731 99.267 1365 100% 10 0 1 1365 110542 111906 0 2466 

 pilF 801 1 239731 99.376 801 100% 5 0 1 801 30987 30187 0 1452 

 pilU 1119 42 30759 98.391 1119 100% 18 0 1 1119 26257 27375 0 1967 

 pilT 1038 42 30759 98.17 1038 100% 19 0 1 1038 25192 26229 0 1812 

 pilJ 2079 10 102592 99.327 2079 100% 14 0 1 2079 11084 9006 0 3762 

 pilI  537 10 102592 99.441 537 100% 3 0 1 537 11667 11131 0 976 

 pilH 363 10 102592 99.449 363 100% 2 0 1 363 12090 11728 0 660 

 pilG 384 10 102592 99.74 384 100% 1 0 1 384 12497 12114 0 704 

 fimT 516 10 102592 98.837 516 100% 6 0 1 516 40801 41316 0 920 

 pilE 426 6 142815 91.315 426 100% 37 0 1 426 26824 26399 5.68E-167 582 

 RS16840 483 6 142815 98.344 483 100% 8 0 1 483 27303 26821 0 848 

 pilY1 3855 6 142815 99.222 3855 100% 30 0 1 3855 31170 27316 0 6953 

 pilX 819 6 142815 98.535 819 100% 12 0 1 819 32000 31182 0 1447 

 pilW 1002 6 142815 98.603 1002 100% 14 0 1 1002 32998 31997 0 1773 

 pilV 561 6 142815 99.109 561 100% 5 0 1 561 33559 32999 0 1009 

 fimU 474 6 142815 98.945 474 100% 5 0 1 474 34026 33553 0 848 

 pilA 438 6 142815 95.89 438 100% 15 2 1 438 43761 43327 0 706 

 pilQ 2166 6 142815 98.846 2166 100% 25 0 1 2166 58718 56553 0 3862 

 pilP 528 6 142815 98.485 528 100% 8 0 1 528 59308 58781 0 931 

 pilO 741 6 142815 99.055 741 100% 7 0 1 741 60059 59319 0 1330 
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A21841 pilN 642 6 142815 99.377 642 100% 4 0 1 642 60697 60056 0 1164 

 pilM 1059 6 142815 99.15 1059 100% 9 0 1 1059 61755 60697 0 1906 

 bap 6069 21 62028 98.475 5246 86% 70 9 829 6069 280 5520 0 9236 

 csuA-B 537 40 32511 98.51 537 100% 8 0 1 537 21914 22450 0 948 

 csuA 548 40 32511 97.814 549 100% 11 1 1 548 22525 23073 0 946 

 csuB 519 40 32511 98.844 519 100% 6 0 1 519 23079 23597 0 926 

 csuC 834 40 32511 98.681 834 100% 11 0 1 834 23591 24424 0 1480 

 csuD 2499 40 32511 98.279 2499 100% 43 0 1 2499 24421 26919 0 4377 

 csuE 1020 40 32511 97.941 1020 100% 21 0 1 1020 26916 27935 0 1768 

 pgaA 2439 4 152027 98.319 2439 100% 41 0 1 2439 37494 39932 0 4277 

 pgaB 1830 4 152027 98.47 1830 100% 28 0 1 1830 39932 41761 0 3225 

 pgaC 1248 4 152027 97.837 1248 100% 27 0 1 1248 41761 43008 0 2156 

 pgaD 465 4 152027 98.065 465 100% 9 0 1 465 43005 43469 0 809 

 abaI 567 9 103593 98.765 567 100% 7 0 1 567 1887 2453 0 1009 

 abaR 717 9 103593 98.454 647 90% 10 0 1 647 647 1 0 1140 

 abaR 717 22 60317 98.63 73 10% 1 0 645 717 60317 60245 1.53E-30 130 

PS2098 pilT 1035 35 51005 99.71 1035 100% 3 0 1 1035 43388 42354 0 1895 

 pilU 1149 35 51005 100 1149 100% 0 0 1 1149 42176 41028 0 2122 

 pilG 408 35 51005 100 408 100% 0 0 1 408 30319 29912 0 754 

 pilH 366 35 51005 100 366 100% 0 0 1 366 29865 29500 0 676 

 pilI  537 35 51005 100 537 100% 0 0 1 537 29449 28913 0 992 

 pilJ 2049 35 51005 99.707 2049 100% 6 0 1 2049 28828 26780 0 3751 

 pilK 876 35 51005 99.543 876 100% 4 0 1 876 26719 25844 0 1596 

 chpA 7419 35 51005 99.623 7419 100% 28 0 1 7419 25832 18414 0 13546 

 chpA 7419 35 51005 89.423 104 1% 11 0 4195 4298 21158 21055 7.56E-30 132 

 chpB 1032 35 51005 99.128 1032 100% 9 0 1 1032 18421 17390 0 1857 

 chpC 507 35 51005 98.619 507 100% 7 0 1 507 17393 16887 0 898 

 chpD 795 35 51005 99.245 795 100% 6 0 1 795 16879 16085 0 1435 

 chpE 612 35 51005 99.346 612 100% 4 0 1 612 16009 15398 0 1109 

 vfr 645 103 21556 100 645 100% 0 0 1 645 15077 15721 0 1192 

 fimL 1689 59 35661 99.882 1689 100% 2 0 1 1689 31823 33511 0 3109 

 pilZ 357 21 70813 100 357 100% 0 0 1 357 21873 22229 0 660 

 fimV 2760 55 36863 99.891 2760 100% 3 0 1 2760 29823 32582 0 5081 

 rpoS 1005 6 110352 99.701 1005 100% 3 0 1 1005 13140 12136 0 1840 

 pilF 759 41 45983 99.736 759 100% 2 0 1 759 20113 19355 0 1391 

 rpoN 1494 26 65253 99.598 1494 100% 6 0 1 1494 14844 16337 0 2726 

 pilA 450 19 72568 95.673 208 46% 7 2 1 207 26267 26061 1.12E-91 333 

 pilB 1701 19 72568 99.471 1701 100% 9 0 1 1701 26499 28199 0 3092 

 pilB 1701 4 126837 78.295 258 15% 45 7 1137 1389 77978 78229 1.02E-37 156 

 pilB 1701 4 126837 92 50 3% 4 0 949 998 77789 77838 3.79E-12 71.3 

 pilB 1701 117 18554 74.613 323 19% 78 3 949 1269 816 496 1.02E-32 139 

 pilC 1125 19 72568 99.556 1125 100% 5 0 1 1125 28299 29423 0 2050 

 xcpA 873 19 72568 99.427 873 100% 5 0 1 873 29427 30299 0 1585 

 pilS 1593 19 72568 99.623 1593 100% 6 0 1 1593 50112 51704 0 2909 

 pilR 1338 19 72568 99.925 1338 100% 1 0 1 1338 51719 53056 0 2466 

 fimT 510 19 72568 99.412 510 100% 3 0 1 510 54331 54840 0 926 

 fimU 507 19 72568 99.803 507 100% 1 0 1 507 54946 55452 0 931 

 pilV 558 19 72568 99.821 558 100% 1 0 1 558 55443 56000 0 1026 

 pilW 825 19 72568 99.758 825 100% 2 0 1 825 55997 56821 0 1513 

 pilX 588 19 72568 99.83 588 100% 1 0 1 588 56818 57405 0 1081 

 pilY1 3486 19 72568 95.865 2926 84% 112 3 561 3486 57992 60908 0 4724 

 pilY1 3486 19 72568 85.195 385 11% 45 10 1 379 57417 57795 2.46E-106 385 

 pilY2 348 19 72568 100 348 100% 0 0 1 348 60910 61257 0 643 

 pilE 426 19 72568 99.531 426 100% 2 0 1 426 61254 61679 0 776 

 fimX 2076 16 76317 99.855 2076 100% 3 0 1 2076 56353 54278 0 3818 

 pilQ 2145 22 70246 99.953 2145 100% 1 0 1 2145 55924 53780 0 3956 

 pilP 525 22 70246 100 525 100% 0 0 1 525 56502 55978 0 970 

 pilO 624 22 70246 99.679 624 100% 2 0 1 624 57122 56499 0 1142 

 pilN 597 22 70246 100 597 100% 0 0 1 597 57715 57119 0 1103 

 pilM 1065 22 70246 100 1065 100% 0 0 1 1065 58779 57715 0 1967 

 crc 780 14 81519 99.872 780 100% 1 0 1 780 61966 62745 0 1435 

 flgB 408 37 48728 100 408 100% 0 0 1 408 33815 33408 0 754 

 flgC 441 37 48728 100 441 100% 0 0 1 441 33402 32962 0 815 

 flgD 714 37 48728 99.86 714 100% 1 0 1 714 32949 32236 0 1314 
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PS2098 flgE 1389 37 48728 99.784 1389 100% 3 0 1 1389 32208 30820 0 2549 

 flgF 750 37 48728 100 750 100% 0 0 1 750 30602 29853 0 1386 

 flgG 786 37 48728 100 786 100% 0 0 1 786 29806 29021 0 1452 

 flgH 696 37 48728 99.856 696 100% 1 0 1 696 28975 28280 0 1280 

 flgI 1110 37 48728 100 1110 100% 0 0 1 1110 28268 27159 0 2050 

 flgJ 1203 37 48728 99.751 1203 100% 3 0 1 1203 27148 25946 0 2206 

 flgK 2052 37 48728 99.464 2052 100% 11 0 1 2052 25927 23876 0 3729 

 flgL 1320 37 48728 99.242 1320 100% 10 0 1 1320 23850 22531 0 2383 

 fliC 1467 37 48728 99.864 1467 100% 2 0 1 1467 15032 13566 0 2699 

 fleI 372 37 48728 99.731 372 100% 1 0 1 372 13487 13116 0 682 

 fliD 1425 37 48728 99.93 1425 100% 1 0 1 1425 13030 11606 0 2627 

 fliS 381 37 48728 100 381 100% 0 0 1 381 11484 11104 0 704 

 fliP 297 37 48728 100 297 100% 0 0 1 297 11081 10785 6.55E-157 549 

 fleQ 1473 37 48728 99.932 1473 100% 1 0 1 1473 10503 9031 0 2715 

 fleQ 1473 70 29768 80.858 303 21% 48 9 498 795 16324 16621 5.11E-60 230 

 fleQ 1473 70 29768 80 305 21% 47 14 498 795 11627 11924 5.14E-55 213 

 fleQ 1473 13 83159 74.836 457 31% 91 19 507 951 10489 10045 1.12E-46 185 

 fleQ 1473 9 100083 75 416 28% 92 12 511 920 69095 68686 1.45E-45 182 

 fleQ 1473 2 209023 74.86 358 24% 78 11 507 858 99116 98765 1.14E-36 152 

 fleQ 1473 2 209023 78.395 162 11% 29 6 622 780 69143 69301 4.18E-21 100 

 fleQ 1473 4 126837 76.451 293 20% 53 15 507 791 26233 26517 1.90E-34 145 

 fleQ 1473 141 13926 74.315 292 20% 64 10 508 792 7715 8002 5.37E-25 113 

 fleQ 1473 82 25162 75 184 12% 41 4 586 765 1471 1289 5.44E-15 80.5 

 fleS 1209 37 48728 99.917 1209 100% 1 0 1 1209 8918 7710 0 2228 

 fleS 1209 4 126837 89.796 49 4% 4 1 1032 1079 25517 25565 1.61E-09 62.1 

 fleR 1422 37 48728 100 1422 100% 0 0 1 1422 7705 6284 0 2627 

 fliE 330 37 48728 100 330 100% 0 0 1 330 6037 5708 3.32E-175 610 

 fliF 1797 37 48728 100 1797 100% 0 0 1 1797 5685 3889 0 3319 

 fliG 1017 37 48728 100 1017 100% 0 0 1 1017 3883 2867 0 1879 

 fliH 807 37 48728 100 807 100% 0 0 1 807 2865 2059 0 1491 

 fliI  1356 37 48728 100 1356 100% 0 0 1 1356 2069 714 0 2505 

 fliJ 444 37 48728 100 444 100% 0 0 1 444 700 257 0 821 

 fliK 1284 33 55483 99.533 1284 100% 6 0 1 1284 7841 9124 0 2338 

 fliL 522 33 55483 100 522 100% 0 0 1 522 9368 9889 0 965 

 fliM 972 33 55483 99.897 972 100% 1 0 1 972 9897 10868 0 1790 

 fliN 474 33 55483 99.578 474 100% 2 0 1 474 10896 11369 0 865 

 fliO 453 33 55483 100 453 100% 0 0 1 453 11371 11823 0 837 

 fliP 768 33 55483 100 768 100% 0 0 1 768 11820 12587 0 1419 

 fliQ 270 33 55483 100 270 100% 0 0 1 270 12635 12904 6.06E-142 499 

 fliR 777 33 55483 100 777 100% 0 0 1 777 12904 13680 0 1435 

 flhB 1137 33 55483 99.824 1137 100% 2 0 1 1137 13683 14819 0 2089 

 flhA 2124 33 55483 99.812 2124 100% 4 0 1 2124 17666 19789 0 3901 

 flhF 1290 33 55483 99.767 1290 100% 3 0 1 1290 19873 21162 0 2366 

 fleN 843 33 55483 100 843 100% 0 0 1 843 21301 22143 0 1557 

 fliA 744 33 55483 100 744 100% 0 0 1 744 22140 22883 0 1375 

 cheY 375 33 55483 99.733 375 100% 1 0 1 375 22985 23359 0 688 

 cheZ 789 33 55483 99.873 789 100% 1 0 1 789 23379 24167 0 1452 

 PA1458 2262 33 55483 99.867 2262 100% 3 0 1 2262 24368 26629 0 4161 

 PA1458 2262 33 55483 77.016 248 11% 30 14 707 954 24936 25156 6.41E-26 117 

 PA1458 2262 33 55483 77.016 248 11% 30 14 569 789 25074 25321 6.41E-26 117 

 PA1459 1107 33 55483 99.819 1107 100% 2 0 1 1107 26683 27789 0 2034 

 motC 741 33 55483 100 741 100% 0 0 1 741 27878 28618 0 1369 

 motD 891 33 55483 99.663 891 100% 3 0 1 891 28631 29521 0 1629 

 PA1464 480 33 55483 99.792 480 100% 1 0 1 480 31432 31911 0 881 

 PA3348 825 31 60668 100 825 100% 0 0 1 825 27390 26566 0 1524 

 PA3349 933 31 60668 100 933 100% 0 0 1 933 28399 27467 0 1724 

 flgA 699 31 60668 99.857 699 100% 1 0 1 699 28531 29229 0 1286 

 flgM 324 31 60668 98.457 324 100% 5 0 1 324 29374 29697 1.54E-163 571 

 flgN 471 31 60668 98.938 471 100% 5 0 1 471 29752 30222 0 843 

 motY 966 170 8839 99.586 966 100% 4 0 1 966 8800 7835 0 1762 

 motB 1044 16 76317 99.425 1044 100% 6 0 1 1044 62845 63888 0 1895 

 motA 852 16 76317 98.944 852 100% 9 0 1 852 61974 62825 0 1524 

 algU 582 23 69824 99.828 582 100% 1 0 1 582 60808 60227 0 1070 

 mucA 585 23 69824 99.829 585 100% 1 0 1 585 60195 59611 0 1075 
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PS2098 mucB 951 23 69824 99.685 951 100% 3 0 1 951 59602 58652 0 1740 

 mucC 456 23 69824 99.781 456 100% 1 0 1 456 58655 58200 0 837 

 mucD 1425 23 69824 99.298 1425 100% 10 0 1 1425 58160 56736 0 2577 

 algD 1311 18 75162 100 1311 100% 0 0 1 1311 59503 58193 0 2422 

 alg8 1485 18 75162 99.933 1485 100% 1 0 1 1485 58052 56568 0 2737 

 alg44 1170 18 75162 100 1170 100% 0 0 1 1170 56485 55316 0 2161 

 algK 1428 18 75162 99.86 1428 100% 2 0 1 1428 55302 53875 0 2627 

 algE 1473 18 75162 99.457 1473 100% 8 0 1 1473 53878 52406 0 2676 

 algG 1632 18 75162 99.694 1632 100% 5 0 1 1632 52385 50754 0 2987 

 algX 1425 18 75162 99.368 1425 100% 9 0 1 1425 50741 49317 0 2582 

 algL 1104 18 75162 99.909 1104 100% 1 0 1 1104 49313 48210 0 2034 

 algI 1563 18 75162 99.68 1563 100% 5 0 1 1563 47968 46406 0 2859 

 algI 1563 134 15396 81.395 129 8% 19 5 678 804 12835 12960 4.44E-21 100 

 algJ 1176 18 75162 99.66 1176 100% 4 0 1 1176 46391 45216 0 2150 

 algF 651 18 75162 99.539 651 100% 3 0 1 651 45143 44493 0 1186 

 algA 1446 18 75162 99.654 1446 100% 5 0 1 1446 44296 42851 0 2643 

 mucP 1353 6 110352 99.704 1353 100% 4 0 1 1353 43097 41745 0 2477 

 mucE 270 84 24699 99.63 270 100% 1 0 1 270 14382 14113 2.82E-140 494 

 algW 1170 26 65253 100 1168 100% 0 0 1 1168 1808 2975 0 2158 

 algP 1059 124 17441 100 649 61% 0 0 1 649 649 1 0 1199 

 algP 1059 124 17441 91.266 229 22% 20 0 496 724 229 1 3.52E-85 313 

 algP 1059 124 17441 90.393 229 22% 22 0 571 799 229 1 7.63E-82 302 

 algP 1059 124 17441 90.26 154 15% 15 0 421 574 154 1 7.96E-52 202 

 algP 1059 124 17441 82.759 174 16% 25 4 796 968 229 60 2.92E-36 150 

 algP 1059 4 126837 100 251 24% 0 0 809 1059 126837 126587 9.20E-131 464 

 algP 1059 4 126837 90.909 121 11% 11 0 584 704 126837 126717 3.76E-40 163 

 algP 1059 4 126837 89.831 118 11% 12 0 737 854 126834 126717 8.13E-37 152 

 algP 1059 4 126837 83.23 161 15% 22 4 434 590 126837 126678 4.89E-34 143 

 algP 1059 13 83159 86.047 86 8% 9 2 532 614 83069 83154 6.47E-18 89.8 

 algP 1059 13 83159 85.915 71 7% 10 0 694 764 83084 83154 5.03E-14 76.8 

 algP 1059 13 83159 85.915 71 7% 10 0 844 914 83084 83154 5.03E-14 76.8 

 algP 1059 13 83159 86.765 68 6% 9 0 769 836 83084 83151 5.03E-14 76.8 

 algQ 483 124 17441 99.586 483 100% 2 0 1 483 1948 1466 0 881 

 algR 747 124 17441 99.598 747 100% 3 0 1 747 7839 7093 0 1363 

 algZ 1077 124 17441 99.629 1077 100% 4 0 1 1077 8920 7844 0 1967 

 algC 2607 14 81519 99.847 2607 100% 4 0 1 2607 51013 53619 0 4793 

 algB 1350 2 209023 99.926 1350 100% 1 0 1 1350 68519 69868 0 2488 

 algB 1350 2 209023 78.333 120 9% 20 6 629 745 98997 98881 8.34E-13 73.1 

 algB 1350 37 48728 78.616 159 12% 28 6 628 783 9879 9724 3.83E-21 100 

 algB 1350 13 83159 79.07 129 10% 21 6 631 756 10368 10243 3.85E-16 84.2 

 algB 1350 4 126837 79.845 129 10% 15 10 624 745 26344 26468 3.85E-16 84.2 

 algB 1350 9 100083 81.633 98 7% 14 4 664 759 68945 68850 1.79E-14 78.7 

 algB 1350 70 29768 95.122 41 3% 2 0 710 750 16533 16573 1.40E-10 65.8 

 lasI 606 54 36915 100 606 100% 0 0 1 606 33701 34306 0 1120 

 lasR 720 54 36915 99.722 720 100% 2 0 1 720 32618 33337 0 1319 

PS20215 pilT 1035 107 20173 99.227 1035 100% 8 0 1 1035 685 1719 0 1868 

 pilU 1149 107 20173 99.739 1149 100% 3 0 1 1149 1897 3045 0 2106 

 pilG 408 107 20173 100 408 100% 0 0 1 408 13755 14162 0 754 

 pilH 366 107 20173 100 366 100% 0 0 1 366 14209 14574 0 676 

 pilI  537 107 20173 100 537 100% 0 0 1 537 14625 15161 0 992 

 pilJ 2049 107 20173 99.512 2049 100% 10 0 1 2049 15246 17294 0 3729 

 pilK 876 107 20173 99.315 876 100% 6 0 1 876 17355 18230 0 1585 

 chpA 7419 238 3046 97.606 3049 41% 49 2 2165 5195 3043 1 0 5204 

 chpA 7419 238 3046 89.423 104 1% 11 0 4195 4298 521 418 7.97E-30 132 

 chpA 7419 105 20596 98.976 2245 30% 23 0 5175 7419 20585 18341 0 4019 

 chpA 7419 107 20173 99.469 1695 23% 9 0 1 1695 18242 19936 0 3081 

 chpA 7419 107 20173 98.387 248 3% 4 0 1806 2053 20173 19926 1.51E-121 436 

 chpB 1032 105 20596 98.934 1032 100% 11 0 1 1032 18348 17317 0 1845 

 chpC 507 105 20596 98.817 507 100% 6 0 1 507 17320 16814 0 904 

 chpD 795 105 20596 99.874 795 100% 1 0 1 795 16806 16012 0 1463 

 chpE 612 105 20596 98.693 612 100% 8 0 1 612 15935 15324 0 1086 

 vfr 645 15 97554 99.845 645 100% 1 0 1 645 96870 96226 0 1186 

 fimL 1689 64 34450 99.408 1689 100% 10 0 1 1689 3847 2159 0 3064 

 pilZ 357 112 19098 98.599 357 100% 5 0 1 357 14950 14594 0 632 
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PS20215 fimV 2760 17 90648 98.45 2775 101% 28 1 1 2760 83622 86396 0 4872 

 rpoS 1005 9 114064 99.403 1005 100% 6 0 1 1005 68609 67605 0 1823 

 pilF 759 57 37485 99.078 759 100% 7 0 1 759 1213 455 0 1363 

 pilF 759 57 37485 100 30 4% 0 0 314 343 1 30 4.91E-08 56.5 

 rpoN 1494 12 106449 99.598 1494 100% 6 0 1 1494 12603 14096 0 2726 

 pilA 450 12 106449 95.089 224 50% 11 0 1 224 89588 89365 9.05E-98 353 

 pilB 1701 12 106449 99.001 1701 100% 17 0 1 1701 89820 91520 0 3048 

 pilB 1701 46 42112 76.577 333 20% 64 13 950 1275 8418 8743 3.83E-42 171 

 pilB 1701 11 108046 78.846 260 15% 40 11 1137 1389 107425 107676 2.31E-39 161 

 pilB 1701 11 108046 92 50 3% 4 0 949 998 107236 107285 4.00E-12 71.3 

 pilC 1125 12 106449 99.111 1125 100% 10 0 1 1125 91620 92744 0 2023 

 xcpA 873 12 106449 99.542 873 100% 4 0 1 873 92748 93620 0 1591 

 pilS 1593 2 156290 99.498 1593 100% 8 0 1 1593 143681 142089 0 2898 

 pilR 1338 2 156290 99.253 1338 100% 10 0 1 1338 142074 140737 0 2416 

 fimT 510 2 156290 97.255 510 100% 14 0 1 510 139462 138953 0 865 

 fimU 507 2 156290 99.606 507 100% 2 0 1 507 138847 138341 0 926 

 pilV 558 2 156290 98.925 558 100% 6 0 1 558 138350 137793 0 998 

 pilW 825 2 156290 99.03 825 100% 8 0 1 825 137796 136972 0 1480 

 pilX 588 2 156290 99.49 588 100% 3 0 1 588 136975 136388 0 1070 

 pilY1 3486 2 156290 95.557 2926 84% 121 4 561 3486 135801 132885 0 4674 

 pilY1 3486 2 156290 84.935 385 11% 46 10 1 379 136376 135998 1.21E-104 379 

 pilY2 348 2 156290 99.713 348 100% 1 0 1 348 132883 132536 0 638 

 pilE 426 2 156290 100 426 100% 0 0 1 426 132539 132114 0 787 

 fimX 2076 1 165367 99.133 2076 100% 18 0 1 2076 160268 162343 0 3735 

 pilQ 2145 121 17410 99.58 2145 100% 9 0 1 2145 3551 1407 0 3912 

 pilP 525 121 17410 99.81 525 100% 1 0 1 525 4129 3605 0 965 

 pilO 624 121 17410 99.199 624 100% 5 0 1 624 4749 4126 0 1125 

 pilN 597 121 17410 99.832 597 100% 1 0 1 597 5342 4746 0 1098 

 pilM 1065 121 17410 99.718 1065 100% 3 0 1 1065 6406 5342 0 1951 

 crc 780 21 77379 99.231 780 100% 6 0 1 780 54239 55018 0 1408 

 flgB 408 3 154570 100 408 100% 0 0 1 408 51934 51527 0 754 

 flgC 441 3 154570 100 441 100% 0 0 1 441 51521 51081 0 815 

 flgD 714 3 154570 99.86 714 100% 1 0 1 714 51068 50355 0 1314 

 flgE 1389 3 154570 99.568 1389 100% 6 0 1 1389 50327 48939 0 2532 

 flgF 750 3 154570 99.067 750 100% 7 0 1 750 48721 47972 0 1347 

 flgG 786 3 154570 99.364 786 100% 5 0 1 786 47925 47140 0 1424 

 flgH 696 3 154570 99.569 696 100% 3 0 1 696 47094 46399 0 1269 

 flgI 1110 3 154570 99.55 1110 100% 5 0 1 1110 46387 45278 0 2023 

 flgJ 1203 3 154570 99.086 1203 100% 11 0 1 1203 45267 44065 0 2161 

 flgK 2052 3 154570 86.783 2058 100% 257 14 1 2052 44046 41998 0 2279 

 flgL 1320 3 154570 74.361 1330 101% 293 40 1 1315 41959 40663 1.98E-148 523 

 fliC 1467 3 154570 82.203 472 32% 80 4 1 470 29699 29230 2.99E-112 403 

 fliC 1467 3 154570 85.169 236 16% 33 2 1233 1467 28770 28536 2.48E-63 241 

 fliP 297 3 154570 100 32 11% 0 0 266 297 25431 25400 1.42E-09 60.2 

 fleQ 1473 3 154570 99.05 1473 100% 14 0 1 1473 25118 23646 0 2643 

 fleQ 1473 236 3216 75.372 471 32% 98 14 498 959 1965 2426 1.95E-54 211 

 fleQ 1473 88 24640 79.344 305 21% 49 14 498 795 22007 22304 1.17E-51 202 

 fleQ 1473 45 42662 74.836 457 31% 91 19 507 951 10325 9881 1.18E-46 185 

 fleQ 1473 20 79433 74.94 415 28% 94 10 511 920 52717 52308 1.53E-45 182 

 fleQ 1473 4 146689 75.14 358 24% 77 11 507 858 92933 93284 2.58E-38 158 

 fleQ 1473 4 146689 78.616 159 11% 28 6 625 780 123131 122976 4.41E-21 100 

 fleQ 1473 11 108046 76.976 291 20% 55 11 507 791 55692 55976 9.27E-38 156 

 fleQ 1473 97 22468 74.315 292 20% 64 10 508 792 21960 21673 5.66E-25 113 

 fleQ 1473 75 29275 76.555 209 14% 42 7 592 795 1542 1748 2.63E-23 108 

 fleQ 1473 175 9228 74.299 214 15% 48 6 586 794 1482 1271 4.44E-16 84.2 

 fleS 1209 3 154570 99.256 1209 100% 9 0 1 1209 23533 22325 0 2183 

 fleS 1209 11 108046 89.796 49 4% 4 1 1032 1079 54976 55024 1.70E-09 62.1 

 fleR 1422 3 154570 99.156 1422 100% 6 1 1 1422 22320 20905 0 2555 

 fliE 330 3 154570 99.697 330 100% 1 0 1 330 20658 20329 1.63E-173 604 

 fliF 1797 3 154570 99.444 1797 100% 10 0 1 1797 20306 18510 0 3264 

 fliG 1017 3 154570 99.803 1017 100% 2 0 1 1017 18504 17488 0 1868 

 fliH 807 3 154570 99.504 807 100% 4 0 1 807 17486 16680 0 1469 

 fliI  1356 3 154570 99.263 1356 100% 10 0 1 1356 16690 15335 0 2449 

 fliJ 444 3 154570 99.55 444 100% 2 0 1 444 15321 14878 0 809 
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PS20215 fliK 1284 61 35302 98.52 1284 100% 19 0 1 1284 18338 19621 0 2266 

 fliL 522 61 35302 99.617 522 100% 2 0 1 522 19865 20386 0 953 

 fliM 972 61 35302 99.897 972 100% 1 0 1 972 20394 21365 0 1790 

 fliN 474 61 35302 99.156 474 100% 4 0 1 474 21393 21866 0 854 

 fliO 453 61 35302 99.558 453 100% 2 0 1 453 21868 22320 0 826 

 fliP 768 61 35302 99.609 768 100% 3 0 1 768 22317 23084 0 1402 

 fliQ 270 61 35302 99.63 270 100% 1 0 1 270 23129 23398 2.96E-140 494 

 fliR 777 61 35302 99.228 777 100% 6 0 1 777 23398 24174 0 1402 

 flhB 1137 61 35302 99.56 1137 100% 5 0 1 1137 24177 25313 0 2073 

 flhA 2124 61 35302 99.906 2124 100% 2 0 1 2124 28130 30253 0 3912 

 flhF 1290 61 35302 99.302 1290 100% 9 0 1 1290 30337 31626 0 2333 

 fleN 843 61 35302 99.288 843 100% 6 0 1 843 31765 32607 0 1524 

 fliA 744 61 35302 99.731 744 100% 2 0 1 744 32604 33347 0 1363 

 cheY 375 61 35302 100 375 100% 0 0 1 375 33449 33823 0 693 

 cheZ 789 61 35302 99.24 789 100% 6 0 1 789 33843 34631 0 1424 

 PA1458 2262 167 10189 99.172 1690 75% 14 0 573 2262 1 1690 0 3044 

 PA1458 2262 167 10189 77.016 248 11% 30 14 569 789 135 382 6.76E-26 117 

 PA1458 2262 167 10189 77.049 244 11% 29 14 711 954 1 217 2.43E-25 115 

 PA1458 2262 61 35302 98.936 470 21% 5 0 1 470 34833 35302 0 841 

 PA1459 1107 167 10189 98.555 1107 100% 16 0 1 1107 1744 2850 0 1956 

 motC 741 167 10189 98.92 741 100% 8 0 1 741 2939 3679 0 1325 

 motD 891 167 10189 98.092 891 100% 17 0 1 891 3692 4582 0 1552 

 PA1464 480 167 10189 98.75 480 100% 6 0 1 480 6493 6972 0 854 

 PA3348 825 28 62257 99.273 825 100% 6 0 1 825 38501 39325 0 1491 

 PA3349 933 28 62257 99.143 933 100% 8 0 1 933 37492 38424 0 1679 

 flgA 699 28 62257 98.283 699 100% 12 0 1 699 37360 36662 0 1225 

 flgM 324 28 62257 98.148 324 100% 6 0 1 324 36517 36194 7.53E-162 566 

 flgN 471 28 62257 99.151 471 100% 4 0 1 471 36139 35669 0 848 

 motY 966 60 35917 99.724 724 75% 2 0 243 966 1 724 0 1327 

 motB 1044 1 165367 99.138 1044 100% 9 0 1 1044 153776 152733 0 1879 

 motA 852 1 165367 98.122 852 100% 16 0 1 852 154647 153796 0 1485 

 algU 582 81 27085 99.313 582 100% 4 0 1 582 19363 19944 0 1053 

 mucA 585 81 27085 99.145 585 100% 5 0 1 585 19976 20560 0 1053 

 mucB 951 81 27085 99.054 951 100% 9 0 1 951 20569 21519 0 1707 

 mucC 456 81 27085 99.781 456 100% 1 0 1 456 21516 21971 0 837 

 mucD 1425 81 27085 98.947 1425 100% 15 0 1 1425 22011 23435 0 2549 

 algD 1311 70 30285 100 1311 100% 0 0 1 1311 14781 13471 0 2422 

 alg8 1485 70 30285 99.865 1485 100% 2 0 1 1485 13331 11847 0 2732 

 alg44 1170 70 30285 99.402 1170 100% 7 0 1 1170 11764 10595 0 2122 

 algK 1428 70 30285 99.37 1428 100% 9 0 1 1428 10581 9154 0 2588 

 algE 1473 70 30285 99.389 1473 100% 9 0 1 1473 9157 7685 0 2671 

 algG 1632 70 30285 99.632 1632 100% 6 0 1 1632 7664 6033 0 2981 

 algX 1425 70 30285 99.509 1425 100% 7 0 1 1425 6020 4596 0 2593 

 algL 1104 70 30285 99.547 1104 100% 5 0 1 1104 4592 3489 0 2012 

 algI 1563 70 30285 99.488 1563 100% 8 0 1 1563 3247 1685 0 2843 

 algJ 1176 70 30285 99.235 1176 100% 9 0 1 1176 1670 495 0 2122 

 algF 651 70 30285 99.763 422 65% 1 0 1 422 422 1 0 774 

 algF 651 142 12724 98.718 156 24% 2 0 496 651 1 156 8.22E-75 278 

 algA 1446 142 12724 99.516 1446 100% 7 0 1 1446 353 1798 0 2632 

 mucP 1353 9 114064 99.113 1353 100% 12 0 1 1353 98574 97222 0 2433 

 mucE 270 38 49859 98.519 270 100% 4 0 1 270 10319 10588 2.98E-135 477 

 algW 1170 12 106449 99.457 737 63% 4 0 434 1170 1 737 0 1339 

 algW 1170 95 22760 98.165 327 28% 6 0 1 327 327 1 6.15E-163 571 

 algP 1059 35 51833 90.568 827 78% 36 11 1 785 14660 15486 0 1057 

 algP 1059 35 51833 94.095 525 50% 28 3 538 1059 15083 15607 0 795 

 algP 1059 35 51833 90.534 412 39% 31 6 455 860 15077 15486 5.63E-153 538 

 algP 1059 35 51833 89.59 317 30% 30 3 613 926 15083 15399 2.77E-111 399 

 algP 1059 35 51833 85.433 254 24% 31 3 688 938 15083 15333 4.91E-69 259 

 algQ 483 35 51833 99.172 483 100% 4 0 1 483 13361 13843 0 870 

 algR 747 35 51833 99.732 747 100% 2 0 1 747 7471 8217 0 1369 

 algZ 1077 35 51833 99.443 1077 100% 6 0 1 1077 6390 7466 0 1956 

 algC 2607 21 77379 99.118 2607 100% 23 0 1 2607 43285 45891 0 4687 

 algB 1350 4 146689 99.407 1350 100% 8 0 1 1350 123758 122409 0 2449 

 algB 1350 4 146689 78.333 120 9% 20 6 629 745 93052 93168 8.80E-13 73.1 
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PS20215 algB 1350 3 154570 79.874 159 12% 26 6 628 783 24494 24339 1.86E-24 111 

 algB 1350 75 29275 78.75 160 12% 21 11 631 782 1578 1732 1.88E-19 95.3 

 algB 1350 11 108046 78.065 155 11% 20 13 598 745 55780 55927 1.13E-16 86.1 

 algB 1350 45 42662 79.07 129 10% 21 6 631 756 10204 10079 4.06E-16 84.2 

 algB 1350 20 79433 81.633 98 7% 14 4 664 759 52567 52472 1.89E-14 78.7 

 algB 1350 236 3216 85.075 67 5% 10 0 716 782 2180 2246 1.14E-11 69.4 

 lasI 606 61 35302 100 606 100% 0 0 1 606 7096 7701 0 1120 

 lasR 720 61 35302 100 720 100% 0 0 1 720 6013 6732 0 1330 

PS20412 pilT 1035 12 140361 100 1035 100% 0 0 1 1035 7696 8730 0 1912 

 pilU 1149 12 140361 100 1149 100% 0 0 1 1149 8908 10056 0 2122 

 pilG 408 12 140361 100 408 100% 0 0 1 408 20765 21172 0 754 

 pilH 366 12 140361 100 366 100% 0 0 1 366 21219 21584 0 676 

 pilI  537 12 140361 99.814 537 100% 1 0 1 537 21635 22171 0 987 

 pilJ 2049 12 140361 99.658 2049 100% 7 0 1 2049 22256 24304 0 3746 

 pilK 876 12 140361 99.201 876 100% 7 0 1 876 24365 25240 0 1580 

 chpA 7419 12 140361 99.328 7437 100% 32 1 1 7419 25252 32688 0 13441 

 chpA 7419 12 140361 90.099 101 1% 10 0 4675 4775 29446 29546 7.24E-30 132 

 chpA 7419 12 140361 90.099 101 1% 10 0 4195 4295 29944 30044 7.24E-30 132 

 chpB 1032 12 140361 99.322 1032 100% 7 0 1 1032 32681 33712 0 1868 

 chpC 507 12 140361 98.817 507 100% 6 0 1 507 33709 34215 0 904 

 chpD 795 12 140361 99.371 795 100% 5 0 1 795 34223 35017 0 1441 

 chpE 612 12 140361 99.673 612 100% 2 0 1 612 35094 35705 0 1120 

 vfr 645 11 146087 99.69 645 100% 2 0 1 645 131000 130356 0 1181 

 fimL 1689 57 35628 99.882 1689 100% 2 0 1 1689 31784 33472 0 3109 

 pilZ 357 34 64519 99.72 357 100% 1 0 1 357 42645 42289 0 654 

 fimV 2760 27 81766 99.855 2760 100% 4 0 1 2760 74702 77461 0 5075 

 rpoS 1005 3 294808 99.502 1005 100% 5 0 1 1005 49533 48529 0 1829 

 pilF 759 3 294808 99.473 759 100% 4 0 1 759 257991 257233 0 1380 

 rpoN 1494 1 404399 99.665 1494 100% 5 0 1 1494 154242 155735 0 2732 

 pilB 1701 1 404399 87.288 1707 100% 208 7 1 1701 232161 233864 0 1941 

 pilB 1701 19 106695 76.577 333 20% 64 13 950 1275 8375 8700 3.48E-42 171 

 pilB 1701 9 156271 87.218 133 8% 16 1 1137 1269 82801 82932 4.53E-36 150 

 pilB 1701 9 156271 92 50 3% 4 0 949 998 82612 82661 3.63E-12 71.3 

 pilB 1701 33 64906 74.303 323 19% 79 3 949 1269 47189 46869 4.56E-31 134 

 xcpA 873 1 404399 100 861 99% 0 0 13 873 235100 235960 0 1591 

 pilS 1593 1 404399 99.749 1593 100% 4 0 1 1593 255771 257363 0 2920 

 pilR 1338 1 404399 99.701 1338 100% 4 0 1 1338 257378 258715 0 2449 

 fimX 2076 2 313604 99.807 2076 100% 4 0 1 2076 186985 189060 0 3812 

 pilQ 2145 2 313604 90.634 2146 100% 187 13 1 2145 299328 297196 0 2837 

 pilP 525 2 313604 89.734 526 100% 52 2 1 525 299906 299382 0 671 

 pilO 624 2 313604 92.788 624 100% 45 0 1 624 300526 299903 0 904 

 pilN 597 2 313604 92.475 598 100% 43 2 1 597 301119 300523 0 854 

 pilM 1065 2 313604 99.812 1065 100% 2 0 1 1065 302183 301119 0 1956 

 crc 780 22 99514 99.872 780 100% 1 0 1 780 37393 36614 0 1435 

 flgB 408 6 187337 100 408 100% 0 0 1 408 79585 79178 0 754 

 flgC 441 6 187337 100 441 100% 0 0 1 441 79172 78732 0 815 

 flgD 714 6 187337 100 714 100% 0 0 1 714 78719 78006 0 1319 

 flgE 1389 6 187337 100 1389 100% 0 0 1 1389 77978 76590 0 2566 

 flgF 750 6 187337 100 750 100% 0 0 1 750 76372 75623 0 1386 

 flgG 786 6 187337 99.873 786 100% 1 0 1 786 75576 74791 0 1447 

 flgH 696 6 187337 99.713 696 100% 2 0 1 696 74745 74050 0 1275 

 flgI 1110 6 187337 99.64 1110 100% 4 0 1 1110 74038 72929 0 2028 

 flgJ 1203 6 187337 99.667 1203 100% 4 0 1 1203 72918 71716 0 2200 

 flgK 2052 6 187337 99.805 2052 100% 4 0 1 2052 71697 69646 0 3768 

 flgL 1320 6 187337 99.773 1320 100% 3 0 1 1320 69620 68301 0 2422 

 fliC 1467 6 187337 99.932 1467 100% 1 0 1 1467 60802 59336 0 2704 

 fleI 372 6 187337 99.731 372 100% 1 0 1 372 59257 58886 0 682 

 fliD 1425 6 187337 99.93 1425 100% 1 0 1 1425 58800 57376 0 2627 

 fliS 381 6 187337 99.738 381 100% 1 0 1 381 57254 56874 0 699 

 fliP 297 6 187337 100 297 100% 0 0 1 297 56851 56555 6.27E-157 549 

 fleQ 1473 6 187337 98.914 1473 100% 16 0 1 1473 56273 54801 0 2632 

 fleQ 1473 21 99721 80.198 303 21% 50 9 498 795 81073 81370 1.06E-56 219 

 fleQ 1473 21 99721 80 305 21% 47 14 498 795 76376 76673 4.93E-55 213 

 fleQ 1473 26 82432 74.836 457 31% 91 19 507 951 9746 9302 1.07E-46 185 
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PS20412 fleQ 1473 20 100461 75 416 28% 92 12 511 920 69463 69054 1.39E-45 182 

 fleQ 1473 8 156694 75.14 358 24% 77 11 507 858 47854 48205 2.34E-38 158 

 fleQ 1473 8 156694 78.616 159 11% 28 6 625 780 77715 77560 4.00E-21 100 

 fleQ 1473 9 156271 76.37 292 20% 55 13 507 791 32349 32633 1.82E-34 145 

 fleQ 1473 39 59354 74.315 292 20% 64 10 508 792 21939 21652 5.14E-25 113 

 fleQ 1473 25 91995 76.555 209 14% 42 7 592 795 90454 90248 2.39E-23 108 

 fleQ 1473 18 109404 75 184 12% 41 4 586 765 1482 1300 5.21E-15 80.5 

 fleS 1209 6 187337 99.504 1209 100% 6 0 1 1209 54688 53480 0 2200 

 fleS 1209 9 156271 89.796 49 4% 4 1 1032 1079 31633 31681 1.54E-09 62.1 

 fleR 1422 6 187337 99.508 1422 100% 7 0 1 1422 53475 52054 0 2588 

 fliE 330 6 187337 99.394 330 100% 2 0 1 330 51808 51479 6.87E-172 599 

 fliF 1797 6 187337 99.444 1797 100% 10 0 1 1797 51456 49660 0 3264 

 fliG 1017 6 187337 99.41 1017 100% 6 0 1 1017 49654 48638 0 1845 

 fliH 807 6 187337 98.885 807 100% 9 0 1 807 48636 47830 0 1441 

 fliI  1356 6 187337 99.189 1356 100% 11 0 1 1356 47840 46485 0 2444 

 fliJ 444 6 187337 99.775 444 100% 1 0 1 444 46471 46028 0 815 

 fliK 1284 30 74456 99.533 1284 100% 6 0 1 1284 52894 54177 0 2338 

 fliL 522 30 74456 100 522 100% 0 0 1 522 54421 54942 0 965 

 fliM 972 30 74456 99.897 972 100% 1 0 1 972 54950 55921 0 1790 

 fliN 474 30 74456 100 474 100% 0 0 1 474 55949 56422 0 876 

 fliO 453 30 74456 100 453 100% 0 0 1 453 56424 56876 0 837 

 fliP 768 30 74456 99.74 768 100% 2 0 1 768 56873 57640 0 1408 

 fliQ 270 30 74456 99.63 270 100% 1 0 1 270 57685 57954 2.70E-140 494 

 fliR 777 30 74456 99.871 777 100% 1 0 1 777 57954 58730 0 1430 

 flhB 1137 30 74456 99.912 1137 100% 1 0 1 1137 58733 59869 0 2095 

 flhA 2124 30 74456 99.812 2124 100% 4 0 1 2124 62713 64836 0 3901 

 flhF 1290 30 74456 99.69 1290 100% 4 0 1 1290 64920 66209 0 2361 

 fleN 843 30 74456 99.881 843 100% 1 0 1 843 66348 67190 0 1552 

 fliA 744 30 74456 99.731 744 100% 2 0 1 744 67187 67930 0 1363 

 cheY 375 30 74456 100 375 100% 0 0 1 375 68032 68406 0 693 

 cheZ 789 30 74456 99.873 789 100% 1 0 1 789 68426 69214 0 1452 

 PA1458 2262 30 74456 99.646 2262 100% 8 0 1 2262 69415 71676 0 4133 

 PA1458 2262 30 74456 77.016 248 11% 30 14 707 954 69983 70203 6.13E-26 117 

 PA1458 2262 30 74456 77.016 248 11% 30 14 569 789 70121 70368 6.13E-26 117 

 PA1459 1107 30 74456 99.819 1107 100% 2 0 1 1107 71730 72836 0 2034 

 motC 741 30 74456 99.73 741 100% 2 0 1 741 72925 73665 0 1358 

 motD 891 30 74456 98.325 776 87% 13 0 1 776 73678 74453 0 1362 

 PA1464 480 44 49649 100 480 100% 0 0 1 480 47718 47239 0 887 

 PA3348 825 5 202773 99.879 825 100% 1 0 1 825 19026 19850 0 1519 

 PA3349 933 5 202773 100 933 100% 0 0 1 933 18017 18949 0 1724 

 flgA 699 5 202773 99.571 699 100% 3 0 1 699 17885 17187 0 1275 

 flgM 324 5 202773 99.691 324 100% 1 0 1 324 17042 16719 3.14E-170 593 

 flgN 471 5 202773 99.575 471 100% 2 0 1 471 16664 16194 0 859 

 motY 966 69 19724 99.793 966 100% 2 0 1 966 19684 18719 0 1773 

 motB 1044 2 313604 99.617 1044 100% 4 0 1 1044 180494 179451 0 1906 

 motA 852 2 313604 99.883 852 100% 1 0 1 852 181365 180514 0 1568 

 algU 582 31 74428 99.656 582 100% 2 0 1 582 35668 36249 0 1064 

 mucA 585 31 74428 99.829 585 100% 1 0 1 585 36281 36865 0 1075 

 mucB 951 31 74428 100 951 100% 0 0 1 951 36874 37824 0 1757 

 mucC 456 31 74428 99.561 456 100% 2 0 1 456 37821 38276 0 832 

 mucD 1425 31 74428 99.86 1425 100% 2 0 1 1425 38316 39740 0 2621 

 algD 1311 35 63591 99.924 1311 100% 1 0 1 1311 15721 17031 0 2416 

 alg8 1485 35 63591 99.933 1485 100% 1 0 1 1485 17171 18655 0 2737 

 alg44 1170 35 63591 100 1170 100% 0 0 1 1170 18738 19907 0 2161 

 algK 1428 35 63591 99.86 1428 100% 2 0 1 1428 19921 21348 0 2627 

 algE 1473 35 63591 99.593 1473 100% 6 0 1 1473 21345 22817 0 2687 

 algG 1632 35 63591 99.939 1632 100% 1 0 1 1632 22838 24469 0 3009 

 algX 1425 35 63591 99.93 1425 100% 1 0 1 1425 24482 25906 0 2627 

 algL 1104 35 63591 100 1104 100% 0 0 1 1104 25910 27013 0 2039 

 algI 1563 35 63591 99.872 1563 100% 2 0 1 1563 27255 28817 0 2876 

 algJ 1176 35 63591 99.66 1176 100% 4 0 1 1176 28832 30007 0 2150 

 algF 651 35 63591 100 651 100% 0 0 1 651 30080 30730 0 1203 

 algA 1446 35 63591 99.793 1446 100% 3 0 1 1446 30928 32373 0 2654 

 mucP 1353 3 294808 99.704 1353 100% 4 0 1 1353 79485 78133 0 2477 
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PS20412 mucE 270 42 50014 99.63 270 100% 1 0 1 270 39725 39456 2.70E-140 494 

 algW 1170 1 404399 99.915 1170 100% 1 0 1 1170 141206 142375 0 2156 

 algP 1059 9 156271 99.528 1059 100% 5 0 1 1059 132470 131412 0 1929 

 algP 1059 9 156271 89.006 473 45% 49 1 421 890 131975 131503 2.33E-166 582 

 algP 1059 9 156271 90.783 434 41% 40 0 496 929 132050 131617 8.38E-166 580 

 algP 1059 9 156271 87.94 398 38% 45 1 421 815 131900 131503 2.45E-131 466 

 algP 1059 9 156271 87.437 398 38% 47 1 571 968 132050 131656 5.30E-128 455 

 algP 1059 9 156271 89.209 278 26% 30 0 427 704 131819 131542 9.25E-96 348 

 algP 1059 9 156271 89.209 278 26% 30 0 652 929 132044 131767 9.25E-96 348 

 algP 1059 9 156271 83.333 174 16% 24 4 421 590 131675 131503 6.02E-38 156 

 algP 1059 9 156271 82.759 174 16% 25 4 796 968 132050 131881 2.80E-36 150 

 algQ 483 9 156271 99.379 483 100% 3 0 1 483 133769 133287 0 876 

 algR 747 9 156271 99.732 747 100% 2 0 1 747 139660 138914 0 1369 

 algZ 1077 9 156271 99.814 1077 100% 2 0 1 1077 140741 139665 0 1978 

 algC 2607 22 99514 99.962 2607 100% 1 0 1 2607 48347 45741 0 4809 

 algB 1350 8 156694 99.926 1350 100% 1 0 1 1350 78342 76993 0 2488 

 algB 1350 8 156694 78.333 120 9% 20 6 629 745 47973 48089 7.98E-13 73.1 

 algB 1350 6 187337 78.616 159 12% 28 6 628 783 55649 55494 3.66E-21 100 

 algB 1350 25 91995 78.75 160 12% 21 11 631 782 90418 90264 1.70E-19 95.3 

 algB 1350 26 82432 79.07 129 10% 21 6 631 756 9625 9500 3.69E-16 84.2 

 algB 1350 9 156271 79.845 129 10% 15 10 624 745 32460 32584 3.69E-16 84.2 

 algB 1350 20 100461 81.633 98 7% 14 4 664 759 69313 69218 1.72E-14 78.7 

 algB 1350 21 99721 77.6 125 9% 20 8 630 750 81202 81322 1.03E-11 69.4 

 lasI 606 30 74456 100 606 100% 0 0 1 606 41652 42257 0 1120 

 lasR 720 30 74456 100 720 100% 0 0 1 720 40569 41288 0 1330 

PS20490 pilT 1035 31 45803 99.903 1035 100% 1 0 1 1035 40587 39553 0 1906 

 pilU 1149 31 45803 99.913 1149 100% 1 0 1 1149 39375 38227 0 2117 

 pilG 408 31 45803 100 408 100% 0 0 1 408 27519 27112 0 754 

 pilH 366 31 45803 100 366 100% 0 0 1 366 27065 26700 0 676 

 pilI  537 31 45803 99.814 537 100% 1 0 1 537 26649 26113 0 987 

 pilJ 2049 31 45803 99.951 2049 100% 1 0 1 2049 26028 23980 0 3779 

 pilK 876 31 45803 99.772 876 100% 2 0 1 876 23919 23044 0 1607 

 chpA 7419 31 45803 99.677 7419 100% 24 0 1 7419 23032 15614 0 13568 

 chpA 7419 31 45803 89.423 104 1% 11 0 4195 4298 18358 18255 7.68E-30 132 

 chpA 7419 31 45803 89.423 104 1% 11 0 4675 4778 18838 18735 7.68E-30 132 

 chpB 1032 31 45803 99.031 1032 100% 10 0 1 1032 15621 14590 0 1851 

 chpC 507 31 45803 98.817 507 100% 6 0 1 507 14593 14087 0 904 

 chpD 795 31 45803 99.371 795 100% 5 0 1 795 14079 13285 0 1441 

 chpE 612 31 45803 99.51 612 100% 3 0 1 612 13209 12598 0 1114 

 vfr 645 112 18850 99.845 645 100% 1 0 1 645 9406 10050 0 1186 

 fimL 1689 47 35678 99.882 1689 100% 2 0 1 1689 3859 2171 0 3109 

 pilZ 357 57 33008 99.72 357 100% 1 0 1 357 11122 10766 0 654 

 fimV 2760 291 5382 99.066 1499 54% 2 1 1262 2760 1 1487 0 2680 

 fimV 2760 121 17806 99.828 1162 42% 2 0 1 1162 1162 1 0 2135 

 rpoS 1005 4 70571 99.801 1005 100% 2 0 1 1005 56640 55636 0 1845 

 pilF 759 10 64273 99.078 759 100% 7 0 1 759 42367 41609 0 1363 

 rpoN 1494 8 66611 99.866 1494 100% 2 0 1 1494 8684 7191 0 2748 

 pilA 450 21 55208 97.321 224 50% 6 0 1 224 9552 9329 4.00E-106 381 

 pilB 1701 21 55208 99.882 1701 100% 2 0 1 1701 9784 11484 0 3131 

 pilB 1701 156 14517 76.577 333 20% 64 13 950 1275 6811 6486 3.69E-42 171 

 pilB 1701 1 163585 87.218 133 8% 16 1 1137 1269 110796 110927 4.81E-36 150 

 pilB 1701 1 163585 92 50 3% 4 0 949 998 110607 110656 3.85E-12 71.3 

 pilB 1701 109 19192 74.613 323 19% 78 3 949 1269 1475 1155 1.04E-32 139 

 pilC 1125 21 55208 100 1125 100% 0 0 1 1125 11584 12708 0 2078 

 xcpA 873 21 55208 99.313 873 100% 6 0 1 873 12712 13584 0 1580 

 pilS 1593 9 65281 99.498 1593 100% 8 0 1 1593 8763 10355 0 2898 

 pilR 1338 9 65281 99.925 1338 100% 1 0 1 1338 10370 11707 0 2466 

 fimT 510 9 65281 99.608 510 100% 2 0 1 510 12982 13491 0 931 

 fimU 507 9 65281 100 507 100% 0 0 1 507 13597 14103 0 937 

 pilV 558 9 65281 99.642 558 100% 2 0 1 558 14094 14651 0 1020 

 pilW 825 9 65281 99.879 825 100% 1 0 1 825 14648 15472 0 1519 

 pilX 588 9 65281 100 588 100% 0 0 1 588 15469 16056 0 1086 

 pilY1 3486 9 65281 95.557 2926 84% 121 3 561 3486 16643 19559 0 4674 

 pilY1 3486 9 65281 85.455 385 11% 44 10 1 379 16068 16446 5.37E-108 390 
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PS20490 pilY2 348 9 65281 99.713 348 100% 1 0 1 348 19561 19908 0 638 

 pilE 426 9 65281 99.765 426 100% 1 0 1 426 19905 20330 0 782 

 fimX 2076 11 62714 99.277 2076 100% 15 0 1 2076 22835 20760 0 3751 

 pilQ 2145 39 38460 98.695 2145 100% 28 0 1 2145 24219 22075 0 3807 

 pilP 525 39 38460 100 525 100% 0 0 1 525 24797 24273 0 970 

 pilO 624 39 38460 99.84 624 100% 1 0 1 624 25417 24794 0 1147 

 pilN 597 39 38460 100 597 100% 0 0 1 597 26010 25414 0 1103 

 pilM 1065 39 38460 100 1065 100% 0 0 1 1065 27074 26010 0 1967 

 crc 780 99 21917 99.231 780 100% 6 0 1 780 3634 4413 0 1408 

 flgB 408 48 34463 100 408 100% 0 0 1 408 23930 24337 0 754 

 flgC 441 48 34463 100 441 100% 0 0 1 441 24343 24783 0 815 

 flgD 714 48 34463 99.86 714 100% 1 0 1 714 24796 25509 0 1314 

 flgE 1389 48 34463 99.496 1389 100% 7 0 1 1389 25537 26925 0 2527 

 flgF 750 48 34463 100 750 100% 0 0 1 750 27143 27892 0 1386 

 flgG 786 48 34463 99.746 786 100% 2 0 1 786 27939 28724 0 1441 

 flgH 696 48 34463 99.282 696 100% 5 0 1 696 28770 29465 0 1258 

 flgI 1110 48 34463 99.64 1110 100% 4 0 1 1110 29477 30586 0 2028 

 flgJ 1203 48 34463 99.751 1203 100% 3 0 1 1203 30597 31799 0 2206 

 flgK 2052 48 34463 99.172 2052 100% 17 0 1 2052 31818 33869 0 3696 

 flgL 1320 17 58680 99.558 679 51% 3 0 642 1320 1 679 0 1238 

 flgL 1320 48 34463 99.473 569 43% 3 0 1 569 33895 34463 0 1035 

 fliC 1467 17 58680 99.524 1470 100% 4 1 1 1467 8178 9647 0 2673 

 fleI 372 17 58680 99.731 372 100% 1 0 1 372 9726 10097 0 682 

 fliD 1425 17 58680 99.93 1425 100% 1 0 1 1425 10183 11607 0 2627 

 fliS 381 17 58680 99.738 381 100% 1 0 1 381 11729 12109 0 699 

 fliP 297 17 58680 100 297 100% 0 0 1 297 12132 12428 6.65E-157 549 

 fleQ 1473 17 58680 99.389 1473 100% 9 0 1 1473 12710 14182 0 2671 

 fleQ 1473 201 10955 75.899 473 32% 92 18 498 959 9137 8676 8.68E-58 222 

 fleQ 1473 131 16882 74.834 453 31% 95 15 482 926 4080 4521 3.17E-47 187 

 fleQ 1473 19 57312 74.94 415 28% 94 10 511 920 52717 52308 1.47E-45 182 

 fleQ 1473 2 83035 74.831 445 30% 88 20 504 936 72644 73076 5.30E-45 180 

 fleQ 1473 198 11187 75.14 358 24% 77 11 507 858 10676 10325 2.48E-38 158 

 fleQ 1473 1 163585 76.37 292 20% 55 13 507 791 58946 59230 1.93E-34 145 

 fleQ 1473 358 2608 84.354 147 10% 21 2 650 795 1 146 6.95E-34 143 

 fleQ 1473 261 6533 74.403 293 20% 62 12 508 792 319 606 5.45E-25 113 

 fleQ 1473 372 2324 76.077 209 14% 43 7 592 795 1542 1748 1.18E-21 102 

 fleQ 1473 43 37640 78.395 162 11% 29 6 622 780 18069 18227 4.24E-21 100 

 fleQ 1473 51 34215 74.611 193 13% 44 4 577 765 32725 32916 5.53E-15 80.5 

 fleS 1209 17 58680 99.504 1209 100% 6 0 1 1209 14295 15503 0 2200 

 fleR 1422 17 58680 99.789 1422 100% 3 0 1 1422 15508 16929 0 2610 

 fliE 330 17 58680 99.697 330 100% 1 0 1 330 17176 17505 1.57E-173 604 

 fliF 1797 17 58680 99.722 1797 100% 5 0 1 1797 17528 19324 0 3291 

 fliG 1017 17 58680 99.607 1017 100% 4 0 1 1017 19330 20346 0 1857 

 fliH 807 17 58680 99.257 807 100% 6 0 1 807 20348 21154 0 1458 

 fliI  1356 17 58680 99.336 1356 100% 9 0 1 1356 21144 22499 0 2455 

 fliJ 444 17 58680 99.55 444 100% 2 0 1 444 22513 22956 0 809 

 fliK 1284 85 25009 99.533 1284 100% 6 0 1 1284 7795 9078 0 2338 

 fliL 522 85 25009 100 522 100% 0 0 1 522 9322 9843 0 965 

 fliM 972 85 25009 99.794 972 100% 2 0 1 972 9851 10822 0 1784 

 fliN 474 85 25009 99.789 474 100% 1 0 1 474 10850 11323 0 870 

 fliO 453 85 25009 100 453 100% 0 0 1 453 11325 11777 0 837 

 fliP 768 85 25009 99.87 768 100% 1 0 1 768 11774 12541 0 1413 

 fliQ 270 85 25009 99.63 270 100% 1 0 1 270 12586 12855 2.86E-140 494 

 fliR 777 85 25009 99.614 777 100% 3 0 1 777 12855 13631 0 1419 

 flhB 1137 85 25009 99.736 1137 100% 3 0 1 1137 13634 14770 0 2084 

 flhA 2124 85 25009 99.67 2124 100% 7 0 1 2124 17587 19710 0 3884 

 flhF 1290 85 25009 99.612 1290 100% 5 0 1 1290 19794 21083 0 2355 

 fleN 843 85 25009 99.763 843 100% 2 0 1 843 21222 22064 0 1546 

 fliA 744 85 25009 99.731 744 100% 2 0 1 744 22061 22804 0 1363 

 cheY 375 85 25009 100 375 100% 0 0 1 375 22906 23280 0 693 

 cheZ 789 85 25009 99.366 789 100% 5 0 1 789 23300 24088 0 1430 

 PA1458 2262 290 5382 98.599 1285 57% 17 1 979 2262 5333 4049 0 2272 

 PA1458 2262 290 5382 98.413 63 3% 1 0 878 940 5320 5382 3.03E-24 111 

 PA1458 2262 85 25009 99.026 719 32% 7 0 1 719 24289 25007 0 1290 
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PS20490 PA1459 1107 290 5382 99.548 1107 100% 5 0 1 1107 3995 2889 0 2017 

 motC 741 290 5382 99.865 741 100% 1 0 1 741 2800 2060 0 1363 

 motD 891 290 5382 99.663 891 100% 3 0 1 891 2047 1157 0 1629 

 PA1464 480 142 15641 100 480 100% 0 0 1 480 14946 14467 0 887 

 PA3348 825 25 51037 99.879 825 100% 1 0 1 825 8577 9401 0 1519 

 PA3349 933 25 51037 100 933 100% 0 0 1 933 7568 8500 0 1724 

 flgA 699 25 51037 99.857 699 100% 1 0 1 699 7436 6738 0 1286 

 flgM 324 25 51037 98.457 324 100% 5 0 1 324 6593 6270 1.56E-163 571 

 flgN 471 25 51037 98.938 471 100% 5 0 1 471 6215 5745 0 843 

 motY 966 34 43290 99.896 966 100% 1 0 1 966 33 998 0 1779 

 motB 1044 11 62714 99.808 1044 100% 2 0 1 1044 29327 30370 0 1917 

 motA 852 11 62714 100 852 100% 0 0 1 852 28456 29307 0 1574 

 algU 582 45 37099 100 582 100% 0 0 1 582 30937 30356 0 1075 

 mucA 585 45 37099 99.829 585 100% 1 0 1 585 30324 29740 0 1075 

 mucB 951 45 37099 100 951 100% 0 0 1 951 29731 28781 0 1757 

 mucC 456 45 37099 99.561 456 100% 2 0 1 456 28784 28329 0 832 

 mucD 1425 45 37099 99.86 1425 100% 2 0 1 1425 28289 26865 0 2621 

 algD 1311 55 33166 99.924 1311 100% 1 0 1 1311 15680 16990 0 2416 

 alg8 1485 55 33166 99.865 1485 100% 2 0 1 1485 17130 18614 0 2732 

 alg44 1170 55 33166 99.829 1170 100% 2 0 1 1170 18697 19866 0 2150 

 algK 1428 55 33166 99.93 1428 100% 1 0 1 1428 19880 21307 0 2632 

 algE 1473 55 33166 99.525 1473 100% 7 0 1 1473 21304 22776 0 2682 

 algG 1632 55 33166 99.816 1632 100% 3 0 1 1632 22797 24428 0 2998 

 algX 1425 55 33166 99.509 1425 100% 7 0 1 1425 24441 25865 0 2593 

 algL 1104 55 33166 99.728 1104 100% 3 0 1 1104 25869 26972 0 2023 

 algI 1563 55 33166 99.552 1563 100% 7 0 1 1563 27214 28776 0 2848 

 algJ 1176 55 33166 99.575 1176 100% 5 0 1 1176 28791 29966 0 2145 

 algF 651 55 33166 99.539 651 100% 3 0 1 651 30039 30689 0 1186 

 algA 1446 55 33166 99.723 1444 100% 4 0 1 1444 30886 32329 0 2645 

 mucP 1353 65 31259 99.778 1353 100% 3 0 1 1353 15321 16673 0 2483 

 mucE 270 193 11487 99.63 270 100% 1 0 1 270 1198 929 2.86E-140 494 

 algW 1170 8 66611 100 1168 100% 0 0 1 1168 21720 20553 0 2158 

 algP 1059 1 163585 92.049 893 84% 32 9 1 890 160352 159496 0 1219 

 algP 1059 1 163585 89.007 564 53% 26 10 496 1059 159932 159405 0 665 

 algP 1059 1 163585 85.012 407 38% 46 8 402 805 159888 159494 2.67E-111 399 

 algP 1059 1 163585 84.53 362 34% 38 5 571 929 159932 159586 4.57E-94 342 

 algP 1059 1 163585 85.306 245 23% 30 3 418 659 159797 159556 1.02E-65 248 

 algP 1059 1 163585 84.574 188 18% 26 1 781 968 159884 159700 2.93E-46 183 

 algP 1059 1 163585 80.612 196 19% 30 7 402 590 159690 159496 1.38E-34 145 

 algP 1059 1 163585 92.593 54 5% 4 0 651 704 159588 159535 1.42E-14 78.7 

 algP 1059 1 163585 85.135 74 7% 11 0 796 869 159932 159859 5.11E-14 76.8 

 algQ 483 1 163585 99.586 483 100% 2 0 1 483 161651 161169 0 881 

 algR 747 202 10942 100 747 100% 0 0 1 747 3437 2691 0 1380 

 algZ 1077 202 10942 100 1077 100% 0 0 1 1077 4518 3442 0 1989 

 algC 2607 24 51979 99.808 2607 100% 5 0 1 2607 44612 47218 0 4787 

 algB 1350 43 37640 99.852 1350 100% 2 0 1 1350 17445 18794 0 2483 

 algB 1350 131 16882 75.667 300 22% 49 20 642 929 4234 4521 1.78E-29 128 

 algB 1350 17 58680 79.012 162 12% 28 6 625 783 13331 13489 8.35E-23 106 

 algB 1350 372 2324 79.195 149 11% 19 10 631 771 1578 1722 6.50E-19 93.5 

 algB 1350 358 2608 73.498 283 21% 57 15 716 989 64 337 2.34E-18 91.6 

 algB 1350 1 163585 79.845 129 10% 15 10 624 745 59057 59181 3.91E-16 84.2 

 algB 1350 19 57312 81.633 98 7% 14 4 664 759 52567 52472 1.82E-14 78.7 

 algB 1350 2 83035 78.571 126 9% 21 6 628 750 72765 72887 1.82E-14 78.7 

 algB 1350 201 10955 85.075 67 5% 10 0 716 782 8922 8856 1.10E-11 69.4 

 algB 1350 198 11187 70.506 356 26% 89 14 629 976 10557 10210 1.83E-09 62.1 

 lasI 606 199 11147 100 606 100% 0 0 1 606 3328 2723 0 1120 

 lasR 720 199 11147 100 720 100% 0 0 1 720 4411 3692 0 1330 

PS20503 pilT 1035 27 33054 99.227 1035 100% 8 0 1 1035 30398 29364 0 1868 

 pilU 1149 27 33054 99.739 1149 100% 3 0 1 1149 29186 28038 0 2106 

 pilG 408 27 33054 100 408 100% 0 0 1 408 17328 16921 0 754 

 pilH 366 27 33054 100 366 100% 0 0 1 366 16874 16509 0 676 

 pilI  537 27 33054 100 537 100% 0 0 1 537 16458 15922 0 992 

 pilJ 2049 27 33054 99.512 2049 100% 10 0 1 2049 15837 13789 0 3729 

 pilK 876 27 33054 99.315 876 100% 6 0 1 876 13728 12853 0 1585 
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PS20503 chpA 7419 27 33054 98.521 7437 100% 86 2 1 7419 12841 5411 0 13103 

 chpA 7419 27 33054 89.423 104 1% 11 0 4195 4298 8155 8052 7.82E-30 132 

 chpB 1032 27 33054 98.934 1032 100% 11 0 1 1032 5418 4387 0 1845 

 chpC 507 27 33054 98.817 507 100% 6 0 1 507 4390 3884 0 904 

 chpD 795 27 33054 99.874 795 100% 1 0 1 795 3876 3082 0 1463 

 chpE 612 27 33054 98.693 612 100% 8 0 1 612 3005 2394 0 1086 

 vfr 645 35 29428 99.845 645 100% 1 0 1 645 28703 28059 0 1186 

 fimL 1689 229 9017 99.741 772 46% 2 0 1 772 8246 9017 0 1415 

 pilZ 357 37 27766 98.599 357 100% 5 0 1 357 13204 12848 0 632 

 fimV 2760 75 19766 98.45 2775 101% 28 1 1 2760 7634 4860 0 4872 

 rpoS 1005 69 21136 99.403 1005 100% 6 0 1 1005 5083 4079 0 1823 

 pilF 759 14 40873 99.078 759 100% 7 0 1 759 22030 22788 0 1363 

 rpoN 1494 43 25919 99.598 1494 100% 6 0 1 1494 18502 17009 0 2726 

 pilA 450 71 20415 95.089 224 50% 11 0 1 224 3873 3650 8.87E-98 353 

 pilB 1701 71 20415 99.001 1701 100% 17 0 1 1701 4105 5805 0 3048 

 pilB 1701 303 6964 76.577 333 20% 64 13 950 1275 4489 4164 3.76E-42 171 

 pilB 1701 113 16535 78.846 260 15% 40 11 1137 1389 15886 16137 2.26E-39 161 

 pilB 1701 113 16535 92 50 3% 4 0 949 998 15697 15746 3.92E-12 71.3 

 pilC 1125 71 20415 99.111 1125 100% 10 0 1 1125 5905 7029 0 2023 

 xcpA 873 71 20415 99.542 873 100% 4 0 1 873 7033 7905 0 1591 

 pilS 1593 74 19920 99.498 1593 100% 8 0 1 1593 11845 10253 0 2898 

 pilR 1338 74 19920 99.253 1338 100% 10 0 1 1338 10238 8901 0 2416 

 fimT 510 74 19920 97.255 510 100% 14 0 1 510 7626 7117 0 865 

 fimU 507 74 19920 99.606 507 100% 2 0 1 507 7011 6505 0 926 

 pilV 558 74 19920 98.925 558 100% 6 0 1 558 6514 5957 0 998 

 pilW 825 74 19920 99.03 825 100% 8 0 1 825 5960 5136 0 1480 

 pilX 588 74 19920 99.49 588 100% 3 0 1 588 5139 4552 0 1070 

 pilY1 3486 74 19920 95.557 2926 84% 121 4 561 3486 3965 1049 0 4674 

 pilY1 3486 74 19920 84.935 385 11% 46 10 1 379 4540 4162 1.18E-104 379 

 pilY2 348 74 19920 99.713 348 100% 1 0 1 348 1047 700 0 638 

 pilE 426 74 19920 100 426 100% 0 0 1 426 703 278 0 787 

 fimX 2076 2 70715 99.133 2076 100% 18 0 1 2076 45964 48039 0 3735 

 pilQ 2145 78 19085 99.58 2145 100% 9 0 1 2145 14293 16437 0 3912 

 pilP 525 78 19085 99.81 525 100% 1 0 1 525 13715 14239 0 965 

 pilO 624 78 19085 99.199 624 100% 5 0 1 624 13095 13718 0 1125 

 pilN 597 78 19085 99.832 597 100% 1 0 1 597 12502 13098 0 1098 

 pilM 1065 78 19085 99.718 1065 100% 3 0 1 1065 11438 12502 0 1951 

 crc 780 54 22887 99.231 780 100% 6 0 1 780 13270 12491 0 1408 

 flgB 408 161 12186 100 408 100% 0 0 1 408 7452 7859 0 754 

 flgC 441 161 12186 100 441 100% 0 0 1 441 7865 8305 0 815 

 flgD 714 161 12186 99.86 714 100% 1 0 1 714 8318 9031 0 1314 

 flgE 1389 161 12186 99.568 1389 100% 6 0 1 1389 9059 10447 0 2532 

 flgF 750 161 12186 99.067 750 100% 7 0 1 750 10665 11414 0 1347 

 flgG 786 161 12186 99.293 707 90% 5 0 1 707 11461 12167 0 1279 

 flgG 786 766 1401 100 33 4% 0 0 754 786 1 33 1.07E-09 62.1 

 flgH 696 766 1401 99.569 696 100% 3 0 1 696 79 774 0 1269 

 flgI 1110 766 1401 99.675 616 55% 2 0 1 616 786 1401 0 1127 

 flgI 1110 67 21266 99.346 306 28% 2 0 805 1110 21233 20928 5.76E-158 555 

 flgJ 1203 67 21266 99.086 1203 100% 11 0 1 1203 20917 19715 0 2161 

 flgK 2052 67 21266 86.783 2058 100% 257 14 1 2052 19696 17648 0 2279 

 flgL 1320 67 21266 74.361 1330 101% 293 40 1 1315 17609 16313 1.94E-148 523 

 fliC 1467 67 21266 82.203 472 32% 80 4 1 470 5349 4880 2.93E-112 403 

 fliC 1467 67 21266 85.169 236 16% 33 2 1233 1467 4420 4186 2.43E-63 241 

 fliP 297 67 21266 100 32 11% 0 0 266 297 1081 1050 1.39E-09 60.2 

 fleQ 1473 67 21266 99.219 768 52% 6 0 1 768 768 1 0 1386 

 fleQ 1473 804 1201 98.88 625 42% 7 0 849 1473 1201 577 0 1116 

 fleQ 1473 612 2346 75.372 471 32% 98 14 498 959 1056 595 1.91E-54 211 

 fleQ 1473 292 7226 79.344 305 21% 49 14 498 795 2588 2291 1.15E-51 202 

 fleQ 1473 64 21648 74.836 457 31% 91 19 507 951 10366 9922 1.16E-46 185 

 fleQ 1473 46 24242 74.6 437 30% 99 11 489 920 12115 12544 1.50E-45 182 

 fleQ 1473 36 28337 75.14 358 24% 77 11 507 858 27886 28237 2.53E-38 158 

 fleQ 1473 11 44237 76.976 291 20% 55 11 507 791 20242 20526 9.09E-38 156 

 fleQ 1473 201 9876 74.315 292 20% 64 10 508 792 514 801 5.55E-25 113 

 fleQ 1473 614 2303 76.555 209 14% 42 7 592 795 1542 1748 2.58E-23 108 
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PS20503 fleQ 1473 30 32022 73.179 302 21% 71 10 484 780 17908 18204 4.32E-21 100 

 fleQ 1473 385 5365 74.299 214 15% 48 6 586 794 1482 1271 4.35E-16 84.2 

 fleS 1209 742 1501 99.554 673 56% 3 0 537 1209 1 673 0 1227 

 fleS 1209 804 1201 99.138 464 38% 4 0 1 464 464 1 0 835 

 fleS 1209 11 44237 89.796 49 4% 4 1 1032 1079 19526 19574 1.67E-09 62.1 

 fleR 1422 742 1501 99.393 824 58% 5 0 1 824 678 1501 0 1495 

 fleR 1422 415 4812 98.667 525 37% 1 1 898 1422 4812 4294 0 926 

 fliE 330 415 4812 99.697 330 100% 1 0 1 330 4047 3718 1.60E-173 604 

 fliF 1797 415 4812 99.444 1797 100% 10 0 1 1797 3695 1899 0 3264 

 fliG 1017 415 4812 99.803 1017 100% 2 0 1 1017 1893 877 0 1868 

 fliH 807 415 4812 99.504 807 100% 4 0 1 807 875 69 0 1469 

 fliI  1356 112 16596 99.245 1192 88% 9 0 165 1356 16596 15405 0 2152 

 fliI  1356 415 4812 100 79 6% 0 0 1 79 79 1 5.03E-35 147 

 fliJ 444 112 16596 99.55 444 100% 2 0 1 444 15391 14948 0 809 

 fliK 1284 62 21819 98.52 1284 100% 19 0 1 1284 21396 20113 0 2266 

 fliL 522 62 21819 99.617 522 100% 2 0 1 522 19869 19348 0 953 

 fliM 972 62 21819 99.897 972 100% 1 0 1 972 19340 18369 0 1790 

 fliN 474 62 21819 99.156 474 100% 4 0 1 474 18341 17868 0 854 

 fliO 453 62 21819 99.558 453 100% 2 0 1 453 17866 17414 0 826 

 fliP 768 62 21819 99.609 768 100% 3 0 1 768 17417 16650 0 1402 

 fliQ 270 62 21819 99.63 270 100% 1 0 1 270 16605 16336 2.92E-140 494 

 fliR 777 62 21819 99.228 777 100% 6 0 1 777 16336 15560 0 1402 

 flhB 1137 62 21819 99.56 1137 100% 5 0 1 1137 15557 14421 0 2073 

 flhA 2124 62 21819 99.906 2124 100% 2 0 1 2124 11604 9481 0 3912 

 flhF 1290 62 21819 99.302 1290 100% 9 0 1 1290 9397 8108 0 2333 

 fleN 843 62 21819 99.288 843 100% 6 0 1 843 7969 7127 0 1524 

 fliA 744 62 21819 99.731 744 100% 2 0 1 744 7130 6387 0 1363 

 cheY 375 62 21819 100 375 100% 0 0 1 375 6285 5911 0 693 

 cheZ 789 62 21819 99.24 789 100% 6 0 1 789 5891 5103 0 1424 

 PA1458 2262 62 21819 95.557 1553 69% 42 14 710 2262 4330 2805 0 2460 

 PA1458 2262 62 21819 98.986 789 35% 8 0 1 789 4901 4113 0 1413 

 PA1459 1107 62 21819 98.555 1107 100% 16 0 1 1107 2751 1645 0 1956 

 motC 741 62 21819 98.92 741 100% 8 0 1 741 1556 816 0 1325 

 motD 891 62 21819 97.883 803 90% 17 0 1 803 803 1 0 1389 

 PA1464 480 104 17302 98.75 480 100% 6 0 1 480 16743 16264 0 854 

 PA3348 825 18 38690 99.273 825 100% 6 0 1 825 10054 9230 0 1491 

 PA3349 933 18 38690 99.143 933 100% 8 0 1 933 11063 10131 0 1679 

 flgA 699 18 38690 98.283 699 100% 12 0 1 699 11195 11893 0 1225 

 flgM 324 18 38690 98.148 324 100% 6 0 1 324 12038 12361 7.39E-162 566 

 flgN 471 18 38690 99.151 471 100% 4 0 1 471 12416 12886 0 848 

 motY 966 9 48165 99.586 966 100% 4 0 1 966 8340 9305 0 1762 

 motB 1044 2 70715 99.138 1044 100% 9 0 1 1044 39472 38429 0 1879 

 motA 852 2 70715 98.122 852 100% 16 0 1 852 40343 39492 0 1485 

 algU 582 12 43843 99.313 582 100% 4 0 1 582 32324 31743 0 1053 

 mucA 585 12 43843 99.145 585 100% 5 0 1 585 31711 31127 0 1053 

 mucB 951 12 43843 99.054 951 100% 9 0 1 951 31118 30168 0 1707 

 mucC 456 12 43843 99.781 456 100% 1 0 1 456 30171 29716 0 837 

 mucD 1425 12 43843 98.947 1425 100% 15 0 1 1425 29676 28252 0 2549 

 algD 1311 25 33835 100 1311 100% 0 0 1 1311 6452 7762 0 2422 

 alg8 1485 25 33835 99.865 1485 100% 2 0 1 1485 7902 9386 0 2732 

 alg44 1170 25 33835 99.402 1170 100% 7 0 1 1170 9469 10638 0 2122 

 algK 1428 25 33835 99.37 1428 100% 9 0 1 1428 10652 12079 0 2588 

 algE 1473 25 33835 99.389 1473 100% 9 0 1 1473 12076 13548 0 2671 

 algG 1632 25 33835 99.632 1632 100% 6 0 1 1632 13569 15200 0 2981 

 algX 1425 25 33835 99.509 1425 100% 7 0 1 1425 15213 16637 0 2593 

 algL 1104 25 33835 99.547 1104 100% 5 0 1 1104 16641 17744 0 2012 

 algI 1563 25 33835 99.488 1563 100% 8 0 1 1563 17986 19548 0 2843 

 algJ 1176 25 33835 99.235 1176 100% 9 0 1 1176 19563 20738 0 2122 

 algF 651 25 33835 99.539 651 100% 3 0 1 651 20811 21461 0 1186 

 algA 1446 25 33835 99.585 1446 100% 6 0 1 1446 21658 23103 0 2638 

 mucP 1353 91 17996 99.113 1353 100% 12 0 1 1353 13627 12275 0 2433 

 mucE 270 70 20874 98.519 270 100% 4 0 1 270 10556 10287 2.94E-135 477 

 algW 1170 168 11839 99.06 1170 100% 11 0 1 1170 6713 7882 0 2100 

 algP 1059 131 15163 99.588 485 46% 2 0 1 485 14660 15144 0 885 
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PS20503 algP 1059 10 47846 100 68 6% 0 0 992 1059 1 68 5.10E-29 126 

 algQ 483 131 15163 99.172 483 100% 4 0 1 483 13361 13843 0 870 

 algR 747 131 15163 99.732 747 100% 2 0 1 747 7471 8217 0 1369 

 algZ 1077 131 15163 99.443 1077 100% 6 0 1 1077 6390 7466 0 1956 

 algC 2607 54 22887 99.37 1270 49% 8 0 1338 2607 22887 21618 0 2302 

 algC 2607 21 36089 100 102 4% 0 0 1 102 102 1 1.60E-47 189 

 algB 1350 30 32022 99.407 1350 100% 8 0 1 1350 17422 18771 0 2449 

 algB 1350 67 21266 80.741 135 10% 20 6 628 759 144 13 3.96E-21 100 

 algB 1350 614 2303 78.75 160 12% 21 11 631 782 1578 1732 1.84E-19 95.3 

 algB 1350 11 44237 78.065 155 11% 20 13 598 745 20330 20477 1.11E-16 86.1 

 algB 1350 64 21648 79.07 129 10% 21 6 631 756 10245 10120 3.99E-16 84.2 

 algB 1350 46 24242 72.727 286 21% 58 16 484 759 12105 12380 1.85E-14 78.7 

 algB 1350 36 28337 78.333 120 9% 20 6 629 745 28005 28121 8.63E-13 73.1 

 algB 1350 612 2346 85.075 67 5% 10 0 716 782 841 775 1.12E-11 69.4 

 lasI 606 720 1596 100 606 100% 0 0 1 606 409 1014 0 1120 

 lasR 720 289 7278 100 680 94% 0 0 1 680 6564 7243 0 1256 

 lasR 720 720 1596 100 45 6% 0 0 676 720 1 45 2.09E-16 84.2 

PS201139 pilT 1035 45 51205 97.874 1035 100% 22 0 1 1035 7751 8785 0 1790 

 pilU 1149 45 51205 97.476 1149 100% 29 0 1 1149 8965 10113 0 1962 

 pilG 408 45 51205 97.059 408 100% 12 0 1 408 20909 21316 0 688 

 pilH 366 45 51205 96.175 366 100% 14 0 1 366 21363 21728 7.67E-172 599 

 pilI  537 45 51205 97.207 537 100% 15 0 1 537 21778 22314 0 909 

 pilJ 2049 45 51205 97.462 2049 100% 52 0 1 2049 22400 24448 0 3496 

 pilK 876 45 51205 94.869 877 100% 43 2 1 876 24509 25384 0 1369 

 chpA 7419 45 51205 93.783 7431 100% 438 15 1 7419 25396 32814 0 11141 

 chpA 7419 45 51205 92.857 98 1% 7 0 4195 4292 30070 30167 3.34E-33 143 

 chpB 1032 45 51205 94.767 1032 100% 54 0 1 1032 32807 33838 0 1607 

 chpC 507 45 51205 96.063 508 100% 18 2 1 507 33835 34341 0 826 

 chpD 795 45 51205 95.472 795 100% 36 0 1 795 34349 35143 0 1269 

 chpD 795 106 11418 82.432 74 9% 12 1 702 774 6816 6743 2.79E-10 63.9 

 chpE 612 45 51205 93.464 612 100% 40 0 1 612 35220 35831 0 909 

 vfr 645 6 150676 96.744 645 100% 21 0 1 645 135750 135106 0 1075 

 fimL 1689 1 271037 93.487 1689 100% 107 1 1 1689 215247 216932 0 2507 

 pilZ 357 42 57666 98.88 357 100% 4 0 1 357 12924 12568 0 638 

 fimV 2760 13 110304 88.845 2779 101% 257 30 1 2760 45878 43134 0 3365 

 rpoS 1005 25 81652 94.826 1005 100% 52 0 1 1005 12940 11936 0 1568 

 pilF 759 7 144939 91.7 759 100% 63 0 1 759 45149 45907 0 1053 

 rpoN 1494 20 96345 94.712 1494 100% 79 0 1 1494 79626 81119 0 2322 

 pilB 1701 32 72223 88.336 1689 99% 185 11 19 1701 61631 63313 0 2017 

 pilB 1701 11 116113 82.123 179 11% 27 5 1137 1313 69181 69356 1.63E-35 148 

 pilB 1701 11 116113 92 50 3% 4 0 949 998 68992 69041 3.63E-12 71.3 

 pilB 1701 18 100609 75.912 274 16% 58 7 1041 1310 10755 11024 4.56E-31 134 

 xcpA 873 32 72223 95.762 873 100% 37 0 1 873 64535 65407 0 1408 

 pilS 1593 4 195364 91.777 1593 100% 131 0 1 1593 57083 58675 0 2217 

 pilR 1338 4 195364 93.204 1339 100% 89 2 1 1338 58691 60028 0 1967 

 fimT 510 4 195364 78.752 513 101% 103 6 1 510 61303 61812 2.62E-93 339 

 fimU 507 4 195364 88.757 507 100% 57 0 1 507 61918 62424 2.31E-178 621 

 pilV 558 4 195364 92.487 559 100% 40 2 1 558 62415 62972 0 798 

 pilW 825 4 195364 88.606 825 100% 94 0 1 825 62969 63793 0 1003 

 pilX 588 4 195364 90.829 567 96% 52 0 22 588 63811 64377 0 760 

 pilY1 3486 4 195364 85.951 3495 100% 455 23 1 3486 64389 67856 0 3701 

 pilY2 348 4 195364 88.539 349 100% 38 2 1 348 67858 68205 1.69E-118 422 

 pilE 426 4 195364 92.488 426 100% 32 0 1 426 68202 68627 4.16E-175 610 

 fimX 2076 5 177585 94.894 2076 100% 106 0 1 2076 155398 157473 0 3247 

 pilQ 2145 22 90539 92.641 2147 100% 154 2 1 2145 76345 74201 0 3086 

 pilP 525 22 90539 96.381 525 100% 19 0 1 525 76923 76399 0 865 

 pilO 624 22 90539 95.192 624 100% 30 0 1 624 77543 76920 0 987 

 pilN 597 22 90539 92.965 597 100% 42 0 1 597 78136 77540 0 870 

 pilM 1065 22 90539 95.962 1065 100% 43 0 1 1065 79200 78136 0 1729 

 crc 780 17 100910 98.077 780 100% 15 0 1 780 37471 36692 0 1358 

 flgB 408 9 121384 97.059 408 100% 12 0 1 408 106368 106775 0 688 

 flgC 441 9 121384 96.599 441 100% 15 0 1 441 106781 107221 0 732 

 flgD 714 9 121384 94.94 672 94% 34 0 43 714 107246 107917 0 1053 

 flgE 1389 9 121384 93.593 1389 100% 89 0 1 1389 107945 109333 0 2073 
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PS201139 flgF 750 9 121384 95.6 750 100% 33 0 1 750 109533 110282 0 1203 

 flgG 786 9 121384 97.328 786 100% 21 0 1 786 110329 111114 0 1336 

 flgH 696 9 121384 98.42 696 100% 11 0 1 696 111160 111855 0 1225 

 flgI 1110 9 121384 96.486 1110 100% 39 0 1 1110 111867 112976 0 1834 

 flgJ 1203 9 121384 95.012 1203 100% 60 0 1 1203 112987 114189 0 1890 

 flgK 2052 9 121384 88.315 2054 100% 236 4 1 2052 114207 116258 0 2460 

 flgL 1320 9 121384 89.394 1320 100% 140 0 1 1320 116284 117603 0 1663 

 fliC 1467 59 32261 93.32 1467 100% 98 0 1 1467 28702 27236 0 2167 

 fleI 372 59 32261 90.933 375 101% 31 2 1 372 27157 26783 2.26E-142 501 

 fliD 1425 59 32261 88.654 1419 100% 161 0 1 1419 26700 25282 0 1729 

 fliS 381 59 32261 90.551 381 100% 36 0 1 381 25153 24773 1.80E-143 505 

 fliP 297 59 32261 85.666 293 99% 42 0 1 293 24752 24460 1.16E-84 309 

 fleQ 1473 59 32261 93.958 1473 100% 89 0 1 1473 24175 22703 0 2228 

 fleQ 1473 35 66794 75 436 30% 99 9 489 920 11294 11723 6.41E-49 193 

 fleQ 1473 21 95231 74.943 439 30% 92 18 507 936 23472 23043 1.07E-46 185 

 fleQ 1473 11 116113 77.966 295 20% 51 12 507 794 18645 18932 8.35E-43 172 

 fleQ 1473 40 61793 75.085 293 20% 60 11 508 792 23886 23599 2.37E-28 124 

 fleQ 1473 2 239378 74.172 302 21% 66 10 484 779 89773 90068 1.43E-25 115 

 fleQ 1473 23 88807 76.077 209 14% 43 7 592 795 87056 86850 1.11E-21 102 

 fleQ 1473 34 70405 73.129 294 20% 62 13 501 785 32288 32573 8.66E-18 89.8 

 fleS 1209 59 32261 91.405 1210 100% 102 2 1 1209 22590 21382 0 1657 

 fleS 1209 11 116113 89.796 49 4% 4 1 1032 1079 17929 17977 1.54E-09 62.1 

 fleR 1422 59 32261 91.011 1424 100% 115 10 1 1422 21377 19965 0 1908 

 fliE 330 59 32261 97.879 330 100% 7 0 1 330 19717 19388 1.50E-163 571 

 fliF 1797 59 32261 96.267 1795 100% 64 1 1 1795 19365 17574 0 2940 

 fliG 1017 59 32261 95.674 1017 100% 44 0 1 1017 17566 16550 0 1635 

 fliH 807 59 32261 88.639 801 99% 88 2 7 807 16542 15745 0 972 

 fliI  1356 59 32261 94.322 1356 100% 77 0 1 1356 15755 14400 0 2078 

 fliJ 444 59 32261 94.369 444 100% 25 0 1 444 14386 13943 0 682 

 fliK 1284 43 54773 91.382 1288 100% 106 3 1 1284 19625 20911 0 1759 

 fliL 522 43 54773 96.552 522 100% 18 0 1 522 23878 24399 0 865 

 fliM 972 43 54773 96.708 972 100% 32 0 1 972 24407 25378 0 1618 

 fliN 474 43 54773 95.359 474 100% 22 0 1 474 25406 25879 0 754 

 fliO 453 43 54773 90.132 456 101% 42 2 1 453 25881 26336 5.79E-169 590 

 fliP 768 43 54773 95.579 769 100% 32 2 1 768 26333 27100 0 1230 

 fliQ 270 43 54773 94.815 270 100% 14 0 1 270 27145 27414 1.29E-118 422 

 fliR 777 43 54773 95.078 772 99% 38 0 1 772 27414 28185 0 1216 

 flhB 1137 43 54773 95.075 1137 100% 56 0 1 1137 28193 29329 0 1790 

 flhA 2124 43 54773 96.186 2124 100% 81 0 1 2124 32176 34299 0 3474 

 flhF 1290 43 54773 94.109 1290 100% 76 0 1 1290 34383 35672 0 1962 

 fleN 843 43 54773 96.441 843 100% 30 0 1 843 35808 36650 0 1391 

 fliA 744 43 54773 97.177 744 100% 21 0 1 744 36647 37390 0 1258 

 cheY 375 43 54773 97.867 375 100% 8 0 1 375 37493 37867 0 649 

 cheZ 789 43 54773 94.297 789 100% 45 0 1 789 37887 38675 0 1208 

 PA1458 2262 43 54773 90.909 2277 101% 174 26 1 2262 38875 41133 0 3027 

 PA1459 1107 43 54773 91.727 1112 100% 82 8 1 1107 41187 42293 0 1535 

 motC 741 43 54773 94.737 741 100% 39 0 1 741 42383 43123 0 1153 

 motD 891 43 54773 93.042 891 100% 62 0 1 891 43136 44026 0 1303 

 PA1464 480 43 54773 96.667 480 100% 16 0 1 480 45937 46416 0 798 

 PA3348 825 8 142151 95.394 825 100% 38 0 1 825 22306 23130 0 1314 

 PA3349 933 8 142151 96.785 933 100% 30 0 1 933 21296 22228 0 1557 

 flgA 699 8 142151 91.416 699 100% 60 0 1 699 21164 20466 0 959 

 flgM 324 8 142151 94.753 324 100% 17 0 1 324 20321 19998 1.51E-143 505 

 motY 966 83 19513 92.76 953 99% 69 0 14 966 1 953 0 1378 

 motB 1044 5 177585 92.05 1044 100% 68 9 1 1044 148908 147880 0 1454 

 motA 852 5 177585 93.075 852 100% 59 0 1 852 149779 148928 0 1247 

 algU 582 18 100609 97.079 582 100% 17 0 1 582 83389 83970 0 981 

 mucA 585 18 100609 94.872 585 100% 30 0 1 585 84002 84586 0 915 

 mucB 951 18 100609 90.126 952 100% 92 2 1 951 84595 85545 0 1236 

 mucC 456 18 100609 91.667 456 100% 38 0 1 456 85542 85997 0 632 

 mucD 1425 18 100609 96 1425 100% 57 0 1 1425 86037 87461 0 2316 

 algD 1311 19 98362 96.489 1310 100% 46 0 1 1310 75428 74119 0 2165 

 alg8 1485 19 98362 98.114 1485 100% 28 0 1 1485 73979 72495 0 2588 

 alg44 1170 19 98362 99.829 1170 100% 2 0 1 1170 72412 71243 0 2150 
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PS201139 algK 1428 19 98362 98.739 1428 100% 18 0 1 1428 71229 69802 0 2538 

 algE 1473 19 98362 98.303 1473 100% 25 0 1 1473 69805 68333 0 2582 

 algG 1632 19 98362 97.795 1587 97% 35 0 46 1632 68279 66693 0 2737 

 algX 1425 19 98362 98.175 1425 100% 26 0 1 1425 66680 65256 0 2488 

 algL 1104 19 98362 97.011 1104 100% 33 0 1 1104 65252 64149 0 1857 

 algI 1563 19 98362 98.081 1563 100% 30 0 1 1563 63908 62346 0 2721 

 algJ 1176 19 98362 95.493 1176 100% 53 0 1 1176 62331 61156 0 1879 

 algF 651 19 98362 97.849 651 100% 14 0 1 651 61085 60435 0 1125 

 algA 1446 19 98362 98.548 1446 100% 21 0 1 1446 60238 58793 0 2555 

 mucP 1353 25 81652 97.487 1353 100% 34 0 1 1353 42911 41559 0 2311 

 mucE 270 41 60972 84.133 271 100% 41 2 1 270 51486 51755 2.98E-70 261 

 algW 1170 20 96345 94.606 1168 100% 63 0 1 1168 66586 67753 0 1808 

 algP 1059 90 16761 88.235 731 69% 60 15 1 730 706 1 0 850 

 algQ 483 90 16761 92.547 483 100% 36 0 1 483 2002 1520 0 693 

 algR 747 90 16761 95.047 747 100% 37 0 1 747 7871 7125 0 1175 

 algZ 1077 90 16761 95.45 1077 100% 49 0 1 1077 8952 7876 0 1718 

 algC 2607 17 100910 94.553 2607 100% 142 0 1 2607 48421 45815 0 4028 

 algB 1350 2 239378 93.926 1350 100% 82 0 1 1350 89287 90636 0 2039 

 algB 1350 21 95231 81.395 129 10% 18 6 631 756 23351 23226 3.66E-21 100 

 algB 1350 35 66794 73.684 285 21% 57 14 484 759 11284 11559 1.70E-19 95.3 

 algB 1350 23 88807 78.767 146 11% 25 6 631 771 87020 86876 6.12E-19 93.5 

 algB 1350 34 70405 77.358 159 12% 27 8 631 783 32413 32568 1.02E-16 86.1 

 algB 1350 11 116113 80.508 118 9% 15 8 632 745 18767 18880 3.69E-16 84.2 

 algB 1350 59 32261 86.364 66 5% 9 0 718 783 23461 23396 7.98E-13 73.1 

 lasI 606 43 54773 93.234 606 100% 41 0 1 606 8403 9008 0 893 

 lasR 720 43 54773 92.222 720 100% 56 0 1 720 7320 8039 0 1020 

PS201267 pilT 1035 44 46051 99.903 1035 100% 1 0 1 1035 43398 42364 0 1906 

 pilU 1149 44 46051 100 1149 100% 0 0 1 1149 42186 41038 0 2122 

 pilG 408 44 46051 100 408 100% 0 0 1 408 30329 29922 0 754 

 pilH 366 44 46051 100 366 100% 0 0 1 366 29875 29510 0 676 

 pilI  537 44 46051 100 537 100% 0 0 1 537 29459 28923 0 992 

 pilJ 2049 44 46051 99.61 2049 100% 8 0 1 2049 28838 26790 0 3740 

 pilK 876 44 46051 100 876 100% 0 0 1 876 26729 25854 0 1618 

 chpA 7419 44 46051 99.69 7419 100% 23 0 1 7419 25842 18424 0 13573 

 chpA 7419 44 46051 89.423 104 1% 11 0 4195 4298 21168 21065 7.31E-30 132 

 chpA 7419 44 46051 89.423 104 1% 11 0 4675 4778 21648 21545 7.31E-30 132 

 chpB 1032 44 46051 99.128 1032 100% 9 0 1 1032 18431 17400 0 1857 

 chpC 507 44 46051 98.817 507 100% 6 0 1 507 17403 16897 0 904 

 chpD 795 44 46051 99.371 795 100% 5 0 1 795 16889 16095 0 1441 

 chpE 612 44 46051 99.51 612 100% 3 0 1 612 16019 15408 0 1114 

 vfr 645 8 142336 100 645 100% 0 0 1 645 15076 15720 0 1192 

 fimL 1689 103 12876 99.941 1689 100% 1 0 1 1689 9033 10721 0 3114 

 pilZ 357 11 126258 100 357 100% 0 0 1 357 104595 104239 0 660 

 fimV 2760 5 155141 99.312 2760 100% 19 0 1 2760 59299 62058 0 4992 

 rpoS 1005 10 132840 99.602 1005 100% 4 0 1 1005 67928 66924 0 1834 

 pilF 759 54 38067 99.605 759 100% 3 0 1 759 1332 574 0 1386 

 rpoN 1494 1 329136 99.732 1494 100% 4 0 1 1494 175360 173867 0 2737 

 pilB 1701 1 329136 89.32 1648 97% 168 7 58 1701 96904 95261 0 2061 

 pilB 1701 5 155141 76.577 333 20% 64 13 950 1275 74842 75167 3.51E-42 171 

 pilB 1701 4 155222 87.218 133 8% 16 1 1137 1269 88209 88340 4.58E-36 150 

 pilB 1701 4 155222 92 50 3% 4 0 949 998 88020 88069 3.66E-12 71.3 

 pilB 1701 3 167515 73.77 366 22% 88 7 949 1310 17786 18147 3.56E-32 137 

 pilC 1125 1 329136 80.124 1127 100% 202 20 4 1119 95158 94043 0 821 

 xcpA 873 1 329136 99.427 873 100% 5 0 1 873 94039 93167 0 1585 

 pilS 1593 1 329136 99.435 1593 100% 9 0 1 1593 73465 71873 0 2892 

 pilR 1338 1 329136 99.925 1338 100% 1 0 1 1338 71858 70521 0 2466 

 fimT 510 1 329136 99.412 510 100% 3 0 1 510 69246 68737 0 926 

 fimU 507 1 329136 100 507 100% 0 0 1 507 68631 68125 0 937 

 pilV 558 1 329136 99.642 558 100% 2 0 1 558 68134 67577 0 1020 

 pilW 825 1 329136 99.636 825 100% 3 0 1 825 67580 66756 0 1507 

 pilX 588 1 329136 99.83 588 100% 1 0 1 588 66759 66172 0 1081 

 pilY1 3486 1 329136 95.694 2926 84% 117 4 561 3486 65585 62669 0 4697 

 pilY1 3486 1 329136 85.455 385 11% 44 10 1 379 66160 65782 5.11E-108 390 

 pilY2 348 1 329136 100 348 100% 0 0 1 348 62667 62320 0 643 
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PS201267 pilE 426 1 329136 100 426 100% 0 0 1 426 62323 61898 0 787 

 fimX 2076 7 143556 99.904 2076 100% 2 0 1 2076 36102 34027 0 3823 

 pilQ 2145 39 52699 97.114 2148 100% 56 4 1 2145 38541 36397 0 3618 

 pilP 525 39 52699 100 525 100% 0 0 1 525 39119 38595 0 970 

 pilO 624 39 52699 99.84 624 100% 1 0 1 624 39739 39116 0 1147 

 pilN 597 39 52699 99.497 597 100% 3 0 1 597 40332 39736 0 1086 

 pilM 1065 39 52699 99.812 1065 100% 2 0 1 1065 41396 40332 0 1956 

 crc 780 20 98949 99.872 780 100% 1 0 1 780 61478 62257 0 1435 

 flgB 408 15 103998 100 408 100% 0 0 1 408 21006 21413 0 754 

 flgC 441 15 103998 100 441 100% 0 0 1 441 21419 21859 0 815 

 flgD 714 15 103998 99.86 714 100% 1 0 1 714 21872 22585 0 1314 

 flgE 1389 15 103998 99.64 1389 100% 5 0 1 1389 22613 24001 0 2538 

 flgF 750 15 103998 99.067 750 100% 7 0 1 750 24219 24968 0 1347 

 flgG 786 15 103998 99.746 786 100% 2 0 1 786 25015 25800 0 1441 

 flgH 696 15 103998 99.856 696 100% 1 0 1 696 25846 26541 0 1280 

 flgI 1110 15 103998 99.64 1110 100% 4 0 1 1110 26553 27662 0 2028 

 flgJ 1203 15 103998 99.667 1203 100% 4 0 1 1203 27673 28875 0 2200 

 flgK 2052 15 103998 99.464 2052 100% 11 0 1 2052 28894 30945 0 3729 

 flgL 1320 15 103998 99.47 1320 100% 7 0 1 1320 30971 32290 0 2399 

 fliC 1467 15 103998 99.932 1467 100% 1 0 1 1467 39789 41255 0 2704 

 fleI 372 15 103998 99.731 372 100% 1 0 1 372 41334 41705 0 682 

 fliD 1425 15 103998 99.93 1425 100% 1 0 1 1425 41791 43215 0 2627 

 fliS 381 15 103998 99.738 381 100% 1 0 1 381 43337 43717 0 699 

 fliP 297 15 103998 100 297 100% 0 0 1 297 43740 44036 6.33E-157 549 

 fleQ 1473 15 103998 98.914 1473 100% 16 0 1 1473 44318 45790 0 2632 

 fleQ 1473 24 91687 80.858 303 21% 48 9 498 795 33483 33186 4.94E-60 230 

 fleQ 1473 24 91687 78.689 305 21% 51 14 498 795 38180 37883 2.33E-48 191 

 fleQ 1473 30 73716 75.056 445 30% 87 20 504 936 72639 73071 1.08E-46 185 

 fleQ 1473 18 100320 74.658 438 30% 97 13 489 920 30982 31411 1.40E-45 182 

 fleQ 1473 43 47400 74.505 455 31% 93 15 482 926 7116 7557 6.53E-44 176 

 fleQ 1473 29 76181 74.86 358 24% 78 11 507 858 22755 23106 1.10E-36 152 

 fleQ 1473 29 76181 78.616 159 11% 28 6 625 780 52618 52463 4.04E-21 100 

 fleQ 1473 4 155222 76.37 292 20% 55 13 507 791 36359 36643 1.84E-34 145 

 fleQ 1473 83 22581 73.973 292 20% 65 10 508 792 22073 21786 2.42E-23 108 

 fleQ 1473 69 29278 76.555 209 14% 42 7 592 795 1542 1748 2.42E-23 108 

 fleQ 1473 62 34195 75 184 12% 41 4 586 765 1482 1300 5.27E-15 80.5 

 fleS 1209 15 103998 99.504 1209 100% 6 0 1 1209 45903 47111 0 2200 

 fleR 1422 15 103998 99.508 1422 100% 7 0 1 1422 47116 48537 0 2588 

 fliE 330 15 103998 99.394 330 100% 2 0 1 330 48783 49112 6.94E-172 599 

 fliF 1797 15 103998 99.666 1797 100% 6 0 1 1797 49135 50931 0 3286 

 fliG 1017 15 103998 99.508 1017 100% 5 0 1 1017 50937 51953 0 1851 

 fliH 807 15 103998 98.761 807 100% 10 0 1 807 51955 52761 0 1435 

 fliI  1356 15 103998 99.189 1356 100% 11 0 1 1356 52751 54106 0 2444 

 fliJ 444 15 103998 99.775 444 100% 1 0 1 444 54120 54563 0 815 

 fliK 1284 17 101949 96.963 1284 100% 39 0 1 1284 31505 30222 0 2156 

 fliL 522 17 101949 99.617 522 100% 2 0 1 522 29978 29457 0 953 

 fliM 972 17 101949 99.794 972 100% 2 0 1 972 29449 28478 0 1784 

 fliN 474 17 101949 99.789 474 100% 1 0 1 474 28450 27977 0 870 

 fliO 453 17 101949 100 453 100% 0 0 1 453 27975 27523 0 837 

 fliP 768 17 101949 99.74 768 100% 2 0 1 768 27526 26759 0 1408 

 fliQ 270 17 101949 99.63 270 100% 1 0 1 270 26714 26445 2.72E-140 494 

 fliR 777 17 101949 99.356 777 100% 5 0 1 777 26445 25669 0 1408 

 flhB 1137 17 101949 99.736 1137 100% 3 0 1 1137 25666 24530 0 2084 

 flhA 2124 17 101949 99.859 2124 100% 3 0 1 2124 21683 19560 0 3906 

 flhF 1290 17 101949 99.612 1290 100% 5 0 1 1290 19476 18187 0 2355 

 fleN 843 17 101949 99.881 843 100% 1 0 1 843 18048 17206 0 1552 

 fliA 744 17 101949 99.731 744 100% 2 0 1 744 17209 16466 0 1363 

 cheY 375 17 101949 99.733 375 100% 1 0 1 375 16364 15990 0 688 

 cheZ 789 17 101949 99.873 789 100% 1 0 1 789 15970 15182 0 1452 

 PA1458 2262 17 101949 99.691 2262 100% 7 0 1 2262 14981 12720 0 4139 

 PA1458 2262 17 101949 77.143 245 11% 29 14 572 789 14272 14028 6.19E-26 117 

 PA1458 2262 17 101949 77.143 245 11% 29 15 710 954 14410 14193 6.19E-26 117 

 PA1459 1107 17 101949 99.819 1107 100% 2 0 1 1107 12666 11560 0 2034 

 motC 741 17 101949 99.325 741 100% 5 0 1 741 11471 10731 0 1341 
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PS201267 motD 891 17 101949 98.99 891 100% 9 0 1 891 10718 9828 0 1596 

 PA1464 480 17 101949 99.792 480 100% 1 0 1 480 7917 7438 0 881 

 PA3348 825 16 103589 100 825 100% 0 0 1 825 72027 71203 0 1524 

 PA3349 933 16 103589 100 933 100% 0 0 1 933 73036 72104 0 1724 

 flgA 699 16 103589 99.857 699 100% 1 0 1 699 73168 73866 0 1286 

 flgM 324 16 103589 99.691 324 100% 1 0 1 324 74011 74334 3.17E-170 593 

 flgN 471 16 103589 99.575 471 100% 2 0 1 471 74389 74859 0 859 

 motY 966 71 29147 99.521 835 86% 4 0 132 966 29147 28313 0 1520 

 motB 1044 7 143556 99.425 1044 100% 6 0 1 1044 42595 43638 0 1895 

 motA 852 7 143556 99.061 852 100% 8 0 1 852 41724 42575 0 1530 

 algU 582 3 167515 99.828 582 100% 1 0 1 582 99452 100033 0 1070 

 mucA 585 3 167515 99.829 585 100% 1 0 1 585 100065 100649 0 1075 

 mucB 951 3 167515 100 951 100% 0 0 1 951 100658 101608 0 1757 

 mucC 456 3 167515 99.781 456 100% 1 0 1 456 101605 102060 0 837 

 mucD 1425 3 167515 99.439 1425 100% 8 0 1 1425 102100 103524 0 2588 

 algD 1311 46 44916 99.924 1311 100% 1 0 1 1311 17489 18799 0 2416 

 alg8 1485 46 44916 99.933 1485 100% 1 0 1 1485 18939 20423 0 2737 

 alg44 1170 46 44916 99.915 1170 100% 1 0 1 1170 20506 21675 0 2156 

 algK 1428 46 44916 99.93 1428 100% 1 0 1 1428 21689 23116 0 2632 

 algE 1473 46 44916 99.525 1473 100% 7 0 1 1473 23113 24585 0 2682 

 algG 1632 46 44916 99.877 1632 100% 2 0 1 1632 24606 26237 0 3003 

 algX 1425 46 44916 99.93 1425 100% 1 0 1 1425 26250 27674 0 2627 

 algL 1104 46 44916 100 1104 100% 0 0 1 1104 27678 28781 0 2039 

 algI 1563 46 44916 99.872 1563 100% 2 0 1 1563 29023 30585 0 2876 

 algJ 1176 46 44916 99.66 1176 100% 4 0 1 1176 30600 31775 0 2150 

 algF 651 46 44916 100 651 100% 0 0 1 651 31848 32498 0 1203 

 algA 1446 46 44916 99.723 1446 100% 4 0 1 1446 32696 34141 0 2649 

 mucP 1353 10 132840 99.63 1353 100% 5 0 1 1353 97868 96516 0 2471 

 mucE 270 93 18942 99.63 270 100% 1 0 1 270 4565 4834 2.72E-140 494 

 algW 1170 1 329136 100 1170 100% 0 0 1 1170 188396 187227 0 2161 

 algP 1059 4 155222 92.574 808 76% 33 9 1 805 137708 136925 0 1134 

 algP 1059 4 155222 89.571 489 46% 15 3 571 1059 137288 136836 5.06E-168 588 

 algP 1059 4 155222 82.412 398 38% 31 13 496 890 137288 136927 1.23E-84 311 

 algP 1059 4 155222 83.63 281 27% 28 5 652 929 137282 137017 9.75E-66 248 

 algP 1059 4 155222 82.508 303 29% 29 10 402 704 137244 136966 1.26E-64 244 

 algP 1059 4 155222 81.633 196 19% 28 7 402 590 137121 136927 6.08E-38 156 

 algP 1059 4 155222 78.767 146 14% 16 2 796 941 137288 137158 2.91E-16 84.2 

 algQ 483 4 155222 100 483 100% 0 0 1 483 139007 138525 0 893 

 algR 747 4 155222 99.598 747 100% 3 0 1 747 144897 144151 0 1363 

 algZ 1077 4 155222 99.536 1077 100% 5 0 1 1077 145978 144902 0 1962 

 algC 2607 20 98949 99.463 2607 100% 14 0 1 2607 50523 53129 0 4737 

 algB 1350 29 76181 99.926 1350 100% 1 0 1 1350 53245 51896 0 2488 

 algB 1350 29 76181 76.667 120 9% 22 6 629 745 22874 22990 1.75E-09 62.1 

 algB 1350 43 47400 75.333 300 22% 50 20 642 929 7270 7557 7.89E-28 122 

 algB 1350 15 103998 78.395 162 12% 29 6 625 783 44939 45097 3.70E-21 100 

 algB 1350 24 91687 72.507 371 27% 78 21 631 989 38050 37692 1.33E-20 99 

 algB 1350 24 91687 83.824 68 5% 11 0 716 783 33268 33201 1.35E-10 65.8 

 algB 1350 69 29278 78.75 160 12% 21 11 631 782 1578 1732 1.72E-19 95.3 

 algB 1350 30 73716 79.365 126 9% 20 6 628 750 72760 72882 3.72E-16 84.2 

 algB 1350 4 155222 79.845 129 10% 15 10 624 745 36470 36594 3.72E-16 84.2 

 algB 1350 18 100320 72.727 286 21% 58 16 484 759 30972 31247 1.73E-14 78.7 

 lasI 606 17 101949 100 606 100% 0 0 1 606 42774 42169 0 1120 

 lasR 720 17 101949 100 720 100% 0 0 1 720 43857 43138 0 1330 

PS21222 pilT 1035 58 24501 99.903 1035 100% 1 0 1 1035 19291 18257 0 1906 

 pilU 1149 58 24501 99.913 1149 100% 1 0 1 1149 18079 16931 0 2117 

 pilG 408 58 24501 100 408 100% 0 0 1 408 6222 5815 0 754 

 pilH 366 58 24501 99.727 366 100% 1 0 1 366 5768 5403 0 671 

 pilI  537 58 24501 100 537 100% 0 0 1 537 5352 4816 0 992 

 pilJ 2049 58 24501 99.756 2049 100% 5 0 1 2049 4731 2683 0 3757 

 pilK 876 58 24501 100 876 100% 0 0 1 876 2622 1747 0 1618 

 chpA 7419 611 2217 99.594 2217 30% 9 0 3181 5397 1 2217 0 4045 

 chpA 7419 611 2217 90.099 101 1% 10 0 4675 4775 1015 1115 7.91E-30 132 

 chpA 7419 611 2217 90.099 101 1% 10 0 4195 4295 1495 1595 7.91E-30 132 

 chpA 7419 86 20310 99.636 1923 26% 7 0 5497 7419 20310 18388 0 3513 
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PS21222 chpA 7419 58 24501 99.769 1735 23% 4 0 1 1735 1735 1 0 3182 

 chpA 7419 756 1099 99.818 1099 15% 2 0 1823 2921 1 1099 0 2019 

 chpB 1032 86 20310 99.322 1032 100% 7 0 1 1032 18395 17364 0 1868 

 chpC 507 86 20310 99.014 507 100% 5 0 1 507 17367 16861 0 909 

 chpD 795 86 20310 98.994 795 100% 8 0 1 795 16853 16059 0 1424 

 chpE 612 86 20310 99.02 612 100% 6 0 1 612 15982 15371 0 1098 

 vfr 645 34 30523 99.845 645 100% 1 0 1 645 21905 21261 0 1186 

 fimL 1689 531 2988 99.645 1689 100% 6 0 1 1689 231 1919 0 3086 

 pilZ 357 32 31110 99.44 357 100% 2 0 1 357 10894 11250 0 649 

 fimV 2760 2 87732 99.203 2760 100% 22 0 1 2760 41047 43806 0 4975 

 rpoS 1005 148 14233 99.602 1005 100% 4 0 1 1005 7696 8700 0 1834 

 pilF 759 216 10248 98.946 759 100% 8 0 1 759 8959 9717 0 1358 

 rpoN 1494 40 29100 99.398 1494 100% 9 0 1 1494 16894 15401 0 2710 

 pilB 1701 21 35423 89.684 1648 97% 162 7 58 1701 26205 24562 0 2095 

 pilB 1701 265 7820 76.577 333 20% 64 13 950 1275 5425 5100 3.80E-42 171 

 pilB 1701 38 29530 86.466 133 8% 17 1 1137 1269 24008 24139 2.30E-34 145 

 pilB 1701 38 29530 92 50 3% 4 0 949 998 23819 23868 3.97E-12 71.3 

 pilB 1701 714 1382 74.303 323 19% 79 3 949 1269 564 884 4.99E-31 134 

 pilC 1125 21 35423 80.035 1127 100% 203 20 4 1119 24459 23344 0 815 

 xcpA 873 21 35423 99.427 873 100% 5 0 1 873 23340 22468 0 1585 

 pilS 1593 1 105853 99.749 1593 100% 4 0 1 1593 73482 75074 0 2920 

 pilR 1338 1 105853 99.925 1338 100% 1 0 1 1338 75089 76426 0 2466 

 fimT 510 1 105853 99.804 510 100% 1 0 1 510 77701 78210 0 937 

 fimU 507 1 105853 100 507 100% 0 0 1 507 78316 78822 0 937 

 pilV 558 1 105853 99.821 558 100% 1 0 1 558 78813 79370 0 1026 

 pilW 825 1 105853 99.879 825 100% 1 0 1 825 79367 80191 0 1519 

 pilX 588 1 105853 99.83 588 100% 1 0 1 588 80188 80775 0 1081 

 pilY1 3486 1 105853 95.591 2926 84% 120 3 561 3486 81362 84278 0 4680 

 pilY1 3486 1 105853 84.935 385 11% 46 10 1 379 80787 81165 1.20E-104 379 

 pilY2 348 1 105853 100 348 100% 0 0 1 348 84280 84627 0 643 

 pilE 426 1 105853 99.531 426 100% 2 0 1 426 84624 85049 0 776 

 fimX 2076 232 9078 99.759 2076 100% 5 0 1 2076 4550 6625 0 3807 

 pilQ 2145 5 52668 97.114 2148 100% 56 4 1 2145 14204 16348 0 3618 

 pilP 525 5 52668 99.81 525 100% 1 0 1 525 13626 14150 0 965 

 pilO 624 5 52668 99.679 624 100% 2 0 1 624 13006 13629 0 1142 

 pilN 597 5 52668 99.665 597 100% 2 0 1 597 12413 13009 0 1092 

 pilM 1065 5 52668 99.812 1065 100% 2 0 1 1065 11349 12413 0 1956 

 crc 780 33 30581 99.744 780 100% 2 0 1 780 19949 19170 0 1430 

 flgB 408 121 16750 100 408 100% 0 0 1 408 9543 9950 0 754 

 flgC 441 121 16750 100 441 100% 0 0 1 441 9956 10396 0 815 

 flgD 714 121 16750 100 714 100% 0 0 1 714 10409 11122 0 1319 

 flgE 1389 121 16750 99.496 1389 100% 7 0 1 1389 11150 12538 0 2527 

 flgF 750 121 16750 100 750 100% 0 0 1 750 12756 13505 0 1386 

 flgG 786 121 16750 99.746 786 100% 2 0 1 786 13552 14337 0 1441 

 flgH 696 121 16750 99.282 696 100% 5 0 1 696 14383 15078 0 1258 

 flgI 1110 121 16750 99.64 1110 100% 4 0 1 1110 15090 16199 0 2028 

 flgJ 1203 331 6094 99.829 586 49% 1 0 618 1203 1 586 0 1077 

 flgJ 1203 121 16750 99.815 541 45% 1 0 1 541 16210 16750 0 994 

 flgK 2052 331 6094 99.659 2052 100% 7 0 1 2052 605 2656 0 3751 

 flgL 1320 331 6094 99.848 1320 100% 2 0 1 1320 2682 4001 0 2427 

 fliC 1467 312 6598 100 1467 100% 0 0 1 1467 4754 3288 0 2710 

 fleI 372 312 6598 99.731 372 100% 1 0 1 372 3209 2838 0 682 

 fliD 1425 312 6598 99.93 1425 100% 1 0 1 1425 2752 1328 0 2627 

 fliS 381 312 6598 99.738 381 100% 1 0 1 381 1207 827 0 699 

 fliP 297 312 6598 100 297 100% 0 0 1 297 804 508 6.86E-157 549 

 fleQ 1473 469 3781 99.25 1200 81% 9 0 274 1473 1 1200 0 2167 

 fleQ 1473 312 6598 97.273 220 15% 6 0 1 220 226 7 2.33E-103 374 

 fleQ 1473 375 5344 80.528 303 21% 49 9 498 795 5045 4748 2.49E-58 224 

 fleQ 1473 376 5315 79.344 305 21% 49 13 498 795 1169 872 1.17E-51 202 

 fleQ 1473 255 8316 74.834 453 31% 95 15 482 926 2297 2738 3.26E-47 187 

 fleQ 1473 167 12911 74.658 438 30% 97 13 489 920 12166 12595 1.52E-45 182 

 fleQ 1473 52 26164 74.831 445 30% 88 20 504 936 17250 17682 5.46E-45 180 

 fleQ 1473 6 51437 75.14 358 24% 77 11 507 858 17586 17937 2.56E-38 158 

 fleQ 1473 6 51437 78.616 159 11% 28 6 625 780 47556 47401 4.37E-21 100 
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PS21222 fleQ 1473 15 40479 76.37 292 20% 55 13 507 791 14215 14499 1.99E-34 145 

 fleQ 1473 190 11600 75.598 209 14% 44 7 592 795 10818 11024 5.66E-20 97.1 

 fleQ 1473 71 22383 75 184 12% 41 4 586 765 18324 18142 5.70E-15 80.5 

 fleS 1209 469 3781 98.759 1209 100% 15 0 1 1209 1313 2521 0 2150 

 fleR 1422 469 3781 99.602 1256 88% 5 0 1 1256 2526 3781 0 2292 

 fliE 330 215 10318 99.091 330 100% 3 0 1 330 10179 9850 3.50E-170 593 

 fliF 1797 215 10318 99.889 1797 100% 2 0 1 1797 9827 8031 0 3308 

 fliG 1017 215 10318 100 1017 100% 0 0 1 1017 8025 7009 0 1879 

 fliH 807 215 10318 99.809 523 65% 1 0 285 807 6853 6331 0 961 

 fliH 807 215 10318 99.379 161 20% 1 0 1 161 7007 6847 3.64E-79 292 

 fliI  1356 215 10318 99.189 1356 100% 11 0 1 1356 6341 4986 0 2444 

 fliJ 444 215 10318 99.775 444 100% 1 0 1 444 4972 4529 0 815 

 fliK 1284 194 11418 98.988 1284 100% 13 0 1 1284 7700 8983 0 2300 

 fliL 522 194 11418 100 522 100% 0 0 1 522 9227 9748 0 965 

 fliM 972 194 11418 100 972 100% 0 0 1 972 9756 10727 0 1796 

 fliN 474 194 11418 100 474 100% 0 0 1 474 10755 11228 0 876 

 fliO 453 159 13507 99.585 241 53% 1 0 213 453 1 241 6.75E-124 440 

 fliO 453 194 11418 100 189 42% 0 0 1 189 11230 11418 1.17E-96 350 

 fliP 768 159 13507 100 768 100% 0 0 1 768 238 1005 0 1419 

 fliQ 270 159 13507 99.63 270 100% 1 0 1 270 1050 1319 2.95E-140 494 

 fliR 777 159 13507 99.356 777 100% 5 0 1 777 1319 2095 0 1408 

 flhB 1137 159 13507 99.824 1137 100% 2 0 1 1137 2098 3234 0 2089 

 flhA 2124 159 13507 99.623 2124 100% 8 0 1 2124 6081 8204 0 3879 

 flhF 1290 159 13507 99.612 1290 100% 5 0 1 1290 8288 9577 0 2355 

 fleN 843 159 13507 99.763 843 100% 2 0 1 843 9716 10558 0 1546 

 fliA 744 159 13507 99.731 744 100% 2 0 1 744 10555 11298 0 1363 

 cheY 375 159 13507 99.733 375 100% 1 0 1 375 11400 11774 0 688 

 cheZ 789 159 13507 99.493 789 100% 4 0 1 789 11794 12582 0 1435 

 PA1458 2262 385 5189 99.86 1425 63% 2 0 838 2262 1 1425 0 2621 

 PA1458 2262 385 5189 88.235 85 4% 7 3 705 789 36 117 2.43E-20 99 

 PA1458 2262 159 13507 100 725 32% 0 0 1 725 12783 13507 0 1339 

 PA1459 1107 385 5189 99.819 1107 100% 2 0 1 1107 1479 2585 0 2034 

 motC 741 385 5189 100 741 100% 0 0 1 741 2674 3414 0 1369 

 motD 891 385 5189 100 891 100% 0 0 1 891 3427 4317 0 1646 

 PA1464 480 590 2428 100 480 100% 0 0 1 480 533 1012 0 887 

 PA3348 825 11 44199 100 825 100% 0 0 1 825 14729 13905 0 1524 

 PA3349 933 11 44199 100 933 100% 0 0 1 933 15738 14806 0 1724 

 flgA 699 11 44199 99.857 699 100% 1 0 1 699 15870 16568 0 1286 

 flgM 324 11 44199 99.691 324 100% 1 0 1 324 16713 17036 3.43E-170 593 

 flgN 471 11 44199 100 471 100% 0 0 1 471 17091 17561 0 870 

 motY 966 274 7617 99.517 829 86% 4 0 138 966 1 829 0 1509 

 motB 1044 330 6122 99.425 1044 100% 6 0 1 1044 1986 3029 0 1895 

 motA 852 330 6122 99.883 852 100% 1 0 1 852 1115 1966 0 1568 

 algU 582 50 26385 99.828 582 100% 1 0 1 582 22388 21807 0 1070 

 mucA 585 50 26385 99.829 585 100% 1 0 1 585 21775 21191 0 1075 

 mucB 951 50 26385 100 951 100% 0 0 1 951 21182 20232 0 1757 

 mucC 456 50 26385 99.781 456 100% 1 0 1 456 20235 19780 0 837 

 mucD 1425 50 26385 99.439 1425 100% 8 0 1 1425 19740 18316 0 2588 

 algD 1311 44 27281 100 1311 100% 0 0 1 1311 6215 7525 0 2422 

 alg8 1485 44 27281 99.731 1485 100% 4 0 1 1485 7665 9149 0 2721 

 alg44 1170 44 27281 99.658 1170 100% 4 0 1 1170 9232 10401 0 2139 

 algK 1428 44 27281 99.86 1428 100% 2 0 1 1428 10415 11842 0 2627 

 algE 1473 44 27281 100 1473 100% 0 0 1 1473 11839 13311 0 2721 

 algG 1632 44 27281 99.939 1632 100% 1 0 1 1632 13332 14963 0 3009 

 algX 1425 44 27281 99.719 1425 100% 4 0 1 1425 14976 16400 0 2610 

 algL 1104 44 27281 99.819 1104 100% 2 0 1 1104 16404 17507 0 2028 

 algI 1563 44 27281 99.744 1563 100% 4 0 1 1563 17737 19299 0 2865 

 algJ 1176 44 27281 99.745 1176 100% 3 0 1 1176 19314 20489 0 2156 

 algF 651 44 27281 99.232 651 100% 5 0 1 651 20562 21212 0 1175 

 algA 1446 44 27281 99.793 1446 100% 3 0 1 1446 21409 22854 0 2654 

 mucP 1353 25 32699 99.63 1353 100% 5 0 1 1353 22156 20804 0 2471 

 mucE 270 200 11122 100 270 100% 0 0 1 270 2305 2574 6.34E-142 499 

 algW 1170 151 13848 100 457 39% 0 0 1 457 457 1 0 845 

 algW 1170 40 29100 100 340 29% 0 0 831 1170 29100 28761 3.57E-180 628 
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PS21222 algP 1059 474 3723 98.527 611 58% 9 0 1 611 611 1 0 1079 

 algP 1059 474 3723 92.147 191 18% 15 0 496 686 191 1 2.25E-72 270 

 algP 1059 474 3723 90.576 191 18% 18 0 571 761 191 1 2.27E-67 254 

 algP 1059 474 3723 88.649 185 17% 21 0 652 836 185 1 4.94E-59 226 

 algP 1059 474 3723 86.713 143 14% 16 2 796 938 191 52 6.58E-38 156 

 algP 1059 56 25355 98.639 147 14% 2 0 913 1059 1 147 1.36E-69 261 

 algQ 483 474 3723 99.379 483 100% 3 0 1 483 1910 1428 0 876 

 algR 747 144 14494 99.732 747 100% 2 0 1 747 10598 11344 0 1369 

 algZ 1077 144 14494 99.814 1077 100% 2 0 1 1077 9517 10593 0 1978 

 algC 2607 33 30581 99.956 2285 88% 1 0 323 2607 30581 28297 0 4215 

 algC 2607 169 12815 99.648 284 11% 1 0 1 284 12532 12815 5.05E-147 520 

 algB 1350 6 51437 100 1350 100% 0 0 1 1350 48183 46834 0 2494 

 algB 1350 6 51437 76.667 120 9% 22 6 629 745 17705 17821 1.89E-09 62.1 

 algB 1350 255 8316 75.333 300 22% 50 20 642 929 2451 2738 8.55E-28 122 

 algB 1350 469 3781 79.012 162 12% 28 6 625 783 349 507 8.61E-23 106 

 algB 1350 376 5315 72.507 371 27% 78 21 631 989 1039 681 1.44E-20 99 

 algB 1350 190 11600 78.75 160 12% 21 11 631 782 10854 11008 1.86E-19 95.3 

 algB 1350 15 40479 79.845 129 10% 15 10 624 745 14326 14450 4.03E-16 84.2 

 algB 1350 167 12911 72.727 286 21% 58 16 484 759 12156 12431 1.88E-14 78.7 

 algB 1350 52 26164 78.571 126 9% 21 6 628 750 17371 17493 1.88E-14 78.7 

 algB 1350 375 5344 83.824 68 5% 11 0 716 783 4830 4763 1.46E-10 65.8 

 lasI 606 340 5926 100 606 100% 0 0 1 606 3467 2862 0 1120 

 lasR 720 340 5926 100 720 100% 0 0 1 720 4550 3831 0 1330 

PS21575 pilT 1035 38 51065 99.71 1035 100% 3 0 1 1035 43417 42383 0 1895 

 pilU 1149 38 51065 100 1149 100% 0 0 1 1149 42205 41057 0 2122 

 pilG 408 38 51065 100 408 100% 0 0 1 408 30348 29941 0 754 

 pilH 366 38 51065 100 366 100% 0 0 1 366 29894 29529 0 676 

 pilI  537 38 51065 99.814 537 100% 1 0 1 537 29478 28942 0 987 

 pilJ 2049 38 51065 99.707 2049 100% 6 0 1 2049 28857 26809 0 3751 

 pilK 876 38 51065 99.886 876 100% 1 0 1 876 26748 25873 0 1613 

 chpA 7419 38 51065 99.623 7419 100% 28 0 1 7419 25861 18443 0 13546 

 chpA 7419 38 51065 89.423 104 1% 11 0 4195 4298 21187 21084 7.26E-30 132 

 chpB 1032 38 51065 98.934 1032 100% 11 0 1 1032 18450 17419 0 1845 

 chpC 507 38 51065 99.014 507 100% 5 0 1 507 17422 16916 0 909 

 chpD 795 38 51065 99.623 795 100% 3 0 1 795 16908 16114 0 1452 

 chpE 612 38 51065 98.529 612 100% 9 0 1 612 16037 15426 0 1081 

 vfr 645 6 201020 99.845 645 100% 1 0 1 645 15071 15715 0 1186 

 fimL 1689 15 120820 99.941 1689 100% 1 0 1 1689 87607 85919 0 3114 

 pilZ 357 48 43110 98.88 357 100% 4 0 1 357 21857 22213 0 638 

 fimV 2760 5 226309 98.152 2760 100% 36 1 1 2760 70140 72884 0 4800 

 rpoS 1005 10 145207 99.403 1005 100% 6 0 1 1005 49837 48833 0 1823 

 pilF 759 17 108985 99.736 759 100% 2 0 1 759 75904 76662 0 1391 

 rpoN 1494 1 350223 99.732 1494 100% 4 0 1 1494 195863 194370 0 2737 

 pilA 450 1 350223 86.735 98 22% 13 0 1 98 117484 117581 1.97E-24 110 

 pilB 1701 1 350223 89.32 1648 97% 168 7 58 1701 117196 115553 0 2061 

 pilB 1701 9 148417 87.218 133 8% 16 1 1137 1269 81956 82087 4.54E-36 150 

 pilB 1701 9 148417 92 50 3% 4 0 949 998 81767 81816 3.64E-12 71.3 

 pilB 1701 30 62077 73.994 323 19% 80 3 949 1269 44361 44041 2.13E-29 128 

 pilC 1125 1 350223 80.124 1127 100% 202 20 4 1119 115450 114335 0 821 

 xcpA 873 1 350223 99.313 873 100% 6 0 1 873 114331 113459 0 1580 

 pilS 1593 1 350223 99.435 1593 100% 9 0 1 1593 93702 92110 0 2892 

 pilR 1338 1 350223 99.402 1338 100% 8 0 1 1338 92095 90758 0 2427 

 fimT 510 1 350223 99.608 510 100% 2 0 1 510 89483 88974 0 931 

 fimU 507 1 350223 99.803 507 100% 1 0 1 507 88868 88362 0 931 

 pilV 558 1 350223 99.642 558 100% 2 0 1 558 88371 87814 0 1020 

 pilW 825 1 350223 99.758 825 100% 2 0 1 825 87817 86993 0 1513 

 pilX 588 1 350223 100 588 100% 0 0 1 588 86996 86409 0 1086 

 pilY1 3486 1 350223 95.625 2926 84% 119 4 561 3486 85822 82906 0 4686 

 pilY1 3486 1 350223 85.455 385 11% 44 10 1 379 86397 86019 5.08E-108 390 

 pilY2 348 1 350223 99.425 348 100% 2 0 1 348 82904 82557 0 632 

 pilE 426 1 350223 99.531 426 100% 2 0 1 426 82560 82135 0 776 

 fimX 2076 3 307826 99.807 2076 100% 4 0 1 2076 128953 126878 0 3812 

 pilQ 2145 3 307826 97.626 2148 100% 45 4 1 2145 14262 16406 0 3679 

 pilP 525 3 307826 99.81 525 100% 1 0 1 525 13684 14208 0 965 
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PS21575 pilO 624 3 307826 99.199 624 100% 5 0 1 624 13064 13687 0 1125 

 pilN 597 3 307826 99.497 597 100% 3 0 1 597 12471 13067 0 1086 

 pilM 1065 3 307826 100 1065 100% 0 0 1 1065 11407 12471 0 1967 

 crc 780 20 99532 99.744 780 100% 2 0 1 780 62140 62919 0 1430 

 flgB 408 2 312056 100 408 100% 0 0 1 408 195916 196323 0 754 

 flgC 441 2 312056 100 441 100% 0 0 1 441 196329 196769 0 815 

 flgD 714 2 312056 99.86 714 100% 1 0 1 714 196782 197495 0 1314 

 flgE 1389 2 312056 99.28 1389 100% 10 0 1 1389 197523 198911 0 2510 

 flgF 750 2 312056 99.2 750 100% 6 0 1 750 199129 199878 0 1352 

 flgG 786 2 312056 99.491 786 100% 4 0 1 786 199925 200710 0 1430 

 flgH 696 2 312056 99.282 696 100% 5 0 1 696 200756 201451 0 1258 

 flgI 1110 2 312056 99.64 1110 100% 4 0 1 1110 201463 202572 0 2028 

 flgJ 1203 2 312056 99.418 1203 100% 7 0 1 1203 202583 203785 0 2183 

 flgK 2052 2 312056 86.832 2058 100% 256 14 1 2052 203804 205852 0 2285 

 flgL 1320 2 312056 74.06 1330 101% 297 40 1 1315 205891 207187 8.42E-142 501 

 fliC 1467 2 312056 83.04 454 31% 73 4 1 452 223560 224011 5.85E-114 409 

 fliC 1467 2 312056 85.169 236 16% 33 2 1233 1467 224510 224744 2.26E-63 241 

 fliP 297 2 312056 100 32 11% 0 0 266 297 227849 227880 1.29E-09 60.2 

 fleQ 1473 2 312056 99.185 1473 100% 12 0 1 1473 228162 229634 0 2654 

 fleQ 1473 69 28626 80.528 303 21% 49 9 498 795 9982 10279 2.28E-58 224 

 fleQ 1473 69 28626 78.689 305 21% 51 13 498 795 5300 5597 2.31E-48 191 

 fleQ 1473 19 100365 74.658 438 30% 97 13 489 920 31024 31453 1.39E-45 182 

 fleQ 1473 23 92050 74.887 442 30% 87 19 507 936 10394 9965 5.01E-45 180 

 fleQ 1473 7 176826 75.14 358 24% 77 11 507 858 109887 110238 2.35E-38 158 

 fleQ 1473 7 176826 78.616 159 11% 28 6 625 780 140071 139916 4.01E-21 100 

 fleQ 1473 9 148417 76.37 292 20% 55 13 507 791 31606 31890 1.83E-34 145 

 fleQ 1473 35 52216 74.315 292 20% 64 10 508 792 37416 37703 5.15E-25 113 

 fleQ 1473 67 29297 75.598 209 14% 44 7 592 795 27756 27550 5.19E-20 97.1 

 fleQ 1473 18 106908 74.611 193 13% 44 4 577 765 105418 105609 5.23E-15 80.5 

 fleS 1209 2 312056 99.173 1209 100% 10 0 1 1209 229747 230955 0 2178 

 fleR 1422 2 312056 99.367 1422 100% 9 0 1 1422 230960 232381 0 2577 

 fliE 330 2 312056 99.394 330 100% 2 0 1 330 232628 232957 6.89E-172 599 

 fliF 1797 2 312056 99.221 1797 100% 14 0 1 1797 232980 234776 0 3241 

 fliG 1017 2 312056 99.803 1017 100% 2 0 1 1017 234782 235798 0 1868 

 fliH 807 2 312056 99.504 807 100% 4 0 1 807 235800 236606 0 1469 

 fliI  1356 2 312056 99.189 1356 100% 11 0 1 1356 236596 237951 0 2444 

 fliJ 444 2 312056 99.55 444 100% 2 0 1 444 237965 238408 0 809 

 fliK 1284 44 46860 98.832 1284 100% 15 0 1 1284 39026 37743 0 2289 

 fliL 522 44 46860 99.808 522 100% 1 0 1 522 37499 36978 0 959 

 fliM 972 44 46860 99.794 972 100% 2 0 1 972 36970 35999 0 1784 

 fliN 474 44 46860 99.789 474 100% 1 0 1 474 35971 35498 0 870 

 fliO 453 44 46860 99.779 453 100% 1 0 1 453 35496 35044 0 832 

 fliP 768 44 46860 99.74 768 100% 2 0 1 768 35047 34280 0 1408 

 fliQ 270 44 46860 99.63 270 100% 1 0 1 270 34235 33966 2.71E-140 494 

 fliR 777 44 46860 99.485 777 100% 4 0 1 777 33966 33190 0 1413 

 flhB 1137 44 46860 99.824 1137 100% 2 0 1 1137 33187 32051 0 2089 

 flhA 2124 44 46860 99.718 2124 100% 6 0 1 2124 29195 27072 0 3890 

 flhF 1290 44 46860 99.612 1290 100% 5 0 1 1290 26988 25699 0 2355 

 fleN 843 44 46860 99.881 843 100% 1 0 1 843 25560 24718 0 1552 

 fliA 744 44 46860 100 744 100% 0 0 1 744 24721 23978 0 1375 

 cheY 375 44 46860 100 375 100% 0 0 1 375 23876 23502 0 693 

 cheZ 789 44 46860 99.747 789 100% 2 0 1 789 23482 22694 0 1447 

 PA1458 2262 44 46860 99.779 2262 100% 5 0 1 2262 22493 20232 0 4150 

 PA1458 2262 44 46860 77.143 245 11% 29 14 572 789 21784 21540 6.15E-26 117 

 PA1458 2262 44 46860 77.143 245 11% 29 14 710 954 21922 21705 6.15E-26 117 

 PA1459 1107 44 46860 99.91 1107 100% 1 0 1 1107 20178 19072 0 2039 

 motC 741 44 46860 100 741 100% 0 0 1 741 18983 18243 0 1369 

 motD 891 44 46860 100 891 100% 0 0 1 891 18230 17340 0 1646 

 PA1464 480 44 46860 99.792 480 100% 1 0 1 480 15429 14950 0 881 

 PA3348 825 8 162982 99.879 825 100% 1 0 1 825 142153 141329 0 1519 

 PA3349 933 8 162982 99.893 933 100% 1 0 1 933 143162 142230 0 1718 

 flgA 699 8 162982 99.428 699 100% 4 0 1 699 143294 143992 0 1269 

 flgM 324 8 162982 100 324 100% 0 0 1 324 144137 144460 6.76E-172 599 

 flgN 471 8 162982 98.938 471 100% 5 0 1 471 144515 144985 0 843 
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PS21575 motY 966 76 18939 99.482 966 100% 5 0 1 966 18887 17922 0 1757 

 motB 1044 3 307826 99.425 1044 100% 6 0 1 1044 135444 136487 0 1895 

 motA 852 3 307826 98.944 852 100% 9 0 1 852 134573 135424 0 1524 

 algU 582 26 74389 99.828 582 100% 1 0 1 582 38737 38156 0 1070 

 mucA 585 26 74389 99.829 585 100% 1 0 1 585 38124 37540 0 1075 

 mucB 951 26 74389 100 951 100% 0 0 1 951 37531 36581 0 1757 

 mucC 456 26 74389 99.561 456 100% 2 0 1 456 36584 36129 0 832 

 mucD 1425 26 74389 99.789 1425 100% 3 0 1 1425 36089 34665 0 2615 

 algD 1311 31 61726 99.924 1311 100% 1 0 1 1311 15739 17049 0 2416 

 alg8 1485 31 61726 99.865 1485 100% 2 0 1 1485 17190 18674 0 2732 

 alg44 1170 31 61726 99.829 1170 100% 2 0 1 1170 18757 19926 0 2150 

 algK 1428 31 61726 99.79 1428 100% 3 0 1 1428 19940 21367 0 2621 

 algE 1473 31 61726 99.593 1473 100% 6 0 1 1473 21364 22836 0 2687 

 algG 1632 31 61726 99.939 1632 100% 1 0 1 1632 22857 24488 0 3009 

 algX 1425 31 61726 99.789 1425 100% 3 0 1 1425 24501 25925 0 2615 

 algL 1104 31 61726 99.819 1104 100% 2 0 1 1104 25929 27032 0 2028 

 algI 1563 31 61726 99.808 1563 100% 3 0 1 1563 27274 28836 0 2870 

 algJ 1176 31 61726 99.66 1176 100% 4 0 1 1176 28851 30026 0 2150 

 algF 651 31 61726 100 651 100% 0 0 1 651 30099 30749 0 1203 

 algA 1446 31 61726 99.793 1446 100% 3 0 1 1446 30947 32392 0 2654 

 mucP 1353 10 145207 99.778 1353 100% 3 0 1 1353 79796 78444 0 2483 

 mucE 270 12 137860 99.259 270 100% 2 0 1 270 10319 10588 1.26E-138 488 

 algW 1170 1 350223 99.914 1168 100% 1 0 1 1168 208899 207732 0 2152 

 algP 1059 9 148417 99.339 1059 100% 7 0 1 1059 131625 130567 0 1917 

 algP 1059 9 148417 88.584 473 45% 51 1 421 890 131130 130658 5.06E-163 571 

 algP 1059 9 148417 90.323 434 41% 42 0 496 929 131205 130772 1.82E-162 569 

 algP 1059 9 148417 87.437 398 38% 47 1 421 815 131055 130658 5.31E-128 455 

 algP 1059 9 148417 86.935 398 38% 49 1 571 968 131205 130811 1.15E-124 444 

 algP 1059 9 148417 89.209 278 26% 30 0 427 704 130974 130697 9.27E-96 348 

 algP 1059 9 148417 83.333 174 16% 24 4 421 590 130830 130658 6.03E-38 156 

 algP 1059 9 148417 82.759 174 16% 25 4 796 968 131205 131036 2.81E-36 150 

 algQ 483 9 148417 99.793 483 100% 1 0 1 483 132924 132442 0 887 

 algR 747 9 148417 100 747 100% 0 0 1 747 138815 138069 0 1380 

 algZ 1077 9 148417 100 1077 100% 0 0 1 1077 139896 138820 0 1989 

 algC 2607 20 99532 99.386 2607 100% 1 1 1 2607 51202 53793 0 4711 

 algB 1350 7 176826 99.852 1350 100% 2 0 1 1350 140698 139349 0 2483 

 algB 1350 7 176826 76.667 120 9% 22 6 629 745 110006 110122 1.73E-09 62.1 

 algB 1350 2 312056 79.012 162 12% 28 6 625 783 228783 228941 7.89E-23 106 

 algB 1350 69 28626 72.507 371 27% 78 21 631 989 5430 5788 1.32E-20 99 

 algB 1350 69 28626 95.122 41 3% 2 0 710 750 10191 10231 1.34E-10 65.8 

 algB 1350 67 29297 78.75 160 12% 21 11 631 782 27720 27566 1.71E-19 95.3 

 algB 1350 9 148417 79.845 129 10% 15 10 624 745 31717 31841 3.70E-16 84.2 

 algB 1350 23 92050 78.295 129 10% 22 6 631 756 10273 10148 1.72E-14 78.7 

 algB 1350 19 100365 72.727 286 21% 58 16 484 759 31014 31289 1.72E-14 78.7 

 lasI 606 4 287041 99.835 606 100% 1 0 1 606 283688 284293 0 1114 

 lasR 720 4 287041 99.861 720 100% 1 0 1 720 282605 283324 0 1325 

PS21632 pilT 1035 35 46067 99.614 1035 100% 4 0 1 1035 43403 42369 0 1890 

 pilU 1149 35 46067 100 1149 100% 0 0 1 1149 42191 41043 0 2122 

 pilG 408 35 46067 100 408 100% 0 0 1 408 30334 29927 0 754 

 pilH 366 35 46067 100 366 100% 0 0 1 366 29880 29515 0 676 

 pilI  537 35 46067 100 537 100% 0 0 1 537 29464 28928 0 992 

 pilJ 2049 35 46067 99.61 2049 100% 8 0 1 2049 28843 26795 0 3740 

 pilK 876 35 46067 99.429 876 100% 5 0 1 876 26734 25859 0 1591 

 chpA 7419 35 46067 99.461 7419 100% 34 1 1 7419 25847 18435 0 13474 

 chpA 7419 35 46067 89.423 104 1% 11 0 4195 4298 21179 21076 7.87E-30 132 

 chpA 7419 35 46067 89.423 104 1% 11 0 4675 4778 21659 21556 7.87E-30 132 

 chpB 1032 35 46067 99.709 1032 100% 3 0 1 1032 18442 17411 0 1890 

 chpC 507 35 46067 98.422 507 100% 8 0 1 507 17414 16908 0 893 

 chpD 795 35 46067 99.245 795 100% 6 0 1 795 16900 16106 0 1435 

 chpE 612 35 46067 99.183 612 100% 5 0 1 612 16030 15419 0 1103 

 vfr 645 109 19382 99.69 645 100% 2 0 1 645 2349 2993 0 1181 

 fimL 1689 175 12054 99.882 1689 100% 2 0 1 1689 3863 2175 0 3109 

 pilZ 357 74 25652 99.72 357 100% 1 0 1 357 16583 16939 0 654 

 fimV 2760 251 6757 99.502 1407 51% 7 0 1354 2760 6757 5351 0 2560 
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PS21632 fimV 2760 27 51809 99.13 1264 46% 11 0 1 1264 1264 1 0 2274 

 rpoS 1005 9 87887 99.403 1005 100% 6 0 1 1005 22647 23651 0 1823 

 pilF 759 12 77907 99.736 759 100% 2 0 1 759 29283 28525 0 1391 

 rpoN 1494 4 115228 99.598 1494 100% 6 0 1 1494 11380 9887 0 2726 

 pilA 450 59 30055 86.735 98 22% 13 0 1 98 21130 21227 2.14E-24 110 

 pilB 1701 59 30055 89.26 1648 97% 169 7 58 1701 20842 19199 0 2056 

 pilB 1701 25 58771 77.907 258 15% 46 7 1137 1389 34868 34617 4.93E-36 150 

 pilB 1701 25 58771 97.561 41 2% 1 0 958 998 35048 35008 3.95E-12 71.3 

 pilB 1701 46 34135 74.303 323 19% 79 3 949 1269 16371 16051 4.96E-31 134 

 pilC 1125 59 30055 80.124 1127 100% 202 20 4 1119 19096 17981 0 821 

 xcpA 873 59 30055 99.542 873 100% 4 0 1 873 17977 17105 0 1591 

 pilS 1593 13 75976 99.623 1593 100% 6 0 1 1593 2576 4168 0 2909 

 pilR 1338 13 75976 100 1338 100% 0 0 1 1338 4183 5520 0 2471 

 fimT 510 13 75976 99.608 510 100% 2 0 1 510 6795 7304 0 931 

 fimU 507 13 75976 100 507 100% 0 0 1 507 7410 7916 0 937 

 pilV 558 13 75976 99.821 558 100% 1 0 1 558 7907 8464 0 1026 

 pilW 825 13 75976 99.636 825 100% 3 0 1 825 8461 9285 0 1507 

 pilX 588 13 75976 100 588 100% 0 0 1 588 9282 9869 0 1086 

 pilY1 3486 13 75976 95.66 2926 84% 118 3 561 3486 10456 13372 0 4691 

 pilY1 3486 13 75976 85.455 385 11% 44 10 1 379 9881 10259 5.51E-108 390 

 pilY2 348 13 75976 100 348 100% 0 0 1 348 13374 13721 0 643 

 pilE 426 13 75976 100 426 100% 0 0 1 426 13718 14143 0 787 

 fimX 2076 20 65304 99.759 2076 100% 5 0 1 2076 4521 2446 0 3807 

 pilQ 2145 19 66447 97.626 2148 100% 45 4 1 2145 52243 50099 0 3679 

 pilP 525 19 66447 99.429 525 100% 3 0 1 525 52821 52297 0 953 

 pilO 624 19 66447 99.199 624 100% 5 0 1 624 53441 52818 0 1125 

 pilN 597 19 66447 100 597 100% 0 0 1 597 54034 53438 0 1103 

 pilM 1065 19 66447 100 1065 100% 0 0 1 1065 55098 54034 0 1967 

 crc 780 5 107885 99.872 780 100% 1 0 1 780 70481 71260 0 1435 

 flgB 408 3 118599 100 408 100% 0 0 1 408 109408 109815 0 754 

 flgC 441 3 118599 100 441 100% 0 0 1 441 109821 110261 0 815 

 flgD 714 3 118599 99.86 714 100% 1 0 1 714 110274 110987 0 1314 

 flgE 1389 3 118599 100 1389 100% 0 0 1 1389 111015 112403 0 2566 

 flgF 750 3 118599 100 750 100% 0 0 1 750 112621 113370 0 1386 

 flgG 786 3 118599 99.746 786 100% 2 0 1 786 113417 114202 0 1441 

 flgH 696 3 118599 99.425 696 100% 4 0 1 696 114248 114943 0 1264 

 flgI 1110 3 118599 99.55 1110 100% 5 0 1 1110 114955 116064 0 2023 

 flgJ 1203 3 118599 99.751 1203 100% 3 0 1 1203 116075 117277 0 2206 

 flgK 2052 3 118599 89.755 1308 64% 126 8 1 1304 117296 118599 0 1666 

 flgK 2052 128 16721 82.456 627 31% 101 9 1429 2052 17 637 3.03E-153 540 

 flgL 1320 128 16721 74.06 1330 101% 297 40 1 1315 676 1972 9.14E-142 501 

 fliC 1467 128 16721 82.819 454 31% 74 4 1 452 12934 13385 2.95E-112 403 

 fliC 1467 128 16721 85.169 236 16% 33 2 1233 1467 13863 14097 2.45E-63 241 

 fliP 297 153 14190 100 32 11% 0 0 266 297 390 421 1.40E-09 60.2 

 fleQ 1473 153 14190 99.185 1473 100% 12 0 1 1473 703 2175 0 2654 

 fleQ 1473 318 3599 75.899 473 32% 92 18 498 959 2337 1876 8.90E-58 222 

 fleQ 1473 299 4347 78.689 305 21% 51 13 498 795 979 1276 2.51E-48 191 

 fleQ 1473 217 8858 74.614 453 31% 96 15 482 926 3082 2641 1.51E-45 182 

 fleQ 1473 10 86735 74.617 457 31% 92 19 507 951 10517 10073 5.43E-45 180 

 fleQ 1473 22 63617 74.429 438 30% 98 13 489 920 30976 31405 7.03E-44 176 

 fleQ 1473 31 49127 74.581 358 24% 79 11 507 858 888 1239 5.51E-35 147 

 fleQ 1473 31 49127 78.616 159 11% 28 6 625 780 30962 30807 4.35E-21 100 

 fleQ 1473 26 52756 76.37 292 20% 55 13 507 791 30215 30499 1.98E-34 145 

 fleQ 1473 268 5704 74.315 292 20% 64 10 508 792 520 807 5.59E-25 113 

 fleQ 1473 69 28409 75.598 209 14% 44 7 592 795 26868 26662 5.63E-20 97.1 

 fleQ 1473 270 5618 75 184 12% 41 4 586 765 1482 1300 5.67E-15 80.5 

 fleS 1209 153 14190 99.256 1209 100% 9 0 1 1209 2288 3496 0 2183 

 fleR 1422 153 14190 99.297 1422 100% 10 0 1 1422 3501 4922 0 2571 

 fliE 330 153 14190 99.394 330 100% 2 0 1 330 5169 5498 7.48E-172 599 

 fliF 1797 153 14190 99.777 1797 100% 4 0 1 1797 5521 7317 0 3297 

 fliG 1017 153 14190 99.803 1017 100% 2 0 1 1017 7323 8339 0 1868 

 fliH 807 153 14190 99.257 807 100% 6 0 1 807 8341 9147 0 1458 

 fliI  1356 153 14190 99.336 1356 100% 9 0 1 1356 9137 10492 0 2455 

 fliJ 444 153 14190 99.775 444 100% 1 0 1 444 10506 10949 0 815 
































