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1. INTRODUCCION

1.1.Importancia de la resistencia antimicrobiana y deAcinetobacter baumanniy

Pseudomonas aeruginosa

La resistencia antimicrobiana es una de las principales preocupaciones de la salud a nivel
mundial en el siglo XXIUna gran variedad despecie®acterianacausantes de infecciones
asociadascon el cuidadode la salud halcanzado niveles alarmantes de resistencia
multiplesclases de antibidtico$o cual ha dificultado el tratamiento de las infecciomes

estas causarkn el afio 2019, alrededor de 1:2illones de muertes en el mundo fueron
atribuiblesa la resistencia antimicrobiana bacterifljay se preveé que esta cifra de muertes

anuales incremente a 10 millones para el afio 2950

En el 2017, la Organizacién Mundial de la Salud (OMS) publidlistaen la cuakstablecid

los patdgenos resistentes a antibiéticos de prioridad en el desarrollo e investigacién de nuevos
antibioticos. Entre los microorganismos clasificados como prioridad ¢niti@gimo nivel

de prioridad, se encuentran las badas Acinetobacter baumannii y Pseudomonas
aeruginosaresistentes a carbapenémid®3. A. baumanniiy P. aeruginosason bacilos
Gramnegativos no fermentadores, considerados como patdégenos oportunistas.
Anteriormente, estas especies eran consideramasrias encontradas en sitios naturales,
como suelos y cuerpos de agua. Sin embargo, durante las Ultimas dédadidaigbucion ha
cambiado a ambientes nosocomiales, como centros del cuidado de la bakjuitgles,

siendo deespeciapreocupaciéren lss unidades de cuidados intensivos.

Las infecciones causadas por estas especies son diversas. Entre las mas frecuentes se
encuentran neumonia (tanto asociada a ventilacion mecénica como asociada a la estancia en
el hospital), bacteriemia, infecciones en maduras (en las cualés aeruginosaes el

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

especialmente asociad®aaeruginosd4i 6).



1.2. Factores de virulencia deA. baumanniiy P. aeruginosa

A. baumanniiy P. aeruginosaposeendiversos factores de virulenci$dos cualesson
caracteristicas qudes permiten establecer una infeccion, persistir durante periodos
extendidos de tiempo en superficies hospitalarias, evadir al sistema inmune deétoysped
adaptarse a condiciones de estrés, eptras capacidades de supervivencia y de

patogenicidad

Ambas especies son capaces de producir biopelféi®y, cuentan con diversos tipos de
sistemas de secrecide tipo Il (T2SS) y VI (T6SS) eA. baumanii (10), y de tipo II, 1l
(T3SS) y VI enP. aeruginosg6,11), producen lipopolisacarido (LP®)lipooligosacérido
(LOS) de membranél2,13)y pueden llevar a cabo motilidad por contracg@on medio de

un sistema deilis de tipo 1V (14,15) Ademéas,P. aeruginosaiene un flagelo polar con
diversos roles en la motilidadn laformacion de biopeliculan laactividad del sistema de
secreciorde tipoVI y en laguimiotaxis(16,17) A. baumanniitiene motilidad asociada a
superficies (18,19) y produce un polisacarido capsular que le confiere resistencia al

complementd20)y a la fagocitosi¢21), entre otros factores de virulen¢kagura 1).

LPS

4
/1 /7 /1" T|Membrana
3 *‘ * externa

l peptidoglucano Periplasma

IR Lia

5 Membrana
\(

. ./\‘ “ interna

Figura 1. Principales factores de virulencia 8e baumanniiy P. aeruginosal: Pilis de tipo IV
involucrados en la motilidad por nado; 2: Flagelo (solB ezeruginosgainvolucrado en la motilidad

por nado; 3: Proteina asociada a biopelicula (Bap). d@umanni EnP. aeruginosala formacion

de biopelicula se ve asociada a la produccién del polisacéarido alginato, no representado en la figura;
4: LipopolisacaridoR. aeruginosao lipooligosacaridoA. baumannjide membrana; 5: Polisacérido
capsular (solo eA. baumanni); 6: Sistemas de secrecida varios tiposimagenobtenidade: Wu,

H.-J., Wang, A. HJ., & Jennings, M. P. (2008piscovery of virulence factors of pathogenic
bacteria. Current Opinion in Chemical Biology  12(1), 93 101.
https:/Hoi.org/10.1016/j.cbpa.2008.01.023



La produccién de biopelicula es un factor de virulencia que una gran variedad de especies
microbianas es capa de realizar. La biopelicula es una organizacion estructural
tridimensional decélulas bacterianas adheridas a suoperficie dando como resultado la
formacionde microcoloniagjue actian como comunidades bacteriamaapsuladas en una
matriz extracelular que se ven beneficiadas con mayor persistesntga a condiciones de
estrés oxidativo, evasion del sistema umm del hospedero y produccion incrementada de

efectores patogénicos

Existen multiplegstudiosen los que ska evidenciado que la formacion de biopelicula juega

un rol importante principalmente en la patogénesis de infecciones cronicas en diferentes
sistemas del cuerpo huma(®®), la cual puede involucrar tanto superficies biéticas como
abidticas para la adhesién de la biopelicAlebaumannies capaz @establecer biopelicula

sobre tejido pitelial, adhiriendose con facilidad a células bronquiatepulmonares
(19,23,24) en P. aeruginosalos aislamientos clinicos provenientes de pacientes con
queratitis ocular que utilizan lentes de contacto de diversos materiales tienden a ser fuertes
productores de biopeliayl logrando asi uneejor adhesion da lente (25 27) y se ha
establecido que en las infecciones pulmonares por este patdégeno en pacientes con fibrosis
quisticaP. aeruginos@enera una biopelicula con fenotipo mucoide sobre el tejido pulmonar
(28); asi mismo, ambas especielen formar biopelicula en catéteres, lo cual facilita el
desarrollo de bacteriemia por estas bacterias en las unidades de cuidados ifRh8ps

La produccién de biopelicula también contribuye a la alta persistencia durante espacios
prolongados @ tiempo en superficies abibticdsl ambientesiendo esta caracteristica de

vital importancia para la supervivenda estas especien loshospitales y otros recintos del
cuidado de la saludh. baumannily P. aeruginosaon capaces de formar biopel&cen la
superficie de instrumentos y dispositivos médiememas de vidrio, plasticos de diversos
polimeros y acero inoxidab(81,32)

La motilidad por contraccién es un mecanismo de motilidad independiente de flagelo que se
lleva a cabo sobre supeifscon un contenido de humedad ya sea alto g paj@ipalmente
en la interfase entre las superficies de un gel y un material rigido como el plastico o vidrio

de cajas de Petri. Este mecanistoasiste en la extensid@e pilis de tipo IV localizados en



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

bacteria, el cual se asemeja a una contraccion c€dapr

A pesar de ser considerada un factor de virulencia en ambas especies, la motilidad por
contracciortiene un rol directo limitado en la patogenicidaddddaumanniiespecie en la
cualno se ha encontrado que la motilidad por contraccion tenga alguna correlaciéon con la
produccion de biopelicula ni con el desarrollo de resistencia antimicrdBiénaen la que

se ha observadague la motilidad asociada a superficies tiene un mayor impactosen
resultados densayos de citotoxicidg35). En contrasteenP. aeruginosae ha encontrado
evidencia de la importancia darias proteinague componen bbs pilis de tipo IV en la
citotoxicidad y virulencia en estudias vivo (36,37) No obstanteen ambas especies se ha
determinado que algunos de los elementos estructurales de los pifbe i, asi como

genes involucrados en la regulacion de sudpeoion, tienen roles importantes en la
regulacionde otros factores de virulencia, como la formacion de biopel(8889) los

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

IV en la adhesién de la biopealia en superficies abioticg40).

Ademas de la motilidad por contracciéh,aeruginosauenta 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 meitjaido, haciendo uso de un flagelo largo que realiza
movimientos helicoidales para impulsarla hacia una direccion. Ademamdgrle a la

célula bacteriana la capacidad de difundirse y explorar el medio con mayor fa@ktad

factor de virulencia see involucrado en diferentes interacciones de la bacteria con el sistema
inmune del hospedero de diversas maneras; es gracias al flagel@aeeiginosague se

inician procesos de la respuesta inmune, como la formacién de trampas extracelulares de
neutrdilos (41). Por ello, en determinados fenotipBs,aeruginosas capaz de adquirir un
fenotipo de pérdida de la motilidad por nado, el cual le permite evadir la fagocitosis en la

respuesta inmune del hospedetd).
1.3.Resistencia a antibioticos dé\. baumanniiy P. aeruginosa

El principal factor que dificulta el tramiento deA. baumannily P. aeruginosaes su alta
resistencia a los antibiéticos. Estas especies tienen una gran variedad de mecanismos de

resistencia a los antibioticos que pueden ser tanto intrinsecos como adquiridos mediante la
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acumulacion de genes desistencia en elementos méviles genéticos, como secuencias de

insercién, transposones, plasmidos, islas genémicas, entr¢43).0s

A. baumannily P. aeruginosdienen resistencia intrinseca a multiples antibiéticos, debido a

la baja permeabilidad d&1 membrana externa, la cual es hasta 100 veces menos permeable
que la deEscherichia coli(44,45) La baja capacidad de permeabilidad de la membrana
externa se ha atribuido a la presencia de proteinas conocidas como proteinas de membrana
externa (OMPs)La subexpresion o la pérdida total de OMPs, como CarO, -GkeD

OmpW, Omp25 y una proteina de-38 kDa enA. baumannii(46i 55), y OprD enP.
aeruginosa56i 58) ha sido asociada con resistencia a antibiéticos.

Otro de los mecanismos asociados astescia antimicrobiana dA. baumanniiy P.
aeruginosaes la expresion y produccion de bombas de eflujguakes somproteinas de la
membrana plasmatica de la bacteria que se encargan de expulsar sustancias nocivas del
citoplasma o periplasma al extaridel organismg59). Las bombas de eflujee suelen
clasificaren varias familigscomolos sistemas de multiples componertdesa familia de
resistencianodulaciondivision (RND), la superfamilia del facilitador may@MFS), la de

extrusion decompuestos toxicos y de multiples farma@daTE) y la de resistencia pequefia

a multiples farmacos (SMRFigura 2).

? Membrana
externa

|
| Periplasma
|

l_lllllll‘ll
A< AT A 1

[ITIRATITITI? Membrana
TYTUY LY yugl .
Sadabaiaisasss interna

e .
A
|

: X ! ¥
H H Na : Citosol

SMR MFS MATE RND

Figura 2. Familias debombas de eflujo d&. baumanniy P. aeruginosaEP: Bomba de eflujo, MFP:
Proteina de fusién de membrana, OMRit&Ina de membrana externa, S: Sustratos. MRilia

de resistencia pequefia a multiples farmacos, MFS: Superfamilia del facilitador mayor, MATE:
Familia de extrusion de compuestos téxicos y de multiples farmacos, RND: Familia de resistencia
nodulaciéndivision. Imagen obtenida deAbdi, S.N., Ghotaslou, R., Ganbarov, K., Mobed, A,
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Tanomand, A., Yousefi, MAsgharzadeh, M. &afil, H. S. (2020) Acinetobacter baumanrtifflux
Pumps and Antibiotic Resistancelnfection and Drug Resistance 13, 423434.
https:/Moi.org/0.2147/idr.s228089

El principal grupo de bombas de eflujo involucrado en el desarrollo de resistencia a
antibioticos erA. baumanniiesla familia RND.A. baumannitiene varias bombas de eflujo

de esta familia, principalmente AdeABC, la cual confiere resistencia a aminoglucésidos,
fluoroquinolonas, tetraciclinas, entre otros antibi6tiGis61)y AdelJK, que posee el rango

més amplio de sustratos y cuya inactigacesulta en la mas alta potenciacion de la actividad

de los antibidticos de todas las bombas estudiadasid@imanni{62,63) EnP. aeruginosa

cada una de las bombas de eflujo de tipo RND expulsa uno o mas grupos moleculares de
antibioticos como es el caso @ sistema MexABOp r M, g u e -lagamgaslys a b
fluoroquinolonas(64,65) los sistemas MexGHDpmD, MexPQOpmE y MexEFOprN,

cuyos sustratos son Unicamente fluoroquinolo(e®, MexJK-OprM, la cual expulsa
tetraciclina y eritromicing66), o MexXY-OprM, la cual contribuye a la resistencia a
ami nogl u-aet&dnicasy Buprogbinolonas de aeruginosd67i 69), entre otrasA.
baumanniipuede tener dos bombas de efldgla familiaMFS, las cuales son Tet(A), que
confiere resistaria a tetraciclina, y Tet(B), que confiere resistencia a tetraciclina y

minociclina(70).

Uno de | os mecani smos dd arce s8ins tceorsc ieas -d al s od
lactamasas, la cual puede ser intrinseca o adquirida mediante elemévites genéticos

como transposones o plasmiqad&). A. baumanniproduce de forma intrinseca dos tipos de
b-lactamasas. La primera es una cefalosporinasa perteneciente a la clase C de Ambler,
también conocida como ADC, la cual le confiere resistennidltiples cefalosporinas que

no son de espectro extendid@®). Sin embargo, cuando la secuencia de inserci@hd$se

encuentra presente en posicion rio arriba con respecto al gen que codifica bBI#&bE), (

esta actla como un promotor bapc y puede llevar a la sobreexpresion de ADC,
resultando en resistencia a cefalosporinas de espectro extérglid) E otro tipo
lactamasas presentes de forma intrinseda daumannison las betalactamasas de clase D,

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

capaces de hidrolizar carbapenémicos (CHDLS), y se clasifican en 4 principales grupos:



OXA-23like, OXA-24-like, OXA-58-like y OXA-6%like. Todos los grupos de CHDLSs se
han encontrado en aislamientos iclis deA. baumanniresistente a carbapenémiga@s).

Al igual que A. baumannii P. aeruginosatambién produce de forma intrinseca una
cefalosporinasa de la clase C de Ambler conocida como (PB)CLa sobreexpresion 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
peptidoglucandg77). Ot r o -lactanpasasug se hdn encontrado Bnaeruginosaon

| as pertenecientes a | as cl ases AactgmaBasde Amb
de espectro extendido, como PER, TEM y SVH, y otras presentan actividad carbapenemasas,

como KPC (perteneciente a la clasele Ambler) y las metald-lactamasas de la clase B,

como NDM y VIM. A. baumanniit a mbi ®n puede adquiric¢F |l a ca
| actamasas de clase A y B con actividad car
lactamasa asociado a resistencia aagghémicos siguen siendo las CHIJI8,79)

1.4. Incremento de la resistencia antimicrobiana durante las ultimas décadas

Durante las Ultimas décadas, los porcentajes de resistencia a antibidticos en diversos
patdgenos han incrementadi®manera significativéo cual se ha evidenciado en numerosos
estudios de vigilancia epidemioldgica en distintas partes del miRrdte una gran cantidad

de factores que pueden contribuir al incremento de la resistencia antimicrobiana durante este
periodo de tiempo, como l@s el uso de antibiéticos en la industria ganadera y agricultora

y el consecuente desecho de estos como residuos industriales en cuerpoq&i&&ya

el cambio climético, asociado al aumento de la temperglotzl del planetd82). Sin
embargogl principal factor asociado con el incremento de la resistencia a antibi6ticos es el
uso desmedido e innecesario de antibidticos en la terapia d®&3;aen conjunto con el
establecimiento de microambientes hospitalarios que facilitan la transehésiéformacion

y genes de resistencia a antibiéticos entre patdogenos por medio de elementos mdviles
genéticog84).

La resistencia a carbapenémicosddbaumanniy P. aeruginosda seguido esta tendencia:
algunos de estos ejemplos son el estudio ehdien Italia,dondeel porcentaje de resistencia
a carbapenémicos de baumanniincremento del 51% al 92% en el periodo 2Q088(85);

en Zimbabwe, del afio 2012 al 2017, se observé un incremento en la resistencia a
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carbapenémicos d& baumannidel 2% al 15.4%(86); en Arabia Saudita, los porcentajes
de resistencia a carbapenémicog’daeruginosancrementaron del 25% al 40%, mientras
gue los d&A. baumannise mantuvieron entre 60% y 8{8);, por ultimo, en un estudio del
2010 al 2019 de unaspital terciario en China también se detecté un incremento de la
resistencia a carbapenémicosAlebaumanniidel 79% al 91.3% y de. aeruginosadel
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 Temética de Investigacion y
Vigilancia de la Farmacorresistencia (INVIFAR), los cuales han monitoreadvé&esnde
resistencia a antibiéticos de patégenos comunes en México; el primero observé un aumento
de la resistencia a carbapenémicofndbaumanniidel 24% al 37% entre los afios 2005 y
2012, mientras el segundo demostr6 un incremento de la resisteadimpenémicos d&
aeruginosadel 20% al 60%, y que los niveles de resistenciA.deaumanniieran mayores

al 80% entre los afios 2009 y 2(089,90)

1.5.Impacto de la pandemia de COVID19 en la resistencia antimicrobiana de\.

baumanniiy P. aeruginosa

En marzo del 2020, la OMS declar6 un estado de pandemia de €IO\(f1). Durante el
transcurso de la pandemia, se ha observado un incremento en elamibiticos tanto en

la comunidad92) como en los hospitald®3), prescritos en casos desde cuadros severos
hasta infecciones que no requerian del uso de antibiéticos. Debido al abuso de antibiéticos,
existe el riesgo de un incremento en la rearsh antimicrobiana de infecciones bacterianas
(94), por lo que el monitoreo de los niveles de resistencia durante la pandemia por-COVID

19 ha cobrado mayor importan¢gb).

Si bien existen estudios que demuestran un incremento de los nivelest@cesdurante

la pandemia de COVI9, como uno realizado en México por la red INVIFAR donde se
encontré un aumento en los porcentajes de resistencia a carbapenémichadmannii

del 80% en 2019 al 89% en 2020Ryaeruginosadel 35% en 2019 al 46 en 2020(96),

existen otros estudios que llegan a detectar una disminucion 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 2018221, donde la resistencia a
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carbapenémicos d& aeruginosastaba incrementando en el periodo 22080 del 45% al

63%, pero disminuyo al 37% en el periodo 2@P21(97). Ademas, son pocos los estudios

que se han realizado donde se comparan losesivdg resistencia entre un periodo- pre
pandemia y durante la pandemia; han sido mas comunes aquellos que comparan la incidencia
de infecciones por bacterias resistentes de alta prioridad, com@ascest al(2022) en

el cual se demostré un incremte en la incidencia de infecciones pobaumanniresistente

a carbapenémicos en ltalia 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

antimicrobana que se manifiestan de forma fenotipica.

1.6.La secuenciacion de genoma completo como herramienta de vigilancia

epidemioldgica.

Debido al potencial de estas bacterias de causar brotes en los hospitales y al riesgo creciente
de la diseminacion de infeccionessistentes a multiples farmacos, es necesario mantener
una correcta vigilancia epidemiolégico sobre ellas. Para poder estudiar a mayor profundidad
los mecanismos involucrados en la resistencia a antibiéticos, se requiere utilizar de nuevas
tecnologias gedmicas que permitan comprender el impacto de la pandemia de €0OVID

en el genoma de las bacterias.

Una de las herramientas mas utiles para el monitoreo de las infecciones bacterianas es la
secuenciacion de genoma completo (WGS). La informacion obteridiame WGS puede
utilizarse para i) la clasificacion de los aislamientos bacterianos de una especie determinada
en base al perfil genotipico encontrado en la secuencia de su genoma, ii) para estudios de
gendmica comparativa entre diferentes aislamiento8 para andlisis filogenéticos que
permitan establecer la relacion genética entre aislamientos y proponer una red que describa
la transmision de una cepa bacteriana durante un brote, hasta establecer la cepa de la cual se

origind, asi como elucidar nuey mecanismos de resistencia a los antibiotieds

La WGS se ha utilizado eficazmente en estudios de vigilancia epidemiolégica de bacilos
gramnegativos a lo largo del mundo. En el continente americano, en el 2020, el estudio de
Camargcet alestabécié una relacion entre los principales grupos clonalés daumannii

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

destacan los estudios miick et al(101) realizado en un hospital del Reino Unido en el
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2014, donde se obtuvo evidencia de la transmisiorP.daeruginosaen pacientes de
quemaduras de una fuente de agua especifica del hospikdhgddhdes et g102) en el

2020, en el cual se empledé WGS enjanto con tipificacion de secuencias doble locus para
investigar la epidemiologia de cepas e aeruginosaluego de un incremento en la
incidencia de la especie en la UCI de un hospital de Lausana, Suiz&ogtglanev et al

(103) en el 2021, dondeesestudiaron las caracteristicas fenotipicas y genotipicas de
aislamientos dé. baumanniresistente a carbapenémicos utilizados en el estudio EURECA
que comprendié varios paises del sureste de Europa. En Africa, se caracterizaron
gendmicamente diversaspas deA. baumanniproductoras de NDM en un hospital de El
Cairo, Egipto, en el estudio realizado @aferet al(104) realizado en el 2021

En Asia, principalmente en su region Sureste, estan como ejemplos los estudidaete

al (105) en el 209, en el cual se caracterizaron molecularmente 45 aislamient&s de
aeruginosaesistente a multiples farmacos obtenidos en 7 hospitales de Myanméareth

et al (106) en el 2021gue permiti6 comparar los genes de resistencia antimicrobiana y
secuenias tipo de varios aislamientos Ae baumanniiobtenidos en Vietnam, uno de los
paises de la regién con mayor incidencigdAdéaumanniresistente a multiples farmacos,

con los encontrados en genomas de cepas de la misma especie obtenidas en etded paise
sureste asiatico, y el estudio reciente2@22 deChukamnerd et 41L07),donde se analizaron

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

secuenciados y caracterizados de aislamientds deumannien hospiales de Tailandia.

Por ultimo,en Oceaniandultiples estudios en Australia han usado la WGS como herramienta
para el monitoreo epidemiolégico, como el realizaddieumann et a{108) en el 201%n

el cual se describio la epidemiologia molecular yacterizacion de aislamientos de
baumanniiadquirido en la comunidad en el pais, y eRdéerts et a109) en el 2021donde

se rastre0 el origen y se monitored y caracterizo la propagacion de un brote polimicrobiano
de infecciones multirresistentemtre las cuales se encontraban cepas daumanniy P.
aeruginosa Hasta el momento, sin embargo, estos trabajos se han limitado a comparar
informacion obtenida de los genotipos bacterianos sin analizar el impacto que pueda tener

sobre rasgofenotipicos excluyendo el perfil de susceptibilidad a antibioticos de la bacteria.
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2. JUSTIFICACION

Las infecciones pdk. baumanniy P. aeruginosaon dificiles de tratar por la alta resistencia

antimicrobiana (RAM).

Se ha reportado un incremento eRREBM durante la pandemia de COWD® asociada a un
aumento en el uso de antibioticos. 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 genas

Se requiere realizar estudios de secuenciacion de genoma completo de Aepasichannii

y P. aeruginosaobtenidas antes y durante la pandemia de COGMDgue permitan
comprender el impacto que esta pandemia ha tenido en el resistoma, el virufenatjpe

y la distribucion clonal de estas especies bacterianas resistentes a multiples farmacos.
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3. HIPOTESIS

Existen diferencias en el resistoma, el virulotaagxpresion fenotipicg la distribucion
clonal entre las cepas de baumanniiy P. aeruginga recolectadas antes y durante la
pandemia de COVIEL9.
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4. OBJETIVOS

4.1.Objetivo general

Determinar las diferencias intraespecies en el resistoma, el virdboexgresion fenotipica
y la distribucién clonal de aislamientos Alebaumannily P. aeruginosaecolectadas antes

y durante la pandemia de COVI® mediante estudios de gendmica comparativa.

4.2. Objetivos especificos

1. Realizar pruebas fenotipicas de resistencia a antibidticos y de virulencia a aislamientos de

A. baumannily P. aeruginosaecolectados antes y durante la pandemia de C&9ID

2. Secuenciar el genoma completo de aislamientos\.dbaumanniiy P. aeruginosa

recolectados antes y durante la pandemia de C&9ID

3. Llevar a cabo estudios de gendmica comparativa para establecer la relacién clonal, las
diferencias en el resistoma y viruloma, y su relacién con el fenotipo de aislamieAtos de

baumanniiy P. aeruginearecolectadas antes y durante la pandemia de CQ9ID
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5. ESTRATEGIA EXPERIMENTAL

Seleccion y confirmacion de la identidad de aislamientos clinicos de 4. baumanniiy de P
aeruginosa recolectados antes y durante la pandemia de COVID-19

v

v

Evaluacion del perfil de
susceptibilidad a
antibioticos:

- Determinacion de la
concentracion minima
inhibitoria de cada
antibiotico con
VITEK® 2.

- Interpretacion de
resultados de acuerdo
con el M100 del
Clinical & Laboratory
Standards Institute.

- Determinacion de
CMIS50 y CMI90.

Pruebas fenotipicas de
factores de virulencia:

- Ensayo de biopelicula
en placa de 96
pocillos.

- Ensayo de motilidad
por contraccion.

- Ensayo de motilidad
por nado.

Secuenciacion de genoma
completo:

Extraccion de ADN
gendmico y
plasmidico.
Preparacion de
bibliotecas genomicas.
Secuenciacion de
genoma completo.
Ensamble de genomas
y de plasmidos.

Y

Analisis biomformatico:

Tipificacion de
secuencias multilocus.
Analisis filogenético.
Identificacion de genes
de resistencia a
antibioticos y de
virulencia.

Analisis de plasmidos.

Analisis comparativo de los resultados fenotipicos y genotipicos de 4. baumannii'y
de P aeruginosarecolectadas antes y durante la pandemia.
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6. MATERIAL Y METODOS

6.1. Seleccion de aislamientos.

Se seleccionaro diversos aislamientos d&. baumanniiy P. aeruginosaresisentes a
carbapenémicos (susceptibilidad disaida a por lo menos un carbapenémico) que hubieran
sido recolectados en centros hospitalarios de atencion a COY/dd México, los cuales se
encuentran almacenados en el cepario del laboratorio de Procesos Moleculares
Microbiolégicos del Departamento d&oquimica 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 recoleccién del aislamiento:
aquellos aislamientos recolectados en periodo emarao 2020 fueron considerados del
periodoantes de la pandemia de COVID, mientras que aquell@sslamientosecolectados

en el periodo eneragosto 2021 fueron considerados del periddante la pandemia de
COVID-19. El tamafio de la muestra de ambos periodos patmumanniifue de n = 8,
mientras que parB. aeruginosdue de n = 7, para un total de 16 y 1dlamientos para.

baumannily P. aeruginosarespectivamente.
6.2. Confirmacion de la identificacidon mediante espectrometria de masas.

Para cada aislamientopartir de un cultivo en placa de agangre de 24 h a 37 °C, se tomé

1 coloniabacterianay se ®locd con un aplicador de madera en un pocillo de una placa de

acero inoxidable del equipte analisis. A cada pocillo de la placase le afihdioe L de 8ci do
férmico al 70%(v/v) y se dejésecar completamente a temperatura antbidJna ve seco,

seadiciond eL de | a ma t-brampUdd@Emami¢oBycse degecador

segunda vea temperatura ambientdna vez secaal placafue introducidaen el equipo

Bruker MALDI-TOF Biotyper (Bruker Daltonics GmbH & Co. KG, Bremen, Alenadyel

cual fue controladmediane el software flexControl 3.4. Finalmenieediante el software

MALDI Biotyper 4.0, se comparapn los espectros de analisis proteémico chla
aislamientaconla base de datos del equipo y solo se tomarocuenta laslentificaciones

con puntuacion mayor a 200010)
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6.3.Evaluacion del perfil de susceptibilidad a antibidticos de los aislamientos

seleccionados.

6.3.1. Paneles de antibidticos seleccionados para la evaluacion.

Se evalucel perfil de susceptibilidad a antibiéticds cada aislamientpor medio de una

variante @ método de microdilucién en calddatilizando el equipo VITEK 2. Los

antibiéticos que conforman el panel de evaluacion de la susceptibilidad de cada especie se

muestran en las Tablas 1 y 2, los cuales fuseleccionados siguiendo la guia M100 del

CLSI (111) El rango de concentraciones a evakmmnprende desde el punto de corte para

clasi ficar

a un ai sl ami

ento

como Asusceptibl

Aresi st ent eed cuastionSe caculdbla CMby CMlg para la totalidad de las

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

Tabla 1. Panel de antibioticos seleccionados para la evaluacion de la
susceptibilidad a antibioticos deA. baumannii

Clase deantibiético Antibiéticos Concentracion( € g /
Ampicsullimact am 84)i 3 2A(p
bolactAmicos Ceftazidima, ce 8132
Ceftriaxona 8164
Piperdaizbbaat an 16 (4PR8(
Carbapenémicos|| mi penem, mer op 21 8
Fluoroquinolonas |Ci pr of | oxaci no 114
Aminoglucésidos |[Gent ami ci na 4716
Polimixinas Colistina 21 4

Tabla 2. Panel de antibidticos seleccionados para la evaluacion de la
susceptibilidad a antibioticos deP. aeruginosa

Clase deantibiotico Antibibticos Concentracion( € g /
L Piper-daaizlbbaat an 16 (14R48(
b-lactamicos Ceft azciediempa me 81 32
Carbapenémicos|| mi penem, mer op 21 8
Fluoroquinolonas |Ci pr of |l oxaci no 0.i2
Aminoglucésidos Ge n ta m? cina 4110
Ami kaci na 1664
Polimixinas Colistina 214
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6.4. Ensayos de motilidad erA. baumanniiy P. aeruginosa

Se evaluda motilidad por contraccion (twitching) en los aislamientos seleccionadas de
baumanniiy P. aeruginosay la motilidad por nado (swimming) exclusivamente en los

aislamientos d@. aeruginosa
6.4.1. Motilidad por contraccion de A. baumanrii.

El ensayo demotilidad por contraccion dé. baumanniise llevé a cabgor duplicado

utilizandoel método de contracci@ubsuperficie de Biswas et @112)

Cada aislamienttue sembraden placas con agar LutBertani (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 dey agudjaon

incubando durante toda la noche. A partir de este cuteveeleccionan y recolectarormle

4 a 6 colmiaspara luego serresuspendigas 100 eL de caldo LB en wur

1.5 mL, el cual se mezzpor vértex gentilmente durante 5 s.

En una caja de Petri con agar LB sin cloruro de sodio al 1%, estéril y de no mas de 24 h, se
generd un pozo retinglo agar del centro de la caja, de mageepermitiera la inoculacion

de suspension bacteriaeala interfase entre la superficie basal del agar y la caja Betri.

llevd a cabo la estandarizacion del proceso utilizando 3 diferentes instrurestéitiss a

manera de sacabocados para la formacion de pozos de diferente diametro: una pipeta Pasteur
de vidrio de 5 mm de didmetro, un tubo para toma de muestra sanguin@arde de
diametroy un tubo de ensayo de 15 mm de diam&eadispensaron 3 diferenteslimenes

de suspensién bacteriana dentro del pozo: 5,2WeyL . B ka cajaae Petri y seelld

con parafilm, para luego colocarla en posicion boca adeb&ro deuna incubadora durante

24 h a 37 °C.

Una vez terminada la incubacion, se teét parafiim de la caja y la totalidatkel agar fue
removidopasando una puntilla de 1 mL alrededor del borde interno de la caja, hasta haberlo
despegado por completo. Una vez despegado el agar, serafii&dnL de cristal violeta al

0.1% y se incub a tempeatura ambiente durante 1 h. El colorafute removidocon una

pipeta de 10 mL, gelavo la cajapor lo menos 2 veces con 10 mL de PBS para remover el
exceso de colorantpara luegalejarlasecar en posicion invertida sobre papel absorbente

Posteriormenteseregistro la formaciéon y morfologia del area tefiida.

17



6.4.2. Motilidad por contraccion de P. aeruginosa

La motilidad por contraccion de. aeruginosae midié por duplicado mediangé método

macroscopico de Turnbull y Whitchur¢hl 3)

Cada aislamientse sembro6 por estria cruzada, a partir del cultivo sescklacas con agar

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

L de agua)y seincubda 37 °C durante toda la nocHeas la incubacion, se seleccion6 una
colonia y se tom@na pequefia porcién de su boct@ un palillo mondadientes estéril, con

el cual la porcion tomada se homogeniz6 gentilmente earam estéril del agatna vez
homogeirzada, se inoculén el centro de una caja Petri con 10 mL de agar LB al 1%, estéril,
mediante puncion perpendicular al agar, asegurandose de llegar hasta el fondo d8da caja
incluy6 un control positivo (cepa PS20490) y uno negativo en cada ehaa@apa inoculada

se colocdentrode una incubadora con depdsito de agua para en pilas de no mas de 3 cajas

de altq y se incubgor 24 h a 37 °C.

Tras la incubaciénse verifico el crecimiento de una pequefa colonia sobre la superficie
alrededor del punto de inoculacidacada cultivo en caja de Petri se le agrega pequefia
cantidad de solucion reveladora fria (Agua 40%, acido acético glacial 10%, metanol 50%.
Guadar a 4 °C), suficiente para cubrir todo el agarse dejo reposar por 30 min.
Posteriormente, el liquido fue decantado en un recipiente de residuos y las placas se dejaron

reposar bajo flujo laminar hasta que la mayoria del liquido se hubiera secado.

Cada placa fue observada a contraluz para confirmar la presencim d&lo tenue
blanquecino, denominado colonia intersticial, que corresponde aldéreaotilidad por
contraccién entre el fondo del agar y el plastico de la caja de Pifrando un marador
permanente de punta fina, se delined el borde de la colonia intersticial y se midieron 2
diametros de la colonia perpendiculares entre sy (&) que pasaran sobre el punto de

puncion, con los cuales se obtuvo el diametro promedi ¢d el radio de la colonia
r= EX . Finalmente, artirde las medicioneg] area de la colonia intersticfake calculada

mediante la formul& r e a’=
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6.4.3. Motilidad por nado de P. aeruginosa

La motilidad por nado dB. aeruginosase midio por duplicadanediante el ensayo basado
en placa de Gohla et al(113)

Para cada aislamiento, se tomo un indculo del cultivo stock con un asa bacteriolégica, el cual

se inoculéenun tubo con caldo LBle Lennoxy seincuboportoda la noche a 37 °C.

Una vez terminadé& incubacion, se sumergio la puntaudepalillo mondadientes estéril
dentro dekultivo y se inocul@or puncion en el centro de una caja con una capa gruesa (~25
mL/caja) de agar enriquecido (Agar 0.3%, N 0.6%, KHPOs 0.3%, glucosa 0.2%,
hidrolizado de caseifa5%, MgSQ 1 mM) estéril, asegurdndose de no puncionar hasta la

base @ la caja. Las cajas se incubaron a 37 °C2@dr, en posicién boca arriba.

Una vez transcurrida la inbacion, se confirmo el crecimientsg observéa morfologiade
la coloniasuperficial alrededor del sitio de inoculacion. Se realizaron las mismas mediciones
correspondientes al ensayo de motilidad por contraccion para la colonia supetfidal (d

dx y r) y se calcull area de motilidd por nado utilizando la formutar e ‘a’=
6.5. Medicion de la produccion de biopelicula e\. baumanniiy P. aeruginosa

Se mididla produccion de biopelicula d& baumanniiy P. aeruginosamediante una
variante del método de formacién de biopelicula enapfaicrotituladora de 96 pocillos de

Stepanovic y colaboradorékl4)

Para cada aislamiento, a partir del cultivo stock, se sembré por estria annziadaulo
bacteriano en una caja de Petrn agar sangre y esta se dajubar por 2 h a 37 °C. Tras

la incubaciorsetomaron varias colonias, las cuales fueron suspendidaslucién salina
fisiol6gica estérilhasta alcanzar una turbidez equivalente al estandar de 0.5 en la escala de

McFarland (~1 x 1®UFC/mL). La suspension se homogenizé por vortex durange 30

En una placa de microtitulacion de 96 pocillos de fquidno, no tratada, se depositaiB80

eL de caldo soya tripticasa lesdspensioonbaciedama con gl
en caa pocillo, realizando cada aislamiento por triplicado e incluyendo un triplicado
correspondiente al cont r @ticasa-eglueosail%)alpldc?2 0 0 ¢ L

se tapo y se inculqgor 24 h a 37C bajo condiciones estaticas.
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Una vez transcuido este tiempaose decant@l contenido de los pocillos en urtigente de
residuosyselavéada pocill o con 300 €L de PBS, 3 Ve
lavado por inversion de la placa y golpes ligeros a cada pdcdldiopeliculafue fijada

agregandd 50 ¢ L de meacada pdcilloy defodb regosiurante20 min a

temperatura ambiente. 8x#ird el metanopor pipeteo y posteriormente se degear la placa

durante 1 h a 60 °Q.uego del tiempo de secado a alta temperatura, sgagn 15¢ L d e

cristal violeta al 0.1%en cada pocillo y se dejé reposdurante 15 min a temperatura
ambientepara que se tifiera la biopelicul colorantefue removidopor pipeteo yse

realizaon5 | avados con 200 ¢ lacatlapocibogaraarentvessel i | ada

exceso de colorantka placa se dejéecar toda la noche, a temperatura ambiente.

Al dia siguiente, seggegaon1 50 €L de §ci trdamante®adr laxparedad 30%
cada pocillo, yse dejésolubilizar sin agitacién por 30im Por ultimo, se medita densidad

Optica (OD) a 570 nm eal equipo Biotek Cytation.1Cada aislamientdue clasificado
comparando el promedio de sus OD con el parametro ODc, el cual corresponde al promedio

de las OD del control negativo mas 3 desviaem estadndassiguiendo el criterio de la

siguiente tabla:

Tabla 3. Clasificacion de cepas con base en la produccién de biopelicula.

Categoria Criterio
No-productor OD < ODc
Productor débil ODc <OD < 20Dc
Productor moderado 20Dc <OD < 40Dc
Productor fuerte 40Dc <OD

6.6. Secuenciaciéon de genoma completo.
6.6.1. Extraccion de ADN gendémicoy plasmidica

El ADN gendmicoy plasmidicade los aislamientdsie extraidgor el método de extraccion
confenokcloroformo. Se recolectaraolonias de bacteriaspartir de cultivos bacterianos

jovenes en agar sangre, las cuales se suspendigron2 0 0 ¢ L HEl erbum fudboer Tr i s
Eppendorf estéril y se incubara 37 °C durante 2 h. Selesana@i0 0 €L de buf fer
con SDS al 1% y 6 ¢/nL)¢ seinpubaonta®s °Q dusaate XKhef 1 0 mg

20



bafio maria. Tras la incubacisa afiadron, en el siguienteordeB 50 e L de f enol se&
250 €L de SEVAG (cloroformo: al cohol i soam2| i
inversion entre cada adicion, por uhaacion de 5 min en la adicion de TE 1Las muestras

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

Se recuperta fase acuosa a un tubo nuevo libre de nucleasas en dorgéiseonlos pasos

anteriores de adicion de fenol saturado, SEVAG y TEylXezclado, tras los cuales se

volvié acentrifugar a 14,000 rpm durante 8 min. La fase actims&ransferida otro tubo

libre de nucleasas y se le afadiePdB3 volumenes equivalentes de etanol absoluto frio,
mezclando por inversion hadgt@aber obsendo la formacion de unadbra de ADN. La

mezcla se dejprecipitar ai 20 °C durante 1 h y se centrifugd14,000 rpm por 5 min. Se

decantéel liquido y el sedimento fue lavadb veces con 500 €L de et
centrifugando y decantando entredadavado. La mezcla se coloe@ un concentrador

durante 5min hasta que el sedimento estuvi@@mpletamente seco. Rimente, el

sedi mento de ADN fue r esus peerdundadodeagualaO 0 ¢ L
65 °C durante 15 min y $levé a almaenamienta 4 °C. La concentracion y la calidad del

ADN extraido semidieronutilizando un NanoDrop (ThermoScientific).
6.6.2. Secuenciacion.

Se prepararofas biblioteca genémicagle cada aislamientutilizando el kit Nextera XT y
se secuenciardos genoma completas mediante la plataforma Illumina MiSeq, via 2x250

bp, utilizando una celda de flujo B2 de 300 ciclos.
6.6.3. Evaluacién de calidad y limpieza de lecturas.

Una vez obtenidos laachivos fastgle cadaislamiento, se evaluo la calidad deléaguras
utilizando la herramienta FastQC v0.11.7. Se utilizGdaramienta Trim Galore v0.4.4_dev
para eliminar las secuencias correspondientes a lecturas de calidatnmo @efinidas
como aquellas lecturan un puntaje de calidad Phred menor a\3@)adaptadores de

secuenciacion.
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6.6.4. Ensamble de genomas y plasmidos y anotacién de genomas.

Las lecturas limpia de secuenciacion se ensambiade novoutilizando la herramienta
Unicycler v0.4.9para obtener el genoma de cada cépeada genoma ensambtase le
midieron los siguientes parametrtamafio (Mbp)numero total de contigs, NS®umero de
contig de N5Qy profundidades minima, promedio y maxima, estas Ultimas por medio de la
herramienta weeSAM vl1.Gambién se ensamblardes secuencias de pbks plasmidos
detectados con la herramienta plasmidSPAdes v3yL8drealizéd anotacion rapida de los

genomas con la herramienta Prokka v1.14.6.
6.7. Tipificacion de secuencias multilocus (MLST).

Se utilizéla herramienta MLST 2.0 del Center for Genomic Epidemiology (CGE) para la
asignacion de secuencias tipo (STs) a cada genoma obtenido. Para la tipificacion de los

genomas dé. baumannise selecciond el sistema de tipificacion Pasteur.
6.8. Analisis filogenético.

Para cada genoma, las secuencias obtenidas por la tipificacion multilocus de los genes
housekeeping fueron concatenadas siguiendo el siguiente opieh; fusA gltA, pyrG,

recA rplB y rpoB paraA. baumanni{longitud = 2976 nt), yacsA aroE, guaA mutl, nuoD,

ppsA trpE paraP. aeruginosdlongitud = 2882 nt).

Para cada una de las dos espeatespsstruyo un arbol filogenético de maxima verosimilitud

y 2000 repeticiones de bootstrapediante el software MEGA v11.0, utilizando las
secuencias coatenadas obtenidas e incluyendo también las secuencias concatenadas de
cada ST detectada y la ST1 de cada especie con el fin de enraizar los arboles, estas ultimas
obtenidas de la base de datos de PubMLST. Para la construccion de los arbtiliesrea

los modelos de sustituci@BTR paraA. baumanniy GTR+ G + | paraP. aeruginosa
6.9. Analisis de genomica comparativa.

Una vez obtenidos los ensambles de genoma, estos se utilizaron paraelresisiomay
el virulomade los aislamientos de baumannily P. aeruginosaecolectados antes y durante

la pardemia.
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Para el andlisis de resistoma, los genes de resistencia antimicrit@esraidentificados
utilizando las herramientaen linea ResFinder 4.1 del CGEL5,116)y Resistance Gene
Identifier (RGI) de The Comprehensive Antibiotic Resistance Database (CARD), utilizando

la configuracion predeterminada de ambas herrami€hiad Una vez identificados los

genes de resistencia de todas las cepas, se establecieron perfiles genéticogmigaresist
considerandose cepas del mismo perfil a aquellas cuyo conjunto de genes de resistencia a

una determinada clase de antibidticos fuera exactamente igual.

Para el gmdlisis de viruloma, se geneuha base de datos con las secuencias de genes de
virulenda registradas en la Kilence Fator Databasé€l18)para cada especie, utilizando las
cepasAcinetobacter baumannACICU, Pseudomonas aerugino$A01 y Pseudomonas
aeruginosaPA7 como referencias.ds genesle virulencia de los genomas se identificaro

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

Para el analisis de plasmidos, se utilizd la herramienta blastn del pEE8lalineatos
ensambles obtenidos por plasmidSPAftteste a las secuencias de la base de datos de

GenBanky selectnar el plasmido detectado de mayor similitud.
6.10Andlisis estadisico.

Todos los analisiestadisticoseran realizados medianteseiftwarelBM SPSSStatistics

version 25Los resultados de las pruebas fenotipicas de susceptibilialatibadticos y de
virulencia seran analizados con la prueba de normalidad de Shapiro o Kolm8guraov

para establecer la distribucion de los datos, y en base a su distribucién se determinara si existe
diferencia entre las medias o medianas de lostegid con la prueba de t de Student o U de
MannWhitney, segun correspondd@e consideraron como estadisticamente significativos

aquellos valores de< 0.05.
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7. RESULTADOS

7.1.Seleccién de cepas.

Se seleccionaron las siguientes cepa®zdbaumanniiy P. aeruginosaprovenientes de

multiples centros de atencion a COVID miembros de la red INVIFARas cuales se

muestran en ETablas 4y 5.

Tabla 4.CepasdeA. baumanniiresistente a carbapenémicgseleccionadas de los
periodos antes y durante la pandemia.
Cepa Penodo_c!e Lugar de procedencia
recoleccior]

A20511 Laboratorio Clinico Louis Pasteur, Toluca, Estado de México.

A20912 Centro M®di co n IBSSTE,IHgrmasitto, Sono@h §v e z 0
A20997 Hospital Gener al del Estado ADr. E 1

Hospital Regi onal de Alta Especiald@

A201742) Antes de'le de Marl?ano Escobedo, Egtado de México. g

A201836pandemlaHospital Gener al ADr. Miguel Si | vaq

A201863 Hospital Centenario Miguel Hidalgo, Aguascalientes, Aguascalientes.

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

A202386 Hospital Samanbi defiEvaez Mateoo, M
A2112 Hospital Civil de Guadal ajara AFr ay
A21273 Instituto Nacional de Cardiologia Ignacio Chavez, Tlalpan, Ciudad de México.
A21315 Hospital General de Zona No.21 IMSS, Tepatitlan de Morelos, Jalisco.
A21329 | Durante la|Hospital General de Zona No. 1 Nueva Frontera, Tapachula, Chiapas.
A21621 | pandemia|Hospital Regional de Alta Especialidad de Oaxaca, San Bartolo Coyotepec, C
A21668 Hospital Centenario Miguel Hidalgo, Aguascalientes, Aguascalientes.
A21671 Hospital Centenario Miguel Hidalgo, Aguascalientes, Aguascalientes.
A21841 Hospital Universitario Dr. José Eleuterio Gonzalez, Monterrey, Nuevo Leon.

Tabla 5.

Cepas deP. aeruginosaesistente a carbapenémicos seleccionadas de

los periodos antes y durante la pandemia

Cepa

Periodo de
recoleccior

Lugar de procedencia

PS2098

PS20215

PS20294

PS20412

PS20490

PS20503

PS20113¢

PS201267

Hospital General Juan Maria de Salvatierra, La Paz, Gajéornia Sur.

Hospital de Especialidades Materno Infantil de Ledn, Ledn, Guanajuato.

Hospital General de Chetumal, Chetumal, Quintana Roo.

Antes de Ig

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

pandemia

Hospital de Alta Especialidad de Veracruz, Veracruz, Veracruz.

Hospital de Alta Especialidad de Veracruz, Veracruz, Veracruz.

Hospital de Especialidades Pediatricas, Tuxtla Gutiérrez, Chiapas.

Hospital de la Madre y dé&lifio Guerrerense, Chilpancingo, Guerrero.
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Cepa Penodo_c!e Lugar de procedencia
recoleccior]
PS21222 Laboratorio Clinico del Hospital Galenia, Cancun, Quintana Roo
PS21572 Hospital Civil de Guadal ajara fFra
PS21575 Hospital CivideGuad al aj ara AFray Antonio A
PS21632 Hospital Gener al del Estado ADr. E
Durante la . -
PS21634 andemiaHospltal Gener al del Estado ADr. E
P821804p InstitutoNaci onal de Ciencias M®dicas y
Ciudad de México.
PS21817 Hospital Gener al ADr. Agust2n O06 H
PS21832 Hospital Gener al ADr. Miguel Sil va

7.2. Perfil de susceptibilidad a antibioticos déA. baumanniiy P. aeruginosaantes y

durante la pandemia.

En A. baumanniitanto la CM#o como la CMébo de todos los antibiéticos evaluados indic6

un fenotipo de resistencia, con la excepcidn de colistina, cuyas CKIMIlgo indicaron un

fenotipo intermedio. ER. aeruginosapor otra parte, se obtuvo una Ghhdicadora de un

fenotipo de resistencia patados los antibidticos excepto colistina. La Giidle los 3

carbapenémicos, piperacilit@zobactam y ciprofloxacino también indicaron un fenotipo de

resistencia. Sin embargo, las Gyitorrespondientes a ceftazidime, cefepime, amikacina,

gentamicina y distina (incluyendo la CMb de esta Ultima) indicaron fenotipos intermedios

o incluso de susceptibilidad a dichos antibiéticos (Tabla 6)

Tabla 6. Susceptibilidad a antibiéticos dé\. baumanniiy P. aeruginosa

Clase de o A. baumannii(n = 16) P. aeruginosan = 14)
antibiético Antibictico (Cé\/llgso/ Fenotipo (C;\/I Iggo/ Fenotipo (Cg/“;o/ Fenotipo (C;\/I Iggo/ Fenotipo

Doripenem 08 R 08 R 08 R 08 R
Carbapenémicoy Imipenem 08 R 08 R 08 R 08 R
Meropenem | 08 R 08 R 08 R 08 R

Ampicilina- 155 5| g 032 R ND

sulbactam
I Piperacilina < < . <

piacimcos 0 (e | 012 R | O01z) & | @ | 1 |o12] ®
Ceftazidime 06 4 R 06 4 R 16 I 032 R

Ceftriaxona | 06 4 R 06 4 R ND
Cefepime 06 4 R 06 4 R 08 S 032 R
Aminoglucésido Amikacina ] ND 016 S 06 4 R
] Gentamicina| 016 R 016 R 04 S 016 R
Fluoroquinolonag Ciprofloxacino| O 4 R 04 R .5 S 02 R
Polimixinas Colistina 02 [ 02 [ 02 [ 02 [

R: Resistente, I: Intermedio, S: Susceptible
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7.3. Motilidad por contraccion de A. baumanniiy P. aeruginosaantes y durante la
pandemia.

7.3.1. A. baumannii

En todas las cepas de ambos periodos de estudio, no se alosémea de motilidad por
contraccion tras el lavado posterior a la tincidn en ninguno de los ensayos de estandarizacion
del protocolo de motilidad sesuperficie.Todas las cepas se consideraron commatles

(resultado negativ@rea ngoerceptible)
7.3.2. P. aeruginosa

En una de las cepas de aeruginosalel periodo durante la pandemia, PS218i/pudo
medirse el area de colonia intersticial, al veesenascarada por la pequefia zona de
crecimiento superficial alrededor del punto de puncion, por lo que se consider6 como no
motil y se excluyd del analisis estadistiddo se observé diferencia estadisticamente
significativa(p > 0.05) entre las medias dgea de motilidad por contracci(rea de colonia

intersticial) deP. aeruginosantes y durante la pandentiagura3).

Motilidad por contraccién de P. aeruginosa
n/s

6 |
°

i -8
1

Area de colonia
intersticial (cm?)
N
[l
®

H
1

Antes Durante
Periodo de estudio

Figura 3. Motilidad por contraccion de. aeruginosantes y durante la pandemia.
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7.4. Motilidad por nado de P. aeruginosaantes y durante la pandemia.

4 de las 14 cepakeP. aeruginosdl antes de pandemia: PS201267, y 3 durante la pandemia:
PS21575, PS21634, PS218lderon excluidas del analisis comparatigebido a que
presentaron un fenotipmaracterizado por un crecimiento densetendidoe irregular y una
elevada producciéon de piocianina evidenciada por una intensa colodssideamarilla
verdosahasta intensamente verdel agay el cual se definié amo fenotipo hipermatil.
Cadaunapresentd una morfologia de crecimiento consistente egpieas crecimiento
disperso en las cepas PS201267 y PS21634, multiples focos de crecimiento en la cepa
PS21575 y crecimiento en forma de estrella en la cepa PS21817 (Anexo

No se observé diferencia estadisticamente significgtivad(05 entre lasnedianagle area
de motilidad ponadode P. aeruginosantes y durante la pandemia (Figdya

Motilidad por nado de P. aeruginosa

10 n/s
- | |
g 8- el —
8
c 64
K]
8 o
o 4
°
S 2-
| .
= —is—
0
Antes Durante

Periodo de estudio
Figura 4. Motilidad por nado d®. aeruginosantes y durante la pandemia.

7.5. Produccion de biopelicula deA. baumanniiy P. aeruginosaantes y durante la

pandemia.

EnA. baumanniino se observo diferencestadisticamente significativa en la produccion de
biopelicula entre las cepas antes y durante la pandgm#a0(05, prueba We Mann
Whitney). Tampoco se observo diferencia estadisticamente significativa en la produccion de
biopelicula entre las cepas antes y durante la panderRiaadeuginosdp > 0.05, prueba t

de Student) (Figurasy 6).
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Produccion de biopelicula de A. baumannii

n/s
1.0- | |
0.8- ¢
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Periodo de estudio

Figura 5. Produccion de biopelicula de baumanniantes y durante la pandemia.

Produccién de biopelicula de P. aeruginosa
1.54

n/s
[ ]
1.0
E el —
[Te)
(] e
o
0.5- — fe
3
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0.0
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Periodo de estudio
Figura 6. Produccion de biopelicula de aeruginosantes y durante la pandemia.
7.6. Secuenciacién de genomeompleto.

Se obtuvieron 2 archivos fastq para cada uno de los genomas (R1 y R2), los cuales fueron
sometidos a un analisis en la herramienta FastQC antes y después de utilizar la k@rramien

Trim Galore para su limpieza.
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7.6.1. Control de calidad de archivos fatq deA. baumannii.

Se encontraron resultadosayormenteexitosos(%ExitosqO) > 90%) en losnodulos de
evaluaciorde estadisticas base (EB), nivel de duplicacion de secuencias (NDS) y contenido
de adaptadores (CA), generalmeaniétosos(50% < %E&ExitosqO) < 90% en calidad de
secuencia por base (CSPB), puntuacion de calidad por secuencia (PCPS), contenido de GC
por scuencia (CGCPS), y contenido de N por base (CNRBayormentale advertencia o
fallidos (%EXxitosqO) < 50%) en calidad de secuencia por cuadro (CSPC), contenido de
secuencia por base (CoSPB), distribucion de longitud de secuencias (DLS) y secuencias
sobesaturadas (SS) en los archivos de lectura fastq originakesb@@imannii Al analizar

los archivos después de la limpieza de lecturas, se observo unaamajaies masgloneos

en la calidad de los resultados de b8dulosCSPB,PCPS, CGCPS, CNPB ySSun
incremento del 10% en resultadogtososde CSPC, y no cambié la calidad de los resultados

de CoSPB y DLSLos resultados se muestran en la T@bla

Tabla 7. Analisis de calidad con FastQC de las lecturas de secuenciacion de
genomas deéA. baumannii

Fastq Archivo EB | CSPB| CSPC| PCPS| CoSPB| CGCPS|CNPB| DLS | NDS| SS | CA
A21329R1 Original N N N N X ! N ! ! X N
Limpio N[ N[ N[N oX N NN NN

A21329R2 Original N X N ! X ! X ! N X N
Limpio N | N | NN oX N N | VNN |N

A21621R1 Original N N N N X N N ! N ! N
Limpio N[ N[ N[N [oX N NN NN

A21621R2 Original N X ! ! X N X ! N ! N
Limpio N | N | NN oX N N | VNN N

A21668R1 Original N N N N X ! N ! N ! N
Limpio N[ N[ N[N [oX N NN NN

A21668R2 Original N X ! ! X N X ! N ! N
Limpio N | NN N[ X N N |V N NN

A21671:R1 Original N N N N X ! N ! N ! N
Limpio N N[ N[N oX N NN NN

A21671R2 Original N X N ! X N X ! N ! N
Limpio N | N | NN oX N N | VNN N

A21841R1 Original N N N N X ! N ! N ! N
Limpio N[ N[ N[N oX ! NN NN

A21841R2 Original N X N ! X N X ! N ! N
Limpio N | N | NN oX N N | VNN N

A201742R1 Original N N N N X N N ! N ! N
Limpio N N[ N[N [oX N NN NN

A201742R2 Original N X N ! X N X ! N ! N
Limpio N [N | N|N] X N N PN NN

A201863R1 Original N N N N X ! N ! N ! N
Limpio N[N NN X N N PN NN




Fastq

Archivo

CSPB

CSPC

PCPS

CoSPB

CGCPS

CNPB

DLS

NDS

A201863R2

Original
Limpio

X

A201836R1

A201836R2

Original
Limpio
Original
Limpio

——— e = b2

A201884R1

A201884R2

Original
Limpio
Original
Limpio

R A - e T

A202073R1

A202073R2

Original
Limpio
Original
Limpio

— b=

A202386R1

A202386R2

Original
Limpio
Original
Limpio

A2051%R1

A20511R2

Original
Limpio
Original
Limpio

A20912R1

A20912R2

Original
Limpio
Original
Limpio

A20997R1

A20997R2

Original
Limpio
Original
Limpio

A21273R1

A21273R2

Original
Limpio
Original
Limpio

XX X XX X X X[X X X X[X X X X|X X X X[X X X X|X X X X[X X X X|X

VARV AR VAR Vil VAR VAR VAR VAl VAR VAR VAR VAl VARV AR VARV Al VARV ARV AR Vil VAR VAR VARV Al VAR VAR VARV Al VARV ARV AR VAl VARV

#ExitosqO)
%EXitosqO)

8>Z>Z>Z>Z PZHZ 22 PZ 02022 P22 22 P22 22 P2 222 2 P2 20202 P2 202 Z P22 g

100%

8>Z>Z>Z>Z PZHZ 022 P22 022 P22 22 P22 2 2 P2 12102 2 P2 120202 P2 12202 P2 X

7%

11
37%

ol\g ARV AR ARV Al VAR VAR VAR VAl VAR VARV ARV Al VAR VAR VAR VAl VARV ARV ARVl VARV AR VAR VAl VARV ARV ARV Al VAR VAR VAR VAl VAR

7%

S)Z —_Z = P2 =2 = p2Z 22 = P22 2 = P22 2 = P2 22 = P22 22 V222 2 P2 2

53%

B>Z>Z>Z>Z pZ Y Z 2 Z V222 Z V2222 P22 2 Z P2 2022 P22 02 Z pZ20°Z2°Z2°Z P2 X

77%

0
0%

8 ARV AR VAR Vil VAR VAR VAR VAl VAR VAR VAR VAl VARV AR VAR VAl VARV AR VAR VAl VAR VAR VARV Al VAR VAR VAR VAl VARV AR VAR VAl VARV

97%

obz —z —pz -z —pz -z -z -z =z -z -z -z

0%

30
100%

#AdvertencigO)
%AdvertencigO)

0
0%

0
0%

19
63%

7
23%

14
47%

0
0%

30
100%

1
3%

28
93%

0
0%

#Fallidg(O)
%Fallido(O)

0
0%

7
23%

0
0%

0
0%

30
100%

0
0%

7
23%

0
0%

0
0%

2
7%

0
0%

#EXxitosdL)
%EXxitosdL)

30
100%

30
100%

14
47%

30
100%

0
0%

29
97%

30
100%

0
0%

30
100%

30
100%

30
100%

#Advertencidl)
%Advertencidl)

0
0%

0
0%

16
53%

0
0%

0
0%

1
3%

0
0%

30
100%

0
0%

0
0%

0
0%

#Fallido(L)
%%Fallido(L)

0
0%

0
0%

0

0%

0

0%

30

100%

0

0%

0
0%

0
0%

0
0%

0
0%

0
0%

N = Resultado de mo6dulo exitosb,= Resultado de mddulo de advertencka= Resultado de mddulo falliddEB:

Estadisticas base; CSPB: Calidad de secuencia por@8B¢;: Calidad de secuencia por cuadro, PCPS: Puntuacién de
calidad por secuencia, CoSPB: Contenido de secuencia por base; CGCPS: Contenido de GC por secuencia; CNPB:

Contenido de N por base; DLS: Distribucién de longitud de secuencia; NDS: Niveles amaadplide secuencia; SS:

Secuencias sobrerrepresengd@A: Contenido de adaptadores; #x(0): Numero de resultados correspondientes en archivos
originales; %x(O): Porcentaje de resultados correspondientes en archivos originales; #x(L): Numero 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 dé°. aeruginosa

En los archivos fastgriginales de P. aeruginosatambién seencontaron resultados

mayormete exitososen losmoduloseB, NDSy CA. Los resultados fuerogeneralmente
exitosoenCSPB CSPCPCPSy CNPB, y mayormentee advertencia o fallidenCoSPB

CGCPB DLS y SS.En los archivos limpios, mejoré la calidad de fesultados de CSPB,
PCPS, CGCPS, CNPB,SSa niveles magloneosy no hubo cambio en la calidad de los
resultados de CSPC, CoSPB y®RllLos resultados se muestran en la Tébla

Tabla 8. Analisis de calidad con FastQC de las lecturas de secuenciacida
genomas deP. aeruginosa

Fastq Archivo EB | CSPB|CSPC| PCPY CoSPB CGCPY CNPB| DLS | NDS| SS | CA
PS20496R1 Original N N N N X X N ! N ! N
Limpio NN N[N X ! NP NN [N

PS20496R2 Original N X ! ! X ! X ! N ! N
Limpio N | N[ N[N X ! N [P N]NN

PS20503R1 Original N N N N X X N ! N ! N
Limpio NN | N[ N[X ! NP NN [N

PS20503R2 Original N X ! ! X ! X ! N ! N
Limpio N | N[ N[N X ! N [P N]NN

PS212272R1 Original N N N N X X N ! N ! N
Limpio NN | N[ N[X ! NP NN [N

PS21222R2 Original N X N ! X ! X ! N ! N
Limpio N | N[ N[N X ! N [P NN [N

PS21572R1 Original N N N N X X N ! N N N
Limpio NI N[N [N X ! NP NN [N

PS21572R2 Original N X ! ! X ! X ! N N N
Limpio N | N[ N[N X ! N | P NN [N

PS21575R1 Original N N N N X X N ! N ! N
Limpio NN N[ N[X ! NP NN [N

PS21578R2 Original N X N ! X ! X ! N ! N
Limpio N | N[ N[N X ! N | PN NN

PS21632R1 Original N N N N X X N ! N ! N
Limpio NN | N[N [X ! NP NN [N

PS21632R2 Original N X N ! X ! X ! N ! N
Limpio N | N[ N[N X ! N [P NN [N

PS21804R1 Original N N N N X X N ! N ! N
Limpio NN N[ N[ X ! NP NN [N

PS21804R2 Original N X N ! X ! X ! N ! N
Limpio N [ N[ N[N X ! N VNN N

PS21817R1 Original N N N N X X N ! N ! N
Limpio NN | N[ N[ X ! NP NN [N

PS21817R2 Original N X ! N X ! X ! N ! N
Limpio N | N[ N[N X ! N [P NN [N

PS20113R1 Original N N ! N X X N ! N ! N
Limpio NN N X ! N[N NN

PS20113R2 Original N ! N N X ! N ! N ! N
Limpio N[ N[N X ! NN NN
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Fastq Archivo EB | CSPB| CSPC| PCPY CoSPB{CGCPY CNPB| DLS | NDS| SS | CA
PS201267R1 Original N N ! N X X N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS201267R2 Original N N ! N X X N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS20218R1 Original N N ! N X X N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS20218R2 Original N N N N X ! N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS20294R1 Original N N ! N X X N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS20294R2 Original N N N N X X N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS20412R1 Original N N ! N X X N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS20412R2 Original N N N N X X N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS2098R1 Original N N ! N X X N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS2098R2 Original N N N N X X N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS21634R1 Original N N ! N X X N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS21634R2 Original N N N N X X N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS21832R1 Original N N ! N X X N ! N ! N
Limpio N N ! N X ! N ! N N N
PS21832R2 Original N X N N X ! N ! N ! N
Limpio N | N[ N[N X ! N [P NN [N
#EXxitosdO) 32 22 19 25 0 0 24 0 32 2 32
%EXitosqO) [100%| 69% | 59% | 78% | 0% 0% | 75% | 0% [100%| 6% |100%
#AdvertencigO)| O 1 13 7 0 11 0 32 0 30 0
%AdvertencigO)] 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%
#EXxitosdL) 32 32 17 32 0 0 32 0 32 32 32
%EXxitosdL) | 100%| 100%]| 53% | 100%| 0% 0% | 100%]| 0% |[100%]|100%]|100%
#Advertencigl) | O 0 15 0 0 32 0 32 0 0 0
%Advertencigl)| 0% | 0% [ 47% | 0% | 0% | 100% [ 0% [100%| 0% | 0% | 0%
#Fallida(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%

N = Resultado de médulo exitosb,= Resultado de médulo de advertenckéa= Resultado de moédulo falliddEB:
Estadisticas base; CSPB: Calidad de secuencia por base; CSPC: Cafidadeiheia por cuadro, PCPS: Puntuacién de
calidad por secuencia, CoSPB: Contenido de secuencia por base; CGCPS: Contenido de GC por secuencia; CNPB:
Contenido de N por base; DLS: Distribucion de longitud de secuencia; NDS: Niveles de duplicacién deas&8enc
Secuencias sobrerrepresentadas; CA: Contenido de adapt&s(®@sNumero de resultados correspondientes en archivos
originales; %x(0O): Porcentaje de resultados correspondientes en archivos originales; #x(L): NUumero de resultados
correspondientesn archivos limpios; %x(L): Porcentaje de resultados correspondientes en archivos limpios.
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En A. baumanniilos genomas ensamblados tuvieron los siguientes rangos de estadisticos:

7.6.3. Analisis de calidad de genomas ensamblados Aebaumannii

tamafo de8864891a4049978op, numero de contigs de 99 a 269, N50 de 736463898
namero de contig de la N50 de 8 a 16 y profundidad promedio de 32.81 a 152.B)Tabla

Tabla 9. Estadisticas de los ensambles de genomasAddaumannii

. Tamafio | No. de Contig | Profundidad | Profundidad | Profundidad
Periodo | Cepa : N50 . o -
(bp) | contigs N50 | promedio minima maxima
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
Antes de 1§ A201742 3892608 196 |109894| 13 32.81 1 316
pandemial 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
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
Durante lal A21329 | 3864891 158 |103291| 11 152.1 13 2071
pandemia) 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. aeruginosalos rangos de estadisticos de los genomas fueron: tam#&i135&88a
6904991bp, nimero de contigs de 101 a 873, N504/&13a 154275 numero de contig de
la N50 de 12 a 133 y profundidatbmedio de 11.66 a 55.3 (Taldl@).

Tabla 10. Estadisticas de los ensambles de genomaddeeruginosa

Peri Tamafno| No.de Contig | Profundidad | Profundidad | Profundidad
eriodo Cepa ) N50 : . "
(bp) | contigs N50 | promedio minima maxima
PS2098 | 6545524 229 | 47532 39 17.83 0 1722
PS20215/ 6904991 276 | 49036| 40 15.47 0 99
Antes de |2 PS20412 6261401 101 |113814 17 26.01 0 224
pandemia PS20490 6651933 428 | 28136| 71 15.1 0 288
PS20503 6783607 873 | 14713| 133 13.67 0 129
PS2011396257995 130 | 85900| 24 17.6 0 150
PS2012676325946 169 | 89217| 25 19.22 0 323
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Peri Tamano| No.de Contig | Profundidad | Profundidad | Profundidad
eriodo Cepa . N50 . . "
(bp) | contigs N50 | promedio minima maxima
PS21222/ 6862985 800 | 16276| 125 11.66 0 339
PS21575/6280902 154 108985 17 32 0 381
Durante |a PS21632 6819308 387 | 30358| 57 15.18 0 197
pandemia 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.Tipificacién de secuencias multilocuy arbol filogenético.

Entre las 16 cepas d& baumanniise detectaron 3 diferentes secuencias tipo: (ST2
(10/16, siendo esta la mabundante), ST422 (3/16) y ST156 (3/16). En ambos periodos, la

proporcién entre las secuencias tipo fue similar, siendo ST2 la mas frecuente (48tg%$/8

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

antes ydurante la pandemia, respectivamente). El arbol filogenético generado con las

pseudosecuencias de los genes de tipificadgdsecuenciasiultiocus deA. baumannise

muestra en la figurd

A21671
ST2 ref
A21668
A21621

A21329
100

A21273
A2112
A20912
A20511
A201742
A201884
ST1 root

A21841
84 ST7422 ref

—

0.00050

A202386
A201836
A201863
A20997
A21315
ST156 ref

76

Figura 7. Arbol filogenéticode maxima verosimilitud mediantel modelo de sustitucion GTée
distribucion clonal de las cepas Aebaumanni En itdlicas se muestran las pseudosecuencias de
referencia obtenidas die base de datos en lineabMLST.
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Entre las 14 cepas de aeruginosase 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, reportandose las ST mas cercanas en similitud
a estas, las cuales fueron ST1Q08T2730 (1/14)EI arbol filogenético generado con las

pseudosecuencias concatenadas de los genes de tipificacién de secuencias mulRlocus de

aeruginosase muestra en la figuga
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100 '— S77006 ref*

Figura 8. Arbol filogenético de maxima verosimilitud mediante el modi# sustitucion GTRG +
I) de distribucion clonal de las cepasAlebaumanniiEn italicas se muestran las pseudosecuencias

de referencia obtenidas Bebase de datos en lineabMLST.
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7.8. Andlisis de genGmica comparativa
7.8.1. Viruloma de A. baumanniiantes y durante la pandemia

Para el analisis del viruloma de baumannii se analizaron los genes involucrados en la
produccion de los factores de virulencia evaluados en las pruebas fenotipicas. Los genes
involucrados en la produccion de bitipela analizados fueron 1 gen de proteina asociada a
biopelicula, 6 genes de fimbrias Csu, 4 genes de la produccion e¢-acdtilglucosamina
(PNAG) y 2 genes de quorum sensing, mientras los genes analizados relacionados a la

motilidad por contracciérueron28 genes de pilis de tipo 1V

En todas las cepas ée baumanniise detectaron todos los genes correspondientes a 3 de 4
factores de virulencia relacionados con la produccién de biopelicula (fimbrias Csu, PNAG y
guorum sensing), sin cambios conpesto a la referencia. En todas las ceqgadetectd un
potencial homologpor pérdida de coberturaldgenbap, del cual se detectaron solamente

2 resultados diferentes, con 86% 0 93% de cobertu(@abla 1, Anexo §.

Tabla 11. Genesrelacionadoscon la produccion de biopelicula erA. baumannii
antes y durante la pandemia.

F_actor Qe Prote_lnaa,somad Eimbrias Csu PNAG Quorym
virulencia a biopelicula sensing
en(es) b
Cepa ap csu(AB)ABCDE| pgaABCD abalR
P
A20511
A20912
A20997
Antes de | A201742
pandemia| A201836
A201863
A201884
A202386
A21273
A21315
A21329
Durante la| A21621
pandemia| A21668
A21671
A21841
A2112

Periodo

- = Gen presente sin cambios (% identidad > 90% y cobertura > %J posible homologo (50 < %
identidad < 90 y/o 30% < cobertura < 95%@ = 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 excepcion de una cepa por periodo (A20997 y
A21315) en las queanse detecto el ggnlA (Tabla R).

Tabla 12. Genes involucrados en la produccién de pilis de tipo IV er.
baumanniiantes y durante la pandemia.

Gen(es) tsaP, pilRS, gspO, pilCB, fim

Periodo PIlFUTJIHG, fimT, pilE, pilA | pilQPONM
Cepa RS16840, pilYIXWV, fimU
A20511
A20912
A201742
Antes de | A201836
pandemia| A201863
A201884
A202386
A20997
A2112
A21273
A21329
Durante la| A21621
pandemia| A21668
A21671
A21841
A21315

- = Gen presente sin cambios (% identidad > 90% y cobertura > )=, ausencia del gen (% Identidad
y/o cobertura < 30%).

7.8.2. Viruloma de P. aeruginosaantesy durante la pandemia.

ParaP. aeruginosaseanalizaron los siguientes genes del viruloma: 26 genes de alginato y
4 de quorum sensing relacionados con la produccion de biopelicula, 40 genes de pilis de tipo
IV involucrados en la motilidad por contracciom¥ genes del flagelmvolucrados en la

motilidad por nado

En todas las cepas de ambos periodos se detectaron, en su mayoria, todos los genes
involucrados en la produccién de alginato y en el quorum gesesircambios con respecto

a la referencia. El gealgP, sin embargo, fue detectado como pot@nhomdlogo en
proporciones destacables similatkgante ambos periodos (4/8 antes de pandemia y 3/8

durante la pandemiaJébla 13.
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Tabla 13 Genes relacionados con la produccion de biopelicula 8naeruginosa
antes y durante la pandemia.

Factor de . Quorum
. ; Alginato :
virulencia sensing

Gen(es)| a1gu, mucABCD
algD844KEGX

Periodo lasIR|rhlIR

Cepa
PS2098

Antes de |
pandemig

|
o P
e e
.
=

|

O
c
=
Q
>
—
D
=

- = Gen presente sin cambios (% identidad > 90% y cobertura > %. posible homologo (50 < %

identidad < 90 y/o 30% < cobertura < 95%@ = ausencia del gen (% ldentidad y/o cobertura < 3@#).
muestran subrayadas las cepas con fenotjpermétil.

En ambos periodos, se detect6é la mayoria de los genes de pilis de tipo IV sin cambios con
respecto a la referencia. Solamente en 4/7 cepgedeto antes de la pandemia se detectd

el genpilA como potencial homélogo y los ger@aB y pilC sin cambiosmientras que en el

resto de las cepasesecontrarormusente, como potencial homdélogo y ausente y/o homologo,
respectivamentden ambos periodose detectilY1 como potencial homologo (6/7 antes,

5/7 durante la pandemia) o ausente (1/7 antes, 2/7 durante) (#pbla 1

Respecto a genes del flagelo, también se detectd la mayoria de estos sin cambios con respecto
a la referencia en ambos periodDgstacan los gendlgK, flgL y fliC, los cuales fueron
detectados en conjunto como potenciales homaélogos (3/8 antes de la pandemia, 4/8 durante)
o sin cambios respecto a la referencia (5/8 antes, 4/8 durante), ademas de sl gitises

fliD y fleP detectado®n conjunto sin cambios (5/7 antes, 3/7 durante) o ausentes (2/7 antes,
4/7 durantegn las mismas cepas (TabB).1
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Tabla 14. Genes involucrados en la produccion de pilis de tipo IV e®.
aeruginosaantes y durante la pandemia.

Gen(es)

pilA
pilB
pilC

Periodo

pilP

fimTU
pilV
pilwW
pilX
pilYl
pilY2
pilE
fimX, pilQ

XCpA, pilSR

Cepa

pIITUGHIJK
chpA
chpBCDE, vfr
fimL
pilz
fimv
rpoS, pilF, rpoN

7

L

-
-
|

PS2098

| I
—
_
|

NaE

i BN

|
|

n =
| =
IR | |

- = Gen presente sin cambios (% identidad > 90% y cobertura > %. posible homologo (50 < %

identidad < 90 y/o 30% < cobertura < QS%E/_' = ausencia del gen (% Identidad y/o cobertura < 3@#).
muestran subrayadas las cepas con fenotjpermétil.

| |
| |
) | |
sandmia | 7/ N |
| I e |
| - N B B B |
| — ] .
| e P N L
| . | \f/ L
burante I | . |
| | |
|

Tabla 15. Genes involucrados en la produccién del flagelo éh aeruginosaantes
y durante la pandemia.

pilONM, crc

Gen(es) flgBCDEF, flgH, fliIEFG, flgG,
fliIKLMNOP, flnBAF, fleN, fliA{ flgl
cheYZ, motC, PA1464,3348| fleS

flgJ
flgK
flgL
fliC

Periodo

flel, fliS
fliD, fleP

Cepa 3349, flgAM, motBA flil

PS20125 - |

pandemig-5e20a12

PS20503 0 ] ! E
Antes do [|PS201138 - - _
PS20490 P

|

PS2098

PS21575
PS21634
PS21832

|
|
|
|
| |

Durante lg ‘%/%%//%%/% . |
PS21632 = |

|
PS20126
|
|
pandemig PS21222 | e | . |
|

|

PS21804 . e L |
PS21817 L N =

- = Gen presente sin cambios (% identidad > 90% y cobertura > %. posible homologo (50 < %

identidad < 90 y/o 30% < cobertura < 95%@ = ausencia del gen (% Identidad y/o cobertura < 3@%).
muestran subrayadas las cepas con fenotperimétil.




7.8.3. Resistoma deA. baumanniiantes y durante la pandemia.

En el resistoma deéA. baumanniise detectaron un total de 55 genes de resistencia a
antibioticos entredadas las cepa®os cuales estan asociados con resistertdileasas clases

de antibidticos, de las que destacarmi n o g | u tact@micascasbaper@micog no-
carbapenémicospntisépticos y desinfectantes, fluoroquinolonas, macrdlidos, tetraciclinas,

péptidos fenicoles sulfonamiday acidos fosfénicos (fosfomicina)

Se detectaron 11 genefe resistencia a aminoglucésidestre todas las cepaSe
establecieron 5 perfiles genéticos (PG), de los cuales 3-P&X3) fueron observados en
ambos periodos y 2 (PG4 y BJueron perfiles tnicos de cada periodn.ambos periodos,

PG1 fue elperfil genético masfrecuene (4/8 y 5/8 antes y durante la pandemia,
respectivamente) y en todos los casos resultd en un fenotipo resistente a gentamicina. PG2 y
PG3 tuvieron resultis mixtos, presentando fenotipos tanto intermedio como residteate

dos perfiles Unicos de periodo, PG4 de antes y PG5 durante la pandemia, resultaron en un
fenotipo intermedio y resistente, respectivame(iiablasl6y 17)

Tabla 16. Genes de resistencia a aminoglucésidos @&n baumannii antes y
durante la pandemia

© D c
Gen| > | £ 212122 o|lSlcMl (ca
Periodo % e e & 'g% & 9 i% gentamicina | PG
Cepa S = g5 S| g @ < [Interpretacion]
A20511 016 |
A20912 016 | 1
A201742 016 |
Antes de | A201884 016 |
pandemial A201836 8l 5
A202386 016 |
A20997 | | 8] 3
A201863 8 [1] 4
A21273 016 |
A21329 016 |
A21621 01[R] 1
Durante la| A21668 016 |
pandemial A21671 016 |
A21841 8 [1] 2
A21315 016 [ 3
A2112 016 [ | 5

B = Gen presentef1 = Gen ausenteCMI: Concentracion Minima Inhibitoria, R: Resistente,
I: Intermedio, PG: Perfil genético. Las cepas estan ordenadas por perfil genético, iniciando por los perfiles
observados en ambos periodos y después por los perfiles Unicos.
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Tabla 17. Pefiles genéticos de resistencia a aminoglucosidos detectados/Aen
baumanniiantes y durante la pandemia.

Periodo enel Fenotipo de
PG Genes . ) :
gue se detect( resistencia asociadg
aph(3}la, aph(3"}Ib, aph(6}l d , alla9¢ .
1 AMbos ant g arinA, aadAl Resistente
2 aph¢(3d@m), dmt, ( 22ddtdadds 0) Mixto
3 aph(3"}Ib, aph(6}l d alicta(a §lam)o
4 Antes a p h (vRa6aph(3"}lb, aph(6}l d , alict Intermedio
aacf{lahod)
5 Durante a p h (vVRaGaph(3"}b, aph(6}ld,a nt €lI8 6 Resistente

PG: Perfil genético.

En todas las cepas de baumannise detectam genes codificadores de multiples clases de

b-lactamasasE n -labtamasas de clase Aoplamente 2 subtipos dblarem-1 fueron

identificados, tanto antes como durante la pandéhaiblal8).

Tabla 18. Genes

y durante la pandemia.

Gen

Periodo blarem-1s

Cepa

blarem-10

A20912

A201742

A201884

Antes dda
pandemia|
A20511

A20997

A201863

A21273

A21621

A21668

A21671
A21841
A2112

Durante la
pandemia|

A21315

A21329

- =Gen presentE = Gen ausente.

c o d Hactantasasd de class A eh.daumanniiantes
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Se identificaron 6 diferentes variantes del gen codificdéda cefalosporinasa intrinseca
ADC, de las cuales 4 (ADS, ADC-73, ADG30 y ADC-214) fueron detectadas en ambos
periodos. ADGC25 y ADG198 fueron detectadasxclusivamentesn el periodo antes y
durante la pandemia, respectivamgiiablal9).

Tabla 19. Genes codi-ldtamasdsode elase @ éefafsporinasa
intrinseca ADC) enA. baumanniiantes y durante la pandemia

Gen

Periodo Cepa

blaapc-s blaapc-25 blaapc-73 blaapc-198 blaapc-30 blaapc-214

A20511
A201742
A20912
Antes de I A201884
pandemia A20997
A201863
A202386
A201836

A2112

A21329
A21273
Durante [ A21621
pandemia A21315

A21841

A21668
A21671

- =Gen present@ = Gen ausente.

R e s p e clacmmaaaslébclase Dse detectaron en total 7 diferentes gdilasxa entre
todas las cepa&n todas las cepas se detecté un gen de la fantabaa-si-ike que codifica
una oxacilinasa intrinseca de baumannii los cuales fueromblaoxa-ss (4/8 antes y 6/8
durante la pandemia) jlaoxa-e5 (4/8 y 2/8).El genblaoxa adquiridomés frecuentemente
detectado fublaoxa-72, perteneciente a la famill@laoxa-24/40iike (6/8 en ambos periodos),
seguido de los geneg la familiablaoxa-2z-ike, blaoxa-239y blaoxa-zee, con una frecuencia de
2/8 antes y durante la pandemia, respectivamgpetdetectammtambién genes de las familias
blaoxa-2 y blaoxa-23sike (blaoxa-237) en menor frecuencia (2/8 antes y 1/8 durante la
pandemia, y 2/8 antes de la pandemia, respectivan(@atan20).
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Tabla 20. Genes c od Hactanasad de class D ah.dbaumanniiantes
y durante la pandemia.

G

en
Cepa blaoxa-72| blaoxa-2 | blaoxa-ss | blaoxa-ss |Dlaoxa-3sg blaoxa-239 blaoxa-2371 PG

Periodo

A20183 1
A20238
A20511
Antes de | A201742
pandemial A20186
A20188
A20997
A20912

RO~ W N

A21841
A2112

A21329
Durante la] A21668
pandemial A21671
A21315 7
A21273 8
A21621

- =Gen presenteLZl = Gen ausentd®?G: Perfil genéticoTodas las cepas de baumannituvieron una
C MI a i mipenem, meropenem Yy Has cepgs estde orde@ada8 poepgrfimL  (r e ¢
genético, iniciando por los perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles Unicos.

Se establecieron 8 diferentes perfiles@éni cos de genedactamasdsdei cador
clase D, de los cuales PG1 y PG2 se observaron en ambos periodd¥:@@8tes de la

pandemia y PG7 y PG8 durante la pandemia. Todos los perfiles fueron asociados con
resistencia a carbapenémicos, y comtempior lo menos el gen intrinseco de la fanbiléaxa-

s1like Y UN gen de la familillaoxa-24/40iike Y/0 blaoxa-2ziike (Tabla2l).

Tabla 21. Perfiles genéticos de resistencia a carbapenémicos mediante
oxacilinasas detectados eA. baumanniiantes y durante la pandemia.

PG Periodo enel ] Genes Familias de oxacilinasas
gue se detect(
1 Ambos | 210xa72, blaoxa, blaoxaes | OXA-24/40 OXA-2, OXA51
2 blaoxa-72, blaoxa-s6 OXA-24/40, OXA-51
3 blaoxa-72, blaoxa-230, blaoxa-ss | OXA-24/40, OXA-23, OXA51
4 Antes blaoxa-72, blaoxa-ss, blaoxa-237 | OXA-24/40, OXA-235, OXA51
5 blaoxa-239, blaoxa-es OXA-23, OXA51
6 blaoxa-237, blaoxa-ss OXA-235, OXA-51
’ Durante blaoxa-72, blaoxa-es OXA-24/40, OXA-51
8 blaoxa-398, blaoxa-ee OXA-23, OXA51

PG: Perfil genético.
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Se detectaror®@ genes asociados con resistencia a fluoroquinolonas, tetraciclinas y
antisépticos alesinfectantepor 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 puntualegay gyrA (8/8 antes y 6/8 durante la pandajni
Respecto a los 4 genes de la bomba de eflujo AdeFGH, se detectaron dos diferentes perfiles
genéticos con frecuencias similares en ambos periade§:GHL (4/8 antes y 5/8 durante

la pandemia) yadeF/adeGHL (4/8 antes y 3/8 durante) (Tal#3).

Tabla 22. Genes de resistencia a fluoroquinolonas, tetraciclinas y desinfectantes
enA. baumanniiantes y durante la pandemia.

Clase de Fluoroquinolonas Fluoroquinolonas
antibiotico desinfectantes y tetraciclinas y tetraciclinas
Mecanismo | Mutacién Bomba de eflujo

deresistencig puntual MFS MATE AdeFGH

Periodo Cepa Gen parC| gyrA|abaQ c?éllfaEl abeM|adeFadeGadeH adeL
A20511
A20912
A201742

Antes de| A201884
pandemia] A201836
A202386
A20997
A201863
A21273
A21329
A21621
Durante Il A21668
pandemial A21671
A21841
A21315
A2112

- =Gen presentel-:l = Gen ausentd.odas las cepas de baumannituvieron una CMI a ciprofloxacino

O 4 g9/ mL Lasrcepasiestdn erdenaslas por perfil genético, iniciando por los perfiles observados en
ambos periodos y después por los ifEEsfinicos Los genes subrayados representan mutaciones puntuales
asociadas a resistencia a antibioticos en genes endogenos de la especie.

Entre todas las cepas se identificaron 8 genes asociados con resistencia a macroélidos y otras
clases de antibiéticos por medio de diferentes mecanismos. Dos de estangleBgs)srE

gue confieren resistencia Unicamente a macrolidos, fueron deteatddasuencias distintas
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entre ambos periodos (2/8 antes y 4/8 durante la pandemia). La frecuencia de deteccién de

los 6 genes restantes se mantuvo similar entre ambos periodos2d)abla

Tabla 23. Genes de resistencia a macrolidos y maltiples clases déilaidticos en
A. baumanniiantes y durante la pandemia.

Clase de Solo Novo- |Desinfee| F 1 u or o g u Hactéanticosn
antibiotico macrolidos | biocina| tantes [ tetraciclinas, trimetoprim, fenicole

dMeca.”'Smo. Modificacion| g0 | \Es Bomba de eflujo AdelJK
e resistenclg enzimatica

Gen

Periodo mphE| msrE| abeS | amvA | adel adeN

Cepa

A20511
A20997
A201742
Antes de| A201836
pandemiaj] A201863
A202386
A20912
A201884
A21329
A21841
A21273
A21621
A21668
A21671
A2112
A21315

Durante Ig
pandemia

- = Gen presentel:l = Gen ausentd.as cepas estadn ordenadas por perfil genético, iniciando por los
perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles Wwokagenes subrayados representan
mutaciones puntuales asociadas a resistemantibiéticos en genes enddgenos de la especie.

Se detectaron 5 genes asociados con resistencia a otras clases de antibiéticos. Destacan de
estos resultados la presencia de una mutacion puntual enaddafenue confiere resistencia

a acidos fosfonicoorincipalmente fosfomicina) en la mayoria de las cepas (8/8 antes y 6/8
durante la pandemig)la presencia de por lo menos un gen de resistencia a sulfonamidas en
todas las cepas, siendall el mas frecuente de ambos periodos (6/8 antes y durante la
pandemia, comparado con 4/8 y 3/8s142). También, la cepA2112 presentd un fenotipo

de resistencia a colistina, pero no se detecté un gen de resistencia a polimixinas ademas de

IpsB, el cual confiere resistencia intrinseca (Talla
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Tabla 24. Genes de resistencia a otras clases de antibidticos &nbaumannii
antes y durante la pandemia.

Cl_as_('a _de Fosfomicing Fenicoleq SulfonamidagPolimixinas
antibiotico
: Gen CMI (eg
Periodo Ce abaF catB8 | sull | sul2 IpsB a colistina
pa y
[Interpretacion]
A20511 021 [
A20912 021 [
A201742 021 [
Antes de | A201884 021 [
pandemial A201836 o021 [
A202386 021 [
A20997 021 [
A201863 021 [
A21273 021 [
A21329 021 [
A21621 021 [
Durante lal A21668 021 [
pandemia| A21671 021] [
A21841 021 [
A2112 04R] [
A21315 021] [

- = Gen presentel:l = Gen ausentd.as cepas estan ordenadas por perfil genético, iniciando por los
perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles loEa@enes subrayados representan
mutaciones puntuales asociadas a resigtenantibioticos en genes enddgenos de la especie.

7.8.4. Resistoma deP. aeruginosaantes y durante la pandemia

En el resistoma d®. aeruginosase detectaron un total de 92 genes de resistencia a
antibioticos entre todas las cepaspciados con resistencidigersas clases de antibiéticos,
de las que destacam:mi n o g | u -tactésnicaycashapen@micos y no carbapenémicos),
antisépticos desnfectantes, fluoroquinolonas, macrélidos, tetraciclinas, péptidos
(incluyendo polimixinas)fenicoles sulfonamidasécidos fosfonicos y biciclomicinas.

Se detectaron en total 9 genes de resistencia a aminoglucésidos entre todas las cepas, con los
que seestablecieron 5 perfiles genéticos, de los cuales PG1 y PG2 fueron observados en
ambos periodgssiendo PG1 el perfil genético mas frecuente tanto antes (4/7) como durante

la pandemia (5/8) y resultando, en todos los casos, en un fenotipo de suscepdilaifitzos

aminoglucésidos evaluados. PG2, presente en 1/7 cepa de cada periodo, resulté en un
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fenotipo mixto de resistencia, mientras los perfiles genéticos restantes resultaron en un
fenotipo resistente. (Tablasy 26).

Tabla 25. Genes de resistencia aminoglucosidos enP. aeruginosaantes y
durante la pandemia.

o ™ D | o o
N2 lul2l<|21212/2 Elem (eacm (e
Periodo QIE|L|g|e|l|=|2|©| amikacina |de gentamicini PG
Cep 19 8[°|5|5|2|5| g |interpretacioninterpretacion|
@ @© S|l ®| | & & |
PS2098 01[6] 0 4s]
PS2041 01[5] 0 4s] 1
PS2049 01[s] 04S]
E)A;]r;[gzgiea PS20126 O 18] 04s]
PS20113 01[5] 0 4s] 2
PS2021 064 | 016 []| 3
PS2050 064 [| O16 [)| 4
PS2157 0 1[6] 04s]
PS2163 01[6] 0 4s]
PS2163 01[5] 0 4s] 1
Duente o o1el |04
PS2181 01[§] 0 4S]
PS2122 064 | 8 1] 2
PS2183 | I 664 [| 616 []|5

B = Gen presentef1 = Gen ausente. CMI: Concentracion Minima Inhibitoria, R: Resistente,
I: Intermedio, S: Susceptible, PG: Perfil genético. Las cepas estan ordenadas por perfil genético, iniciando por
los perfiles observados en ambos periodos y despudsspoerfiles Gnicos.

Tabla 26. Perfiles genéticos de resistencia a aminoglucosidos detectadosPen
aeruginosaantes y durante la pandemia.

Periodo en el Fenotipo de
PG Genes . . .

gue se detect resistencia asociad
1 ap h (e émrE Susceptible
2 Ambos emrE Mixto
3 a ac {38 aapJAa p h (B, émrE

Antes aac{38q9) alax (add®,) a p h (B, .

4 a p h (-1, aph(B)ld, emrE, Resistente
5 Durante |ap h{3 &), emr E, -ld ad A&

PG: Perfil genético

Solosedet ect ar on g en e-kctamasasidé claseahldocs ¢ de cldse B b
(blamp-75 ¥ blavim-2) en 2 cepas del periodo antes de la pandemia y 2 cepas del periodo
durante, respectivamente. A pelactamasasgdasl a baj a

las cepas fueron resistentes a por lo menos un carbapenémica2(abla
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Tabla 27. Genes codi-ladtamasasode elase Al ¢ clabe B dn
aeruginosa antes y durante la pandemia.

_ Gen CMI (ea CMI (e¢CMI (¢
Periodo Cepa blavim-2 [blave.7s|blages2o|blages1s|  imipenem de doripenem| de meropenen
[Interpretacion] [Interpretacién] [Interpretacion]
PS20215 - O 4R] O 4R] O 4R]
PS20503 O 9R] O 9R] O 9R]
PS2098 O §R] O §R] O §R]
pandemia] PS20412 O8R] | o8Rl | omm
PS20490 O §R] O gR] O §R]
PS20113¢ O §R] O §R] 411
PS20126] O §R] 0 79] O §R]
Pszlzzzq 0O §R] 0O §R] O §R]
PS21832 O gR] O gR] O 9R]
| PS21575 O §R] O §R] O §R]
g:g%’gﬁi'; PS21632 O R] O R] O R]
PS21634 O §R] O §R] O §R]
PS21817 O §R] O §R] O §R]
PS21804 0O §R] 0O §R] 0O §R]

Bl = Gen presentef1 = Gen ausente. CMI: Concentracion Minima Inhibitoria, R: Resistente,
I: Intermedio, S: Susceptible, PG: Perfil genético. Las cepas estan ordenadas por perfil genético, iniciando por
los perfiles observados en ambos periodos y despudsspoerfiles Gnicos.

En ambos periodos de estudio se encontré que, en general, todas las Eepasudgnosa

antes y durante la pandemia mantienen la mayoria de los genes correspondientes a la gran
variedad de bombas de eflujo con las que cuenta sp&ie, principalmente en los de
bombas de eflujo con la proteina OprM como componente de membrana externa,
pertenecientes a la familia RND de bombas de eflujo y asociadas como el principal

mecanismo de resistencia a carbapenémic®s aaruginosgTabla28).

Este hallazgo también se presentd en el analisis de genes asociados con otras bombas de
eflujo de la familia RND que no utilizan OprM como proteina de membrana externa, los
cuales se mantuvieron integros con por lo menos 1 gen de cada bomba d&adlaj0),

asi 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 mayoria de los
genomas de ambos periodos, con la excepciégadEdeltal presete solamente en 2/8

cepas tanto antesmo durante la pandemia (Tald@)
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Tabla 28 Genes de resistencia: bombas de eflujo de la familia RND con la
proteina de membrana OprM enP. aeruginosaantes y durante la pandemia.

. MexXY - MexVW-|  MexJK-OprM/  MexMN
Sistemal _ | " 50 MexAB-OprM opi Opmﬁ gy
Periodo Gen %_ % % % Gen % % % DE: %:_J % % % % Gen g %} ?) % ?)
Cepa o| E|E|E|[Cepa E|leE|E|lwg|Ollc|c| g| g|Cepa E|E|E|E|E
PS2098 PS2098 PS2098
PS2021F PS2021F PS2021
Antes de PS2041Z P82041§ PS2041
pandemia PS2049C PS20502 PS20126
PS2050% PS20126 PS2049
PS20126 PS2049( PS2050
PS20113; PS20113, PS20113
PS2157¢ PS2163Z PS2157
PS2163Z PS21817 PS2163
Durante la PS21634 PS2183Z PS2180
pandemia PS21804 PS21222 PS2181
PS21817 PS2157¢ PS2183
PS2183Z PS21634 pPS2122
PS2122Z PS21804 PS2163

B - Gen presentel:| = Gen ausente.as cepas estan ordenadas por perfil genético, iniciando por los
perfiles observados en ambos periodos y después por los parfdes.

Tabla 29. Genes de resistencia: bombas de eflujo RND con otras proteinas de
membrana enP. aeruginosaantes y durante la pandemia

Sistema T(r)";‘r?]ﬁ MexEFROprN MexGHI-OpmD MexPQOpmE MexCD-OprJ MuxABC-OpmB
o
X
— €
beriodo Gen%é%% Gengg%%%é Gen%%é%% Gen%%’ugJ- Gen%%ng Gen%g%%ﬂ_
cepa\_[°|7|7| | cepa C’EEEE“Cepa EEEO"’Cepa EEC’Cepa EEOCéCepa E|E|E|O
|_
PS2021 PS2098 PS2041 PS20215 PS2098 PS2098
PS2041 PS2041 PS2021 PS20412 PS2021 PS2041
Antes de PS2049 PS20126 PS2098 PS2049( PS2041 PS20126
pandemid PS2050 PS2021 PS20126 PS20126] PS20126 PS2021
PS20126 PS2049 PS2049 PS2098 PS2050 PS20113
PS2098 PS20113 PS2050 PS20503 PS2049 PS2049
PS20113 PS2050 PS20113 PS20113] PS20113 PS2050
PS2122 PS2157 PS2157 PS21575 PS2157 PS2122
PS2157 PS2163 PS2163 PS21632 PS2163 PS2157
I PS2163 PS2180 PS2180. PS21634 PS2163 PS2163
g;ﬁeﬁi; PS2163 PS2181 PS2181 PS21804 PS2180 PS2163
PS2180 PS2183 PS2183 PS21817 PS2181 PS2180.
PS2181 PS2163 PS21227 PS218374 PS2183 PS21817%
PS2183 PS2122 PS21634 PS21224 PS2122 PS21834

- = Gen presentel:l = Gen ausentd.as cepas estan ordenadas por perfil genético, iniciando por los
perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles Unicos.
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Tabla 30. Genes de resistencia: otras familias de bombas de eflujo én
aeruginosaantes y durante lapandemia

Tipo de | AcrAB- Sistema
bgmba TolC regulatorio MATE MFS
Periodo CepaGen yajC parR | parS | pmpM CepaGen gacEdeltal
PS2098 PS20215
PS20215 PS20503
q PS20412 PS2098
F’:‘ggzm?a PS20490 PS20412
PS20126 PS20490
PS20503 PS20113¢
PS20113 PS20126
PS21222 PS21222
PS21575 PS21832
D | PS21632 PS21575
p;ﬂeﬁig PS21634 PS21632
PS21804 PS21634
PS21817 PS21804
PS21832 PS21817

- = Gen presentel:| = Gen ausenteLas cepas estan ordenadas por perfil genético, iniciando por los
perfiles observados en ambos periodos y después por los perfiles Gnicos.

Entre los genes detectados asociados con resistencia elagessde antibioticos, destaca la

presencia ddos geres fosA de resistencia a fosfomicing bcr-1, de resistencia a

biciclomicinasen la mayoria de las cepas de ambos periddosbién se detectaron 4 genes

de resistencia intrinseca a polimixinas,daales no resultaron en un fenotipo de resistencia

a esa clase de antibittico. Por ultimo, se detectd la mutacion pggtédalasociada con

resistencia a aminoglucésidos, en 5 cepda @eruginosalas cuales fueron las Unicas cepas

con fenotipo resishte a ciprofloxacino (Tablzd).

Tabla 31. Genes de resistencia a otras clases de antibiéticosReraeruginosa
antes y durante la pandemia.

Clase de| Feni | Acidos | Biciclo- | Macrdlidos y Polimixi Sulf id Fluoroqui
antibiotico| coles | fosfonicos| micinas| polimixinas olimixinas uttonamidas - sonas
Periodo Cepa Gen catB7 fosA ber-1 arnA basR basS cprR| cprS Cepa Gen sull|l gyrA
PS2098 PS20215
PS20412 PS20503
d PS20490 PS2098
pA;rfgzm?a PS20503 PS20412
PS20126 PS20490
PS20215 PS201139
PS20113 PS201267
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Clase de| Feni | Acidos | Biciclo- | Macrdlidos y Polimixi Sulf id Fluoroqui
antibiético| coles | fosfonicos| micinas| polimixinas olimixinas uttonamiaas | - 15nas
Periodo Cepa Gen catB7 fosA ber-1 arnA basR basS cprR| cprS Cepa Gen sull|l gyrA
PS21575 PS21222
PS21634 PS21832
| PS21804 PS21817
Dp;:]%”et;i: PS21817 PS21575
PS21832 PS21632
PS21632 PS21634
pPS21222 PS21804

- =Gen presentD = Gen ausente. Los genes subrayados representan mutaciones puntuales asociadas a
resistencia a antibiéticos en genes endogenos de la ejuetas.las cepas e aeruginosduvieron una CMI
a colistina O 2 e€g/mL (intermedio).

7.8.5Andlisis de gdasmidos deA. baumanniiy P. aeruginosaantes y durante la

pandemia.

En A. baumannise detect6 por lo menos un pladsmido en todas las cepas del periodo antes
de la pandemia, y en 6/8 cepas del periodo durante la pandemia. La mayoria de los plasmidos
detectadogue acarreador de un géteoxa y tuvo un %Similitud superior al 80% con el
enamble de plasmido en el que se encontré. Aquellos pldsmidos detectados con un
%Similitud inferior al 80% fueron analizados detalladamente para verificar que los genes

reportados como parte del plasmido estuvieran presentes en el mismo orden en el ensamble

de plasmidos (Tabla2).

Tabla 32. Plasmidos detectados eA. baumanniiantes y durante la pandemia.

Periodo | Cepa Plasmido de mayor similitud RefLe ?232; d(bp) Ségf?gzu(%p) %Similitud re(giitne?\iia
A20511 | pAbal0042a. cepa 10042 10062 10012 99.50% | OXA-72
CMCVTADb1-Ab59, .

A20912 f:)epa CMGCR-MDR-AB59 110967 111014 100.03% | Ninguno

pO2374, cepa 11A14CRGNO003 15199 11932 78.51% | OXA-237

A20997 | plasmid unnamed, cepa AR_0101 16095 16172 100.48% | Ninguno
Antes de |- A201742| pAbal0042a. cepa 10042 10062 5464 54.30% | OXA-72
pandemia A201836| pAba5845acepa 5845 9935 10012 100.78% O_XA-72
A201863 pAball510bcepa 11510 15562 15361 98.70% | Ninguno
unnamed2cepa?021CkK-01335 9935 10039 101.05% | OXA-72

pAbS1_02cepa S1 111068 111044 99.98% | Ninguno
A201884| unnamed2cepa?021CK-01335 9935 10012 100.78% | OXA-72

pO2374, cepa 11A14CRGNO003 15199 9810 64.54% | OXA-237
A202386| pAba920lacepa 9201 9024 8929 98.95% | OXA-72
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Longitud

Longitud

Gen de

Periodo | Cepa |Plasmido de mayor similitud Referencia (bp) Scaffold (bp) %Similitud resistencia
A2112 |pAbal0042a. cepa 10042 10062 10012 99.50% | OXA-72
A21273 | p2BJAB07104 cepaBJAB07104 20139 17587 87.32% | APH-3'
A21315 | pAB-ML, cepa ML 12056 10543 80.09% | OXA-72

Durante I3 A21329 | pAbal0042a. cepa 10042 10062 10012 99.50% | OXA-72

pandemia A21621 | No se detectaron plasmidos N/A N/A N/A N/A
A21668 | No se detectaron plasmidos N/A N/A N/A N/A
A21671 | pDA33098108 cepaDA33098 108151 115795 97.42% | Ninguno
A21841 | pAba920lacepa 9201 9024 8929 98.95% | OXA-72

Los plasmidos fueron clasificados en linajes de acuerdo con su estructura y elementos

genéticos presentes, siguiendo la logistica empleada por Sé&lgatkrgo et a{119) En

ambos periodos, el linaje de plasmidos mas frecuentemente detectado fue @ (68

antes de pandemia, 3/8 durante), correspondiente a plasmidos de fgbad@rkeadores de

blaoxa-72. También se detecto el linaje 2, correspondiente a plasmidos de 15 kbp acarreadores

de blaoxa-237, exclusivamente en cepas antes de la pandemia. Aquellos plasmidos que no

pertenecieran a los linajes establecidos en estudios previos se clasificaron agamdagy

huérfanos, de los cuales solamente se detectaron dos de estos como acarreadores de un gen

de resistencia en el periodo durante la pandemia (B&pla

Tabla 33. Linajes de plasmidos detectados eA. baumanniiantes y durante la

pandemia.
Linaie Plasmidos Tamafio| Gen de |Frecuencia| Frecuencia
J (kbp) |resistencia| Antes Durante
pAbal0042a, pAba5845a, pAba920
®  |2021cK01335 unnamed2 910 | blaoxa72 | 6/8 3/8
2 pO237#4 15 blaoxa-237 2/8 0/8
3 gggﬂsivgébl-AbSQ >110 | Ninguno 2/8 2/8
AR_0161 unnamed :
Ssemidos pAba11510b 1516 | Ninguno 2/8 0/8
huérfano‘ p2BJAB07104 20 APH3 6 0/8 1/8
pAB-ML 12 blaoxa-72 0/8 1/8
pDA33098108 108 Ninguno 0/8 1/8

En P. aerugin@a solamente se detectaron potenciales plasmidos en 5 cepas: 1 antes de
pandemiay 4 durante la pandemia. Sin embargo, ninguno de estos plasmidos fue acarreador

de genes de resistencia (TaBd
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Tabla 34. Plasmidos detectados eR. aeruginosaantes y duante la pandemia.

. Plasmido de Longitud Longitud |, i . . .
Periodo Cepa mayor similitud | Referencia(bp) | Scaffold (bp) YoSimilitud | Gen resistencia
PS2098 | No se detectaro
PS20215 plasmidos N/A N/A N/A N/A
| PS20412| pMS14403A 50130 60043 114.29% Ninguno
Antes de |
.| PS20490
pandemia
PS20503| No se detectaro N/A N/A N/A N/A
PS201139 plasmidos
PS201267
PS21222| unnamed s287¢ 49027 67463 86.16% Ninguno
PS21575 No se detectaro
Durante la] PS21632 lasmidos N/A N/A N/A N/A
pandemia| PS21634| P
PS21804 pY89 85842 83662 76.15% Ninguno
PS21817 pPALO12 35922 22009 60.96% Ninguno
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8. DISCUSION

La resistencia antimicrobiana se ha posicionado como uno de los problemas mas
preocupantes a nivel mundial en temas de salud puldesde el siglo pasadoe $a
observado una réapida evolucién en el comportamientondegran cantidad de especies
bacterianaslurante el tratamiento de enfermedades infeccitssicuales hademostrado

tener una altaapacdaddeadaptacionsuperviveni@, y desarrolb deresistencia a multiples

clases de antibioticosomo es el caso d& baumannily P. aeruginosaA pesar de que el
incremento en los niveles de resistencia antimicrobiana parece ser un cambio evolutivo
natural con el pasar del tiemps, @osiblequela evolucién de este fenbmege vea afectada
durante algun periodo en particular, aunado a factores como el aumento en el uso de
antibioticos, en el numero de hospitalizaciones, en los diagnosticos de infecciones
bacterianas, entre otros. En este estudio, se buscO comparar loslgeamssstencia a
antibiéticos y de factores de virulencia en cepa&.deumanniy P. aeruginosaesistentes

a carbapenémicos recolectadas antes y durante la pandemia de-C@\A8I como la
expresion fenotipica de estos genes y la distribucion clenaihdbas especies, con el fin de
comprender el impacto que pudo este periodo de pandemia en la evolucion de la resistencia

antimicrobiana y virulencia de estas especies de prioridad critica en salud publica.

Al analizar el perfil de susceptibilidad a anfiticos de las cepas de ambas especies, en
baumanniise obtuvieron CMb y CMIlgo correspondientes a un fenotipo de resistencia en
todas las clases de antibidticos excepto en colistiende ambas mediciones
correspondieron a un fenotipo intermedio.FE@eruginosapor otra parte, aunque la Gyl

de todos los antibioticos (excepto colistina) correspondié a un fenotipo resistentesda CMI
de todos los antibiéticos rearbapenémicos correspondio a fenotipos intermedios o incluso
susceptibles. Este compamiento concuerda con lo observado en multiples estudios
epidemiologicos de los niveles de resistenciastas especieslo largo del mundo, en los
cualesA. baumanniialcanza porcentajes de resistencia a multiples clases de antibi6ticos
superiores al @ o incluso 90%, mientras qie aeruginosaalcanzaporcentajesnaximos
entreel 30 y 40% y valores minimos que pueden ser incluso inferiokd9% ademas de

observarse niveles de resistencia a colistina muy bajos en ambas €838¥30,96)

54



En anbas especies, la gran mayoria de las cepas fueron productoras moderadas o fuertes de
biopelicula tanto antes como durante la pandemia, detectdndose Unicamente un productor
débil en las cepas dee baumanniiLos porcentajes de los diferentes tipos deyroidn de
biopelicula obtenidos en este estudio concuerdan con lo esperado para estas especies, las
cuales son consideradas principalmente productoras fuertes y moderadas de bidpslicula

cuales conforman alrededor del 80% de las cepas en diferenidisg4i20,121)

Asi como la proporcion de diferentes tipos de productores de biopelicula se mantuvo similar
antes y durante la pandemia en las dos especies, la produccion de biopelicula de ambos
periodos fue igual. EA. baumanniien todas las cepas de ambos pericgiosletectaron

todos los genes analizagdasn cambios con respecto a la referencia, asociados con la
produccion de biopelicula, con la excepcion del gen de la proteina asociada a biopelicula
bap, el cual se detecté conpmtencial homadlogo en todas las cepas (excepto A2112). Estos
resultados concuerdan, en cierto grado, con los antecedentes que se conocen de la
secuenciacion dbap estudios en los cuales se secuencia este gen han reportado que la
secuencia deap suele @tectarse como trunca o interrump{d22). Interesantemente, en

todas las cepas de nueststudio dondédap fue catalogado como potencial homadlogo se
debié a que el alineamiento tuvo una cobertura menor al punto de corte establecido (%Cob
< 95%); en tdos los alineamientos se obtuvo una cobertura exactamente del 93 o del 86%,
lo cual podria sugerir la presencia de homélogbs@que han perdido una seccidén en
particular o resultan en un porcentaje de identidad fijo respecto al gen de referencia, como

los genes de las proteinas similares a BepX(y blp-2) (123).

Asi mismo, enP. aeruginosase detectaron todos los genes de produccion de alginato y
guorum sensing analizados en todas las cepas de ambos periodos, con la excepcion del gen
algP, el cualfue detectado como potencial homdlogo en aproximadamente la mitad de la
poblacién de cada periodo (4/8 antes, 3/8 duraatgp juega un rol importante en la
produccion de alginato al ser uno de Iogiltiplesgenesreguladores dalgD, el genque

codifica la enzima GD#nanosa deshidrogenasa, la cual limita la velocidad de la conversién

de GDPmanosa a acido GDBRanuronico la cual es la ultima reaccion que ocurre en la
sintesis de alginato dentro del citosol, antes de ser transportado a la membraaalextern

bacteria(124). Sin embargo, multiples estudios han demostrado que la delecagRieo
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resulta en una disminucion estadisticamente significativa tanto de la transcripcion del operén

de alginato como en la produccion del migihi25,126)

En este estudio, todas las cepas estudiadas bdeumannifueron consideradas como-no
motiles respecto expresion denotilidad por contracciéiuego de no obtener un resultado

de area de tincidén perceptible en el ensayo fenotipico. Edstst@tiente posible que la
totalidad de las muestras seleccionadas presenten un fenotpdtinalebido a sus
caracteristicas clinicas, ya que se ha evidenciado que los aislamientos provenientes de
muestras clinicas respiratorias tienen una alta tendenpi@sentar este fenotipo y una
proporcién considerable de aislamientos provenientes de sangre también puedadér no
(127). A pesar de esto, vale la pena destacar las limitantes del ensayo de motilidad por
contraccién seleccionado, puesto que apds reportar una concentracion de agar del 1%
como idénea para la visualizacién de este tipo de motilidad, se han reportado métodos que
utilizan diferentes concentraciones de agar y colorantes de diferente tipo para la tinciéon y
revelado del &rea de miadiad, cuyos resultados podrian ser mas distinguibles o perceptibles
gue el ensayo de BiswatalA nivel genético, por otra parte, dos genes se han asociado con
alteraciones en la expresion fenotipica de la motilidad por contracci®nb@deimanniilos

cuales somilA y algW. La presencia del primero de los dos se ha visto asociada con un
incremento en la motilidad por contraccion en comparacion con cepas mutantes de este gen.
pilA fue uno de los genes incluidos en el analisis de viruloma de este gptrdieste fue
detectado en la gran mayoria de las cepas de ambos periodos, sin cambios en su secuencia
con respecto a la referencia utilizadg\W, por otra parte, es un gen regulador que participa

en la produccion de alginato en otras especies Eameruginosapero que se ha detectado

en ocasiones en el genomaAddaumanniy se ha asociado con un rol en la motilidad por
contraccién(128). El monitoreo y rastreo de este gen en poblacionés beumannipodria

permitir la deteccion de este potal factor que puede afectar la motilidad por contraccion

deA. baumannii

La relacion existente entre los gertks pilis de tipo IVde P. aeruginosay la expresion
fenotipica dda motilidad por contracciése ha estudiado al grado de que se ha logrado una
profunda comprension de esta relaci@in.embargodebido al enfoque tan especifico de la

investigaciéon de esta relaciéon, en la actualitlzl principales factores asociados con
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alteraciones en la motilidgpor contraccion dB. aeruginosaonrespecto a modificaciones

y cambiosen estos gene&n este estudio, no se observo una diferencia estadisticamente
significativa en la expresion fenotipica de la motilidad por contraccién aeruginosantre

cepas antes y durante la pandemia, por lo cual se generd la expectativa de que observar el
mismoperfil de genes asociados a la produccién de pilis de tipo IV en ambos periodos. La
mayoria de los genes analizados no present6 cambios relevantes con respecto a la referencia,
con la excepcion deilA, pilB y pilC, en los cuales se observaron dos dife®nt
combinaciones en cuanto al estado de la secuencia de los m@lAosomo potencial
homologopilBC* (4/8 antes de pandemia, 0/8 durante)pibA/pilBC como potenciales
homélogos (4/8 antes, 8/8 durantp)lA es uno de los genes de pilis de tipo IVsméa
estudiados, no debido a su rol en la motilidad por contraccion, sino por su rol multifuncional
en | a regulaci-n de otros factoresemsi wgo ul
PilA-PilJ-Chp-Vfr, afectando principalmente la produccién de biop#di¢39). A pesar de

ser menos estudiadqs|B y pilC también pueden intervenir en esta regulacion debido a su
cercania estructural y funcional cphA (129) Por ello, consideramos que el analisis de la
igualdad del fenotipo de motilidad por contiién entre ambos periodos no puede basarse

en los dos genotipos observados en este estudio.

No se encontr6 una diferencia estadisticamente significativa en la motilidad por nado entre
las cepas dB. aeruginosantes y durante la pandemia. Tras analizagknes de flagelo de

todas las cepas en general, se encontr6 que la mayoria de estosl&iectadasn cambios
relevantes con respecto a la referencia en todas las cepas de ambos periodos, exceptuando 7
genes, los cuales podian encontrarse en 2 difesyeperfiles genéticos: la deteccion sin
cambios de los 7 genedigKL y fliC como potenciales homologosey genotipdfleIDPS.

Una caracteristica que estos 7 genes comparten entre si es que estan involucrados en la
construccion independiente y ordenada de componentes estructurales del flagelo; es decir,
que el componente producido con cada gen se construye y sintetiza podsepara al

mismo tiempo requiere del correcto funcionamiento de los otros genes para poderse llevar a
cabo. Por ejempldigKL participan en la construccién del filamento en gancho del flagelo,

fliC es el gen de la flagelinafiiD es un gen de proteina c¢apucha filamentosa, todos
fundamentalesn la motilidad por nad@ 30,131) 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 inzlygesentaron un crecimiento disperso due
denominadacomo fenotipo hipermatil, del cual no se encontré algun reporte previo que
mencionara caracteristicas morfolégicas de crecimiento similares a las que se observaron en
este estudio. La Unica posiblecepcion podria ser la sospecha de una sobreproduccion de
alginato, al observarse una capa de sustancia cremosa alrededor y encima de este crecimiento
extendido similar al fenotipo observado en cepaB.deeruginosaisladas de pacientes con
fibrosis quisica. No obstante, este tipo de cepas suele tener una apariencia mucoide, la cual
no fue observada en este estydi82) Esto, sumado a la otra caracteristica detectada en las

4 cepas hipermotiles que fue una pronunciada pigmentacion de amarilla veenderske,
asociada a la produccion de piocianina, sirve como pauta para sugerir el investigar con mayor
profundidad las causas y el comportamiento de este fenotipo especifico, asi como la potencial

relacion de sus factores de virulencia con el desarrellesistencia antimicrobiana.

La secuencia tipo d&. baumannimas frecuentemente detectada tanto antes como durante
la pandemia fue la ST2, la cual fue reportada como la ST mas frecuente a nivel global en el
2019, al haberse detectado en aproximadane®@ de las 3609 cepas secuenciadas a lo
largo del mundo hastese entoncefl33) En México, ya se cuenta con un antecedente de
deteccion de ST2 en el Hospital Central Militar de la Ciudad de México, donde el 100% de
10 cepas dé. baumannirecolecadas en 2018 fueron ST234). ST2se considera como

una ST de alto riesgo debido a que esta asociada ¢amilea deb-lactamasa de clase D
adquirida, OXA23-like, cuyo gerse encontré en la mayoria de los genomaseSiitliados

en 2019 No obstantelps resultados obtenidos eate estudio contrastan esta asociacion, ya
que en las cepas ST2 Aebaumannide ambos periodos se detectd principalmente el gen
blaoxa-72, pertenecientela familia OXA-24/40like, siendo OXA23-like la segunda familia
masfrecuentemente detectada del estubado que el uso de herramientas de secuenciacion
en el andlisis epidemioldgico sigue estando en una etapa relativamente temprana, estos datos
pueden servir como antecedente para un estudio de actualizacion soladoehetsial de la
distribucion clonal deA. baumanniiy confirmar que las asociaciones establecidas entre

secuencias tipo y genes de resistencia a antibioticos sean las mismas que en los ultimos afios.

La segunda ST de alto riesgetectada en ambos periodos de estudid.ebaumannii
ST154 la cualtambiénestédasociada a la familide CHDLSOXA-23-like, ya se ha detectado
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con anterioridad en el Hospié¢nadestudiotleh2020i | de

donde fue la SThéas frecuente en Y% de 88 cepasecuenciadas en to{dl35)

A pesar de no ser referida como ST de alto rieBgbaumanniiST422se ha detectado en
multiples ocasiones en cepas portadoras de genes de resistencia a una variedad de
antibioticos, comasulfonamidag136), aminoglucdsidos, fenicade tetraciclinas(137), e
inclusogenes codificadores de CHDLSs de la familia OX2ilike (138), como es el caso de
unacepa aislada en el 2008, recolectada en México, del Hospital Universitario de Nuevo
Le-n #ADr. Jos® KB EN esteiestudit; GN422X fuee 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 durdemedsA

las 3 cepas ST422 presentaron los mismos perfiles genéticos de resistencia a
aminoglucésidos (PG2) y de CHDLs (PG1), asociados con fenotipos de susceptibilidad
disminuidaa la clase de antibioticos correspondieriistos resultados junto con los
anecedentes mencionados sugieren padiaser necesari@onsiderarla evaluacion de
ST422 como una potencial ST de alto riesgo emergente asociada a un perfil especifico de

resistencia a antibioéticos.

Al tipificar las cepas d@. aeruginosanediante MLST, se detectd una secuencia tipo Unica
por cadacepa, siendo ST309 Ianica excepcion al detectarse en dos cepas. Este tipo de
distribucion poblacional donde no se observa una seleccidén por una clona predomsnante,
esperado en estudios epidemioldgicos de esta especie. A nivel Blobatuginosaxhibe

una estructura pddcional neclonal, comportamiento el cual se cree que es debido a la alta
variabilidad y plasticidad de su genoma nucleo a rpaglgendmicpasociado a procesos

constantes de recombinacion geraticiO)

En P. aeruginosase detectaron 4 diferentescuencias tipo consideradas de alto riesgo:
ST111, ST244, ST274 y ST30R. aeruginoseéST111 es una de las ST mas estudiadas en
epidemiologia de esta espeairivel globahl estar asociada a la produccion de una variedad

d e -lafiamasas adquiridasiendoVIM -2 | a-lackamasa mas comunmente producida por
cepas ST1l1como se observd en un estudio reciente del Hospital Universitario de Larissa,
en Grecia, donde 51/120 cepas (42.5%dp deeruginosdueron detectadas como ST111, 34

de las cuales fueron podiaras déelayim-2 (141).
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Los ST244 y ST274 tienen como caracteristica en comun el ser ST de alto riesgo
consideradas como endémicas de Espafia, ya que ambas se han detectado principalmente en
estudios de ese pais ya sea en proporciones pequefias de una muestra grande o en estudios de
pequefios brotes infecciosos. Por ejemfio244 correspondié al 2.6% @80 cepas (5/190)

de un estudio multicéntrico de Espafia en el 2082) mientras que ST274 fue detectada

en 4/28 cepas (14.3%) de un estudio realizadarehospital universitario eNadrid, la

capital de Espafi@d43) Ambas ST tienen también caracteristicas particularesvigencian

la diversidad fenotipica que pueden presentar sus cepas: ST244 se ha visto asociada tanto
con cepas multidrogorresistentes 0 moderadamente resistguie incluso pueden ser
productoras de carbapenemasas, como con aislamientos con fenotipo susceptible a diversas
clases de antibiéticqd44). ST274, por otra parte, se asocia rdacciones respiratorias en
pacientes con fibrosis quistica yafenaipo resistente a multiples farmacos, pero también

se han encontrado cepas con esta ST presentesicrobiota colonizadoradel tracto

intestinal, en individuos sanos de diversas ed@dts)

La ultima de las 4 STs detectadas, ST304, sstadlecido como una secuencia tipo asociada
con cepas p-tacdanasasde asgedro ektendido de Guyana (€BE3¢notipos
resultantes multidrogorresistentes/extensivamente resistentes a antibidticos en paises de
Sudaméricd146), en Estado/nidos(147)y en México; como antecedente de este ultimo,

un estudio realizado en 2017 enHaspital Pediatrico del @&ro Médico Nacional Siglo

XXl de laCiudad de México con 60 cepaskleaeruginosaletecté ST304 en 9 cepas (15%),

siendo la ST masdcuentemente detectada8)

De las 4 ST de alto riesgo detectadaésST244 y ST309%e encontraron etepas antes de

la pandemia y las otras 2 (ST111 y SAR&éncepas durante la pandemia. Observando los
resultados, podemos notar wimilitud entreambos periodos respecto a las frecuencias de
diferentes tipos de ST detectados; en ambos periodos se detecté una ST endémica de otro
pais potencialmente emergente en otras regiones (antes de pandemia: ST244, durante la
pandemia: ST274), junto con una $ide&mica detectada en diferentes continentes (antes de
pandemia: ST309, durante la pandemia: ST¥Id)resto de las ST no son consideradas de

alto riesgo. Dado que el analisis poblaciond?daeruginosguede verse complicado debido

a su caracter nolonal, el estudio del comportamiento de las proporciones entre diferentes
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clasificaciones de secuencias tipo podria permitir entender con mayor profundidad el estado
epidemioldgico de un hospital o incluso de una regién y servir como herramienta en el

monitoreo y prondstico de las infecciones por patdégenos de este tipo.

Tanto enA. baumannicomo enP. aeruginosaen todas las cepas fue posible clasificar los
genes de resistencia detectados en perfiles genéticgzequéierananalizar con mayor

detalle las similitudes genotipicas de cada una de las cepas. Aunque fue posible establecer
perfiles para la mayoria ded genes de resistencia a diferentes clases de antibioticos, nos
centramos en analizar aquellos asociados con resistencia a las clases de antibiéticos mas
relevantes en el tratamiento de infecciones por estas badi@riks genes de resistencia a
aminoducosidos, el primer detalle que llamo la atencion en este estudio fue la concordancia
entre el fenotipo resultante de resistencia a aminoglucoésidos de cada cepa, la cantidad de
genes diferentes de resistencia que poseia y los resultados eeyCBMIg de ambas
especies; ed. baumanniise observaron perfiles principalmente asociados a resistencia a
aminoglucdésidos, como PG1, el cual contaba con 7 diferentes genes que cubrian en total 3
mecanismos diferentes de resistencia. Por otra parke,a@ruginoa los perfiles genéticos
detectados en mayor cantidad estaban asociados con susceptibilidad a gentamicina y
amikacina, contando solamente con 2 genes de resistencia. Los Unicos perfiles genéticos de
P. aeruginosaque desencadenaron un fenotipo de resigtemesta clase de antibidticos

fueron aquellos con por lo menos 4 diferentes genes-A&S3 de resistencia.

Los resultados del analisis de genes de resistencia a carbapenénigos tavmcordancia

con los mecanismos principales de resistencia de cadada estas especies. Bn
baumannij el principal mecanismo de resistencia a carbapenémicos es mediante la
produccion de varios tipos de CHDLs, mientras quePeraeruginosala resistencia a
carbapenémicos esta asociada principalmente a la sobrepraddecliombas de eflujo,
guedando | a -lgotamasasar un segundbeléhB,78) En los resultados de

este estudio, observamos que todas las cepashli#imannipresentaron resistencia a los 3
carbapenémicos evaluados, independientemente aintidad de genddaoxa detectados.

Hay que considerar, sin embargo, que en cada cepa se detecto por lo menadslagxgen

de una de las dos familias de estas enzimas con capacidad de carbapenem=hlikKexXA
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y OXA-23-like, por lo que seria conventenextender el alcance de este proyecto con un

andlisis con mayor tamafio de muestra y potencialmente mayor diversidad de resultados.

En P. aeruginosaambién se observo resistencia a los 3 carbapenémicos evaluados en casi

|l a totalidad de | as cepas, -lactapasasderclasd ARyBjue so
en 4 de estas cepas, resultado el cual concordé con lo observado en el analisis coMLST,;

de estas cepas fueron portadoras de dalaessy correspondieron a la ST309, la cual esta
asociada con | a pr od-ladamasasny halsdo detedtada tdntoen | i a
México como en Estados Unid¢447,148) Los otros dos genes codificad es - de b
lactamasas detectadas fuerbtavim-2 y blamp7s en dos cepas ST111 y ST2731,
respectivamente. Se ha reportado en numerosas ocasiones la produccion-21MIM

ST111, destacando un estudio del 2022 donde 21/25 cepas con ST111 obtenidastde pacie

de Estados Unidaometidos previa cirugia en México fueron productoras de \2{149).

De ST2731, sin embargo, solo se cuenta con un unico reporte de deteccién de esa ST, la cual
fue portadora de VIM (150) Asi, la resistencia a carbapenérsiate las cepas de.
aeruginosaen ambos periodos de estudio fue explicada por la alta integridad general de los
genes involucrados en la produccion de los componentes de las bombas de eflujo,
principalmente los de los sistemas Me@grM de la familia RND,la cual se ha visto

fuertemente asociada con resistencia a esta clase de antibidticos.

El aumento en el uso de dnbticos durante un periodo de tiempo es dados principales
factores que pueden llevar al incremento de los niveles de resisteantibioticosde una
especiepuestogqueesteaumento del uso general de antibiéticos implica un potencial riesgo
de que algunode estose estén usando de manera inadecuada y descontrolada. Durante la
pandemia de COVIEL9, debido a la necesidad de disefiaesquema terapéutico para el
tratamiento de una enfermedad emergesniajna gran cantidad de hospitales a lo largo del
mundo se experiment6 con elpepdsito de diversas sustancias con potencial terapéutico.
Una de las sustancias mas estudiadas duratgeperiodo fue el antibiético azitromicina,
perteneciente a la clase de antibiéticos macrglidoaiz de un estudio donde se sugirié una
potencial actividad sinérgica entre este antibidtico y la hidroxicloroquina, otra sustancia de
interés dee-proposito durante las primeras etapas de la pand@®ia Sin embargogen

diferentespaisesalrededor del globcse ha evidenciadque durante la pandemia hubo un
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aumento en el numero de prescripciones de azitromicina y en su consumo tantoptael hos
como en la comunidad, asi como el consecuente uso innecesario del an{ib&#idé4).

En este estudio, dos genes de resistencia a macrdatiddsy mphE fueron detectados con
diferentes frecuencias en los periodos antes (2/8) y durante kenpian@/8) msrEy mphE

son genes de resistencia a macrolidos ampliamente estudiadldsaemrmanniipues a pesar

de que la especie es intrinsecamente resistente a esta clase de antibiéticos, se ha demostrado
que msrEy mphEson elementos genéticos deisemnciaacumulables (es decir, que son
material genético producido constantemergi®m necesidad de condiciones de presion
selectiva,y que sereserva en la célula bacteriar@p5) y que puederser transmitidos
horizontamentemedianteconjugacion poplasmidog156) en las cepas donde se detectaron

estos genes no se detectaron pladsmidos acarreadores de los mismos. A pesar de contar con
limitantes de poder estadistico debido a un pequefio tamafio de muestra, los resultados de
este estudio podrian utiirse como antecedente para investigar el impacto del uso
incrementado de azitromicina durante la pandemia de Ca¥Wlén el genotipo y el fenotipo

de resistencia a macrélidos de especies bacterianasfcdmmamannii

La mayoria de las cepas Aebaumanniide este estudio fue portadora de por lo menos un
plasmido. Tras analizar la estructura y secuencia de los plasmidos detectados siguiendo el
sistema de linajes de plasmidos de baumannii observamos que el linaje ma
frecuentemente detectado en ambos periodos fue el linaje 6, cuyos plasmidos se caracterizan
por tener un tamafio del® kpby ser acarreadores B&oxa-72. El resultado del andlisis de
plasmidos concuerda con lo obtenido en el analisis de resistomae yadas las cepas en

las que se detectd un plasmido de linaje 6 fueron portadoldasie.7>. Llama la atencion

que, previo a este estudio, solamente se ha detectado al linaje 6 de plasmidos en cepas
recolectadas en Méxi¢@19), por lo que existe laportunidad de analizar con mayor detalle

la frecuencia y distribucién geogréfica de los plasmidos de este linaje para determinar si este

pudiera ser un potencial linaje endémico de México.

Por otra parte, no se detectaron plasmidos acarreadores dedgenesistencia eR.
aeruginosasino solamente plasmidos de gran tamafio con secuencias codificantes a factores
de virulencia y proteinas hipotéticas. A pesar de que el principal mecanismo de resistencia a

carbapenémicos de esta especie es mediante lepsatiuccion de bombas de eflujo, la
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deteccion de los genétaces blavim-2 y blavp-7s vuelven necesaria la pregunta de si estos

genes codificadores de enzimas degradadoras de antibidticos pueden mantener una
localizacion cromosomica al no haber sido digteas en un plasmido; esto es posible, pues

ya se cuenta con antecedentes en los cuales se reporta la presencia de los genes codificadores
de est as -lacdamasasiermet crothesonfeRi@eruginosd157 159)

Los resultados obtenidos de todowmesnalisis, desde el enfoque fenotipico hasta el enfoque
genotipico, nos permiten llegar al entendimiento de que, al menos entre los Ultimos meses de
la época prgpandemia y el periodo de tiempo alrededor de lo que se considero la segunda
ola de la panduia, la resistencia a multiples clases de antibioticos, la expresion fenotipica
de factores de virulencia, el viruloma, el resistoma y la distribucion clorfal llleumannii

y P. aeruginosaesistentes a carbapemicos es la misma.
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9. CONCLUSIONES

El resistoma deéA. baumanniiy P. aeruginosaresistentes a carbapenémicos antes y
durante la pandemia de COMI®i ncl uye genes de reskstenci a
lactdmicos, fluoroquinolonas y macrolidos, clasificables en pegédegticos asociados

a diversos fenotipos de resistencia.

Los perfiles genéticos de resistencia a antibiéticos mas frecuemeddemanniy P.
aeruginosaesistentes a carbapenémisos los mismos antes y durante la pandemia, y

existen perfiles genétis Unicos de cada periodo.

En A. baumanniiresistente a carbapenémicos, los plasmidietectados pertenecen
principalmente alinaje 6tantoantescomodurante la pandemia. Existe el potencial del
surgimiento de plasmidos emergentes acarreadores de gemsistencia a antibioticos
durante la pandemia.

La distribucion clonal dé\. baumanniiantes y durante la pandemia es la misma. La
distribucion clonal dé°. aeruginosaantes y durante la pandemia no tiene las mismas

secuencias tipo, pero sigue el misromportamiento.

No existen diferencias en la expresién fenotipica de los factores de virulencia (motilidad
por contraccion, motilidad por nado y biopelicula) entre aislamients ld@umannily

P. aeruginosaesistentes a carbapenémiamses y durante andemia.

Los genes de factores de virulencia analizados (relacionados a produccion de bippelicula
pilis de tipo IV y formacién de flagelo) asi como los cambios en sus secuencias, son los
mismosenA. baumanniy P. aeruginosaesistentes a carbapenémienses y durante la
pandemia de COVIEL9.
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10. PERSPECTIVAS

Indagar y buscar la posibilidad de uegvaluaciorde la ST422 como una ST de alto

riesgo deA. baumannii

Observar y analizar el comportamiento poblacionaP daerughosaen una poblacion
mas grande que permita establecer una relacion entre proporciones de diferentes tipos de

ST, ya sean epidémicas o endémicas.

Estudiar el impacto de los factores que pueden afectar la motilidad por contrac&ion de

baumanniipara mejoar y estandarizar sus protocolos de expresién fenotipica.

Secuenciar el gelmap de una mayor poblacién de baumannicon el fin de identificar
potenciales variantes y homologos del gen, asi como su impacto en la produccién de

biopelicula.

Definir las caacteristicas del fenotipo hipermotil Beaeruginosg su potencial relacion

con diversos factores de virulencia y resistencia a antibioticos.

Evaluar el potencial de prondstico y diagnéstico de los perfiles genéticos de resistencia

identificados en amisaespecies.

Comparar la frecuencia de deteccidon de los gemaEy mphEen A. baumanniien
diferentes periodos de tiempo, asi como estudiar el impacto del uso inadecuado de

macrolidos en el incremento de la produccion de estos genes.
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12. ANEXOS

ANEXO 1. Concentraciones minimas inhibitorias de los aislamientos de cada aislamiento

Especie | Periodo | Cepa |SAM|TZP |CAZ |CRO|FEP |[DOR|IPM |[MEM |GEN|AMK | CIP [CST

A20511| 16 |01306 |0 (06| O8] O8] 08|01 | ND | 04| O2

A20912| 03|01306 |0 (06| O8] O8] 08|01 | ND | 04| 02

A20997| 0301206 |0 (06| O8] O8] O8] 8 | ND | 04| 02

Antes de | A201742 03 |01 406 |0 (06| 08| 08| 08|/ 01| ND | 04| 02

pandemia A201836 03 (01706 |0 (06| 08| 08| 08| 8 | ND | 04| 02

A201863 03|01 706 |0 (06| O8] 08| 08| 8 | ND | 04| 02

A201884 03 |01306|0 (06| 08 O8] O8/O01| ND | O4| 02

Acinetobacte A2023860 03 |01306|0 (06| 08 O8] O8/O01| ND | O4| 02
baumannii A2112 |03 |017406|0 (32| 08 08 O8/0O1|ND| 2 | O4
A21273| 03|01 206 |0 (06| O8] O8] 08|01 | ND | 04| 02

A21315| 16 |01306 |0 (06| O8] O8] 08| O4| ND | 04| 02

Durante ld A21329/ 0301706 |0 (06| O8] 08| 08|01 | ND | O4| 02

pandemial A21621| 03 |01406|0 (06| 08| O8] 08|01 | ND | 04| O2

A21668| 030131060 (06| O8] O8] 08|01 | ND | 04| O2

A21671| 03|01 206 |0 (06| O8] O8] 08|01 | ND | 04| 02

A21841| 03|01306 |0 (06| O8] O8] 08|01 | ND | 04| O2

PS2098 ND | 32 | O8/ND | 08| 08| 08| 68|01| 04|00 02

PS20215 ND |01 703 | ND | O8] 08| 08| 08/06|01¢( 02| 02

PS0412| ND | 32 | 16 |[ND | 08| 08| 68| 68({01| 04| 02| 02

pA;rngnﬂieaP&mgo ND | 32 | 08| ND | 08| 68| 68| 08[01] 64|00] 02

PS20503 ND |01 703 |ND | 03| 08| 08| 08/06|01¢( 02| 02

PS20113¢ ND |01 103 |ND | O8] O8] O8] 4 |O1]| 04|00 02

Pseudomona PS01267 ND |01 203 |ND| 08| 02| 08 08|01| 04| 02| 02
aeruginosa PS1222| ND |01 703 |ND |O3| 08| 68| 68/{06| 8 | 02| 02
P1575/ ND |[O17 16 |[ND | O8] 08| 08| 08|/01| 04|00 ] O2

P1632| ND |O1| O8/ND | O8] 68| 08| 08/01| 04|00 ] O2

'zg%rg;i'apglem ND | 32 | 08[ND | 08| 08| 08| 68[01] 04/00] 02

P1804/ ND |O1| O8/ND | O8] 08| 08| 4 |01| 04|00 O2

PS1817/ND | 32 | 16 [ND | 08| 08| 68| 68[{01| 04| 62| 02

P1832| ND |01 703 |ND | O3] 08| 08| 08/06|01¢( 02| 02

SAM: Ampicilina-sulbactam.
FEP: Cefepime.

DOR: Doripenem.
AMK: Amikacina. CIP: Ciprofloxacino. CST: Colistin&lD: No definido.

TZP: Piperacilitazobactam. CAZ:
Imipenem. MEM:

IPM:

Ceftazidime. CRO: Ceftriaxona.
Meropenem. GEN: Gentamicina.
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ANEXO 2. Lecturas de absorbancia del ensayo de produccion de biopelicula

Especie | Periodo | Cepa | Absorbancia |, 00 | 0 T ope |5, 08 17 o oo O B
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[0.9090.853] 0.058] 0.005[ 0.074| 0.900 | Fuerte 0.842
Antes de| A201742[0.184]0.167[0.137 0.058] 0.005| 0.074] 0.163 | Moderado | 0.105
pandemia 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]0.2440.241] 0.058] 0.005| 0.074| 0.255 | Moderado | 0.197
Acinetobactel A202386|0.884] 0.5840.852] 0.058] 0.005[ 0.074| 0.868 | Fuerte 0.810
baumannii 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 |0.3140.223[0.257[ 0.058| 0.005[ 0.074| 0.265 | Moderado | 0.207
Durante ld A21329 |0-623[0.323/0.351] 0.058[0.005[ 0.074| 0337 | Fuerte 0.279
pandemia A21621 [0.397/0.222|0.17( 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
PS2098|0.7220.458[0.462] 0.050] 0.002[ 0.055] 0.460 | Fuerte 0.410
PS202150.8390.477[0.585] 0.050] 0.002[ 0.055] 0.531 | Fuerte 0.481
PS204170-681]0.179/0.201] 0.050{ 0.002[ 0.055] 0.190 | Moderado | 0.140
g‘;gig? Ps2049d 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
PS20113{1.206]0.908]0.983] 0.050{ 0.002[ 0.055| 0.946 | Fuerte 0.895
Pseudomona PS20126{0.193]0.196/0.228 0.073] 0.001| 0.074] 0.206 | Moderado | 0.372
aeruginosa PS212220.7650.7530.846] 0.050] 0.002[ 0.055] 0.788 | Fuerte 0.738
Ps215750.372/0.5590.348] 0.050{ 0.002[ 0.055| 0.360 | Fuerte 0.310
PS216370.52710.661]0.527 0.050{ 0.002[ 0.055] 0.572 | Fuerte 0.521
[;:L%rgrem' PS216340.256|0.314/0.185 0.050{ 0.002| 0.055] 0.252 | Fuerte 0.201
PS21804 0.404] 0.4430.323 0.050] 0.002[ 0.055] 0.390 | Fuerte 0.340
PS218170.553/0.579/0.640[ 0.050{ 0.002[ 0.055] 0.591 | Fuerte 0.540
Ps218370.3430.463 0.408] 0.050{ 0.002[ 0.055| 0.405 | Fuerte 0.354

OD: Densidad 6ptica. SMesviacién estandar. ODc = OD blanco + 3 SD blanco.
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ANEXO 3. Mediciones de los ensayos de motilidad de aeruginosa

Motilidad por nado

Motilidad por contraccion

Periodo Cepa - -
d1(cm)|d2 (cm)| dx (cm)[Area (cn?)|d1 (cm)|d2 (cm)|dx (cm)|[Area (cni)
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
Antesderoeonago] 1.9 | 1.8 | 185 | 2688 | 21 | 24 | 225 | 3.976
pandemi
PS20503| 1.55 1.15 1.35 1.431 1.4 1.3 1.35 1.431
PS20113¢9 2 2.25 | 2.125 3.547 1.3 1.45 | 1.375 1.485
PS201264 FH FH - - 2.7 2.6 2.65 5.515
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
Durante Ig"555163a FH | FH - - 22 | 205 | 2125 3547
pandemi
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 hiperm6tilND: No definido. d1: Didmetro medio de la primera réplica.

d2: Diametro medio de la segunda réplica. dx: Diametro promedio.
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ANEXO 4. Alineamiento en CARD y ResFinder para analisis del resistoma d& baumanniiy P. aeruginosa

Cepa | Contig | Inicio | Final | OR Hit  |Gen de resistencii %ID | ARO Clase de antibiético %Cob

A20511 | 8 114 | 128469| 129257| + | Estricto ANT(3"}lIc 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'}1b9 96.19| 3002580 AMG 103.45
84 1 50 865 - | Perfecto APH(3'}a 100 | 3002641 AMG 100
2 215 | 218700| 219524| + | Perfecto blagxa-s6 100 | 3001615 CPN; CFP; PAM 100
43 12| 7551 | 8378 | - | Perfecto blagxa-72 100 | 3001705 CPN; CFP; PAM 100
10 117| 136740| 137891| - | Perfecto blaapc.73 100 | 3004634 CFP 100.52
44 7 | 5084 | 5431 | - | Perfecto gacEdeltal 100 | 3005010 DSA 100
23 55| 57597 | 58901 | + | Perfecto abaQ 100 | 3004574 FLU 100
21 8 | 6758 | 9472 | + | Estricto ayrA 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 adel 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 IpsB 97.81| 3005051 PEP 100
44 9 6444 7076 - | Perfecto catB8 100 | 3002680 FEN 100
512 | 9510 | 10799 | - | Perfecto abaF 100 | 3004573 FOS 100
44 6 | 4251 5090 - | Perfecto sull 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"}lIc 70.16 | 3004091 AMG 101.16
14 44| 45439 | 46275 | - | Estricto APH(6)1d 99.64 | 3002660 AMG 100
14 45| 46275 | 47120 | - | Estricto APH(3"}1b 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'}1b9 96.19| 3002580 AMG 103.45
60 1 50 865 - | Perfecto APH(3'}1a 100 | 3002641 AMG 100
20 64 | 65586 | 66410 | - | Perfecto blagxa-s6 100 | 3001615 CPN; CFP; PAM 100
61 1 15 845 + | Perfecto blagxa-237 100 | 3001678 CPN; CFP; PAM 101.45
31 27 | 33577 | 34728 | - | Perfecto blaapc-30 100 | 3004617 CFP 100.52
40 11| 10740 | 11087 | - | Perfecto] qacEdeltal 100 | 3005010 DSA 100
16 91 | 96530 | 97834 | + | Perfecto abaQ 100 | 3004574 FLU 100
2 68 | 92789 | 95503 | + | Estricto ayrA 99.78| 3003817 FLU 100
14 19| 18855 | 21074 | + | Estricto parC 100 | 3003818 FLU 100
8 103 | 103010| 104023| - | Perfecto adelL 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 adel 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 blarem-1p 100 | 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100
1 148 | 166248| 167348 - | Estricto IpsB 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 resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
A20912 | 7 163 |169887| 171176 + | Perfecto abaF 100 | 3004573 FOS 100
40 10| 9907 | 10746 | - | Perfecto sull 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"}lIc 70.16| 3004091 AMG 101.16
371 1 834 + | Estricto APH(3"}Ib 99.25| 3002639 AMG 103.75
372 834 1670 | + | Estricto APH(6)Id 99.64 | 3002660 AMG 100
37 13| 13269 | 13841 | - | Perfecto| AAC(6'}lan 100 | 3003200 AMG 100
4 156 | 161977| 162801| + | Perfecto blagxa-es 100 | 3001614 CPN; CFP; PAM 100
9 147 | 161673| 162494| - | Perfecto blagxa-239 100 | 3001498 CPN; CFP; PAM 103.3
12 1 1 1161 | + | Estricto blaapc-214 99.74| 3006383 CFP 100.78
34 20| 21351 | 22655 | - | Perfecto abaQ 100 | 3004574 FLU 100
13 85| 82682 | 85396 | - | Estricto aqyrA 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 adel 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 IpsB 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
A20174 | 20 20 | 19067 | 19903 | - | Estricto APH(6)Id 99.64 | 3002660 AMG 100
20 21 | 19903 | 20748 | - | Estricto APH(3"}1b 99.25| 3002639 AMG 105.24
26 14 | 15428 | 16216 | + | Estricto ANT(3"}lIc 70.16 | 3004091 AMG 101.16
54 2 904 1536 | + | Estricto AAC(6'}1b9 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'}1a 100 | 3002641 AMG 100
2 206 | 216059| 216883| + | Perfecto blaoxa-s6 100 | 3001615 CPN; CFP; PAM 100
99 1 4 831 - | Perfecto blaoxa-72 100 | 3001705 CPN; CFP; PAM 100
331 10 1161 | + | Perfecto blaapc.73 100 | 3004634 CFP 100.78
54 5 3274 3621 | + | Perfecto gacEdeltal 100 | 3005010 DSA 100
53 2 1048 2352 - | Perfecto abaQ 100 | 3004574 FLU 100
8 117 | 120087| 122801| - | Estricto ayrA 99.78| 3003817 FLU 100
39 6 5213 7432 - | Estricto parC 100 | 3003818 FLU 100
10 62 | 60185 | 61198 | - | Perfecto adelL 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 adel 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 blarem-1p 100 | 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100
1 187 | 196789| 197889| + | Estricto IpsB 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 sull 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
A2018% | 34 10| 7651 8439 | + | Estricto ANT(3"}lIc 70.16 | 3004091 AMG 101.16
73 2 1119 1652 | + | Estricto ANT(2"}la 98.31| 3000230 AMG 100
73 3 1710 2498 | + | Estricto aadA5 99.62| 3002605 AMG 100
107_1 94 873 + | Estricto APH(3'}Vla 96.14 | 3002652 AMG 100
11 105| 89863 | 90687 | + | Perfecto blaoxa-65 100 | 3001614 CPN; CFP; PAM 100
73 4 2933 | 3760 | + | Perfecto blagxa-» 100 | 3001397 CPN; CFP; PAM 100
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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
A20183% | 76 1 398 1225 | + | Perfecto blaoxa.72 100 | 3001705 CPN; CFP; PAM 100
88 1 1 1161 | + | Estricto blaapcs 99.74| 3003851 CFP 100.78
73 6 | 4216 | 4563 | + | Perfecto gacEdeltal 100 | 3005010 DSA 100
7 31 | 32244 | 34958 | + | Estricto aqyrA 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 adel 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 blarem-18 100 | 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100
1 118 | 133703| 134803| - | Estricto IpsB 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 sull 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"}llc 70.16| 3004091 AMG 101.16
51 5 | 3220 | 3792 | + | Perfecto] AAC(6'Ylan 100 | 3003200 AMG 100
51 16 | 15391 | 16227 | - | Estricto APH(6)Id 99.64 | 3002660 AMG 100
51 17 | 16227 | 17060 | - | Estricto APH(3"}1b 99.25| 3002639 AMG 103.75
79 1 141 920 - | Estricto APH(3'}Vla 96.14 | 3002652 AMG 100
3 156 | 161977| 162801| + | Perfecto blaoxa-ss 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 blaapc-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 adel 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 IpsB 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
A201881 | 6 41 | 35347 | 36135 | - | Estricto ANT(3"}llc 70.16| 3004091 AMG 101.16
14 57 | 58666 | 59511 | + | Estricto APH(3"}1b 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'}1b9 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'}a 100 | 3002641 AMG 100
18 64 | 65505 | 66329 | - | Perfecto blaoxa-s6 100 | 3001615 CPN; CFP; PAM 100
54 3 1711 2538 - | Perfecto blagxa-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 blaapc-30 100 | 3004617 CFP 100.52
48 5 | 3274 | 3621 | + | Perfecto gacEdeltal 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 adelL 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 resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
A201884 | 48 13 | 12403 | 13287 | + | Perfecto mphE 100 | 3003741 MAC 100
798 | 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 adel 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 blarem-1p 100 | 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100
1 148 | 166082| 167182| - | Estricto IpsB 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 sull 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"}lIc 70.16 | 3004091 AMG 101.16
67 2 | 1119 | 1652 | + | Estricto ANT(2"}la 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-s5 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
41 1 1161 | + | Estricto blaspcs 99.74| 3003851 CFP 100.78
67 6 | 4216 | 4563 | + | Perfecto| qacEdeltal 100 | 3005010 DSA 100
9 32 | 32245 | 34959 | + | Estricto ayrA 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
325 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 adel 100 | 3000780[ MAC; FLU; LIN; CPN; CFP; TET; RIF; DMP; FEN; PEM| 100
67 1 181 1041 | + | Perfecto blarem-18 100 | 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100
2 118 | 133802| 134902| - | Estricto IpsB 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 sull 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"}lIc 70.16| 3004091 AMG 101.16
2 240 | 266295| 267446| - | Estricto APH(3"}1b 99.25| 3002639 AMG 105.24
4 218 | 230007| 231296| + | Estricto| APH(3"}Vla 96.14 | 3002652 AMG 100
5 91 |101283| 102587| - | Estricto APH(6)Id 99.64 | 3002660 AMG 100
6_215 | 218700| 219524| + | Perfecto blagxa-es 100 | 3001615 CPN; CFP; PAM 100
8 115 | 127464| 128252| + | Perfecto blaoxa-72 100 | 3001705 CPN; CFP; PAM 100
9 41 | 43836 | 45086 | + | Perfecto blaapc.7s 100 | 3004634 CFP 100.78
9 42 | 45099 | 48275 | + | Perfecto abaQ 100 | 3004574 FLU 100
9 43 | 48275 | 49729 | + | Estricto ayrA 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 adelL 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 adel 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
311 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 IpsB 97.81| 3005051 PEP 100
61 2 626 1441 | - | Perfecto abaF 100 | 3004573 FOS 100
28 6758 | 9472 | + | Perfecto sul2 100 | 3000412 SUL 102.58
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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
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"}lIc 70.16| 3004091 AMG 101.16
42 2 904 1536 | + | Estricto AAC(6'y1b9 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'}a 100 | 3002641 AMG 100
3 64 | 65586 | 66410 | - | Perfecto blaoxa-s6 100 | 3001615 CPN; CFP; PAM 100
56 1 35 856 + | Perfecto blagxa-aos 100 | 3001584 CPN; CFP; PAM 104.03
41 10 1161 | + | Perfecto blaapc-30 100 | 3004617 CFP 100.78
42 5 | 3274 | 3621 | + | Perfecto gacEdeltal 100 | 3005010 DSA 100
72 1048 2352 - | Perfecto abaQ 100 | 3004574 FLU 100
4 234 | 257984| 260698| - | Estricto aqyrA 99.78| 3003817 FLU 100
13 19| 18855 | 21074 | + | Estricto parC 100 | 3003818 FLU 100
11 63 | 61594 | 62607 | - | Perfecto adelL 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 adel 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 blarem-1o 100 | 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100
1 187 |196811| 197911| + | Estricto IpsB 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 sull 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'}lan 100 | 3003200 AMG 100
3 19 [ 17429 | 18529 | - | Estricto ANT(3"}llc 70.16| 3004091 AMG 101.16
4 23 | 20914 | 21567 | + | Estricto APH(3"}1b 99.25| 3002639 AMG 103.75
9 81 | 91977 | 93323 | - | Estricto APH(6)Id 99.64| 3002660 AMG 100
11 52 | 55990 | 59169 | - | Perfecto blagxa-es 100 | 3001614 CPN; CFP; PAM 100
11 61| 64933 | 65262 | - | Perfecto blagxa-72 100 | 3001705 CPN; CFP; PAM 100
23 18| 17343 | 18797 | - | Estricto blaapc-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 adel 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 IpsB 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 102.2]]
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"}llc 70.16| 3004091 AMG 101.16
56 2 904 1536 | + | Estricto AAC(6'y1b9 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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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
A21329 | 95 1 50 865 - | Perfecto APH(3'}a 100 | 3002641 AMG 100
1 64 | 65586 | 66410 | - | Perfecto blaoxa-s6 100 | 3001615 CPN; CFP; PAM 100
54 12| 7551 8378 - | Perfecto blaoxa.72 100 | 3001705 CPN; CFP; PAM 100
33 31| 36391 | 37542 | - | Perfecto blaapc.73 100 | 3004634 CFP 100.78
56 5 | 3274 | 3621 | + | Perfecto gacEdeltal 100 | 3005010 DSA 100
52 2 1048 2352 - | Perfecto abaQ 100 | 3004574 FLU 100
38 6759 9473 | + | Estricto agyrA 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 adel 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 IpsB 97.81| 3005051 PEP 100
56_3 1629 2261 | + | Perfecto catB8 100 | 3002680 FEN 100
512 9511 | 10800 | - [ Perfecto abaF 100 | 3004573 FOS 100
56_6 3615 | 4454 | + | Perfecto sull 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"}1b 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"}llc 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"}1b9 96.19| 3002580 AMG 103.45
85 1 67 882 + | Perfecto APH(3'}a 100 | 3002641 AMG 100
2 213 | 216118| 216942| + | Perfecto blaoxa-s6 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 blaapc.30 100 | 3004617 CFP 100.78
45 15| 13817 | 14164 | - | Perfecto| qacEdeltal 100 | 3005010 DSA 100
11 114]116302| 117606| + | Perfecto abaQ 100 | 3004574 FLU 100
38 6759 9473 | + | Estricto qyrA 99.78| 3003817 FLU 100
12 86 | 88053 | 90272 | - | Estricto parC 100 | 3003818 FLU 100
10 62 | 60185 | 61198 | - | Perfecto adelL 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 adel 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 blarem.1ip 100 | 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100
1 187 | 196789| 197889| + | Estricto IpsB 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 sull 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"}llc 70.16| 3004091 AMG 101.16
11 44| 45439 | 46275 | - | Estricto APH(6}Id 99.64| 3002660 AMG 100
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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
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'y1b9 96.19| 3002580 AMG 103.45
81 1 50 865 - | Perfecto APH(3'}a 100 | 3002641 AMG 100
2 215 [218701| 219525| + | Perfecto blaoxa-s6 100 | 3001615 CPN; CFP; PAM 100
50 1 399 1226 | + | Perfecto blagxa-72 100 | 3001705 CPN; CFP; PAM 100
31 1 1164 | + | Estricto blaapc-19s 99.74| 3006367 CFP 100.78
42 14| 13055 | 13402 | - | Perfecto gacEdeltal 100 | 3005010 DSA 100
23 2 1048 | 2352 | - | Perfecto abaQ 100 | 3004574 FLU 100
3 234 | 257987| 260701| - | Estricto aqyrA 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 adel 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 blarem-1o 100 | 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100
1 130 | 143975| 145075| - | Estricto IpsB 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 sull 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"}llc 70.16| 3004091 AMG 101.16
11 58 | 59157 | 60002 | + | Estricto APH(3"}1b 99.25| 3002639 AMG 105.24
11 59 | 60002 | 60838 | + | Estricto APH(6)1d 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"}1b9 96.19| 3002580 AMG 103.45
78 1 67 882 + | Perfecto] APH(@3'}a 100 | 3002641 AMG 100
39 6431 | 7255 | - | Perfecto blagxa-es 100 | 3001615 CPN; CFP; PAM 100
52 12| 7551 8378 - | Perfecto blagxa-72 100 | 3001705 CPN; CFP; PAM 100
2 240 | 266296| 267459| - | Estricto blaapc-19s 99.74| 3006367 CFP 100.78
46_14 | 13055 | 13402 | - | Perfecto gacEdeltal 100 | 3005010 DSA 100
21 61 | 63527 | 64831 | + | Perfecto abaQ 100 | 3004574 FLU 100
28 6759 | 9473 | + | Estricto ayrA 99.78| 3003817 FLU 100
11 84 | 85203 | 87422 | - | Estricto parC 100 | 3003818 FLU 100
17 12| 9743 | 10756 | - | Perfecto adelL 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 adel 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 blarem-1p 100 | 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100
1 130 | 143975| 145075| - | Estricto IpsB 97.81| 3005051 PEP 100
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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
46 16 | 14415 | 15047 | - | Perfecto catB8 100 | 3002680 FEN 100
28 37 | 36868 | 38157 | + | Perfecto abaF 100 | 3004573 FOS 100

A21671 | 46 13| 12222 | 13061 | - | Perfecto sull 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
22 41 | 35348 | 36136 | - | Estricto ANT(3"}lIc 70.16 | 3004091 AMG 101.16
66 2 1119 1652 | + | Estricto ANT(2"}la 98.31| 3000230 AMG 100
66_3 1710 2498 | + | Estricto aadA5 99.62| 3002605 AMG 100
110 1 94 873 + | Estricto APH(3'}Vla 96.14 | 3002652 AMG 100
2 147 | 153826| 154650| + | Perfecto blagxa-es 100 | 3001614 CPN; CFP; PAM 100
66 4 2933 | 3760 | + | Perfecto blaoxa-» 100 | 3001397 CPN; CFP; PAM 100
73 12| 7552 8379 - | Perfecto blagxa-72 100 | 3001705 CPN; CFP; PAM 100
51 1 1161 | + | Estricto blaapc-s 99.74| 3003851 CFP 100.78
66 6 | 4216 | 4563 | + | Perfecto gacEdeltal 100 | 3005010 DSA 100
11 79| 77656 | 80370 | - | Estricto aqyrA 99.67| 3003817 FLU 100
45 19| 18853 | 21072 | + | Estricto parC 99.86| 3003818 FLU 100

A21841 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 adel 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 blarems 100 | 3000873 MON; CFP; PAM; PEM 100
1 97 |104831|105931| + | Estricto IpsB 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 102.2]]
66 7 | 4557 5396 | + | Perfecto sull 100 | 3000410 SUL 100
162 3| 1577 2383 | + | Estricto APH(3"}11b 98.88| 3002645 AMG 100
16 14| 15410 | 15742 | - | Perfecto emrE 100 | 3004038 AMG 100
76 9 | 10129 | 11337 | + | Estricto ber-1 99.75| 3003801 BIC 100
292 | 102410 103198 + | Perfecto blaoxa-gaz 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

PS2098 176 4| 3280 6369 - Estr?cto Mexl 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 vanwW 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; DS4{ 99.9

146 10| 11394 | 12026 | + | Estricto MexZ 100 | 3003709] MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS/ 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 Oprd 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; 100
119 1| 153 830 - | Perfecto CpxR 100 | 3004054 PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100
59 3 2532 3239 - | Perfecto ParR 100 | 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 100
59 2 1245 2531 - | Estricto ParS 99.77| 3005067 FEN; PEM; DSA 100
12 9 9477 9638 - | Perfecto ArmR 100 | 3004056 100
35 4 6784 7935 - | Perfecto MexA 100 | 3000377 MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 100
353 3628 6768 - | Estricto MexB 99.9 | 3000378 AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 100
35 6 8335 8652 | + | Estricto MexR 99.05| 3000506 71.43
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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
12 11| 10276 | 10917 | + | Estricto nalC 100 | 3000818 MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; | 100
18 17| 15174 | 15812 | - | Estricto nalD 100 | 3000819 AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 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

PS2098| 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 blappc1 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
331 158 1315 | + | Estricto mexM 99.22| 3003704 FEN 100
332 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
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'}1Ib 99.25| 3002645 AMG 100
36 31| 35302 | 35634 | + | Perfecto emrE 100 | 3004038 AMG 100
4 12 | 15157 | 16020 | + | Perfecto blages2o 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-sas 99.62| 3005130 CPN; CFP; PAM 100
36 _13 | 13429 | 14877 | + | Estricto OpmH 99.79| 3003682 DSA 100
4 15 | 18613 | 18960 | + | Perfecto gacEdeltal 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

P0215 220 1 191 637 + Perf(_ecto 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; DS4{ 99.9
78 21| 17552 | 18166 | - | Estricto MexZ 96.19| 3003709] MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS/ 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 Oprd 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; | 100
8 100 | 96365 | 97042 | - [ Perfecto CpxR 100 | 3004054 PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100
64 27 | 32430 | 33137 | + | Estricto ParR 99.15] 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; 100
64 28 | 33138 | 34424 | + | Estricto ParS 99.77| 3005067 FEN; PEM; DSA 100
10 82| 77957 | 78118 | - | Estricto ArmR 98.11| 3004056 100
105 4| 6709 7860 - | Estricto MexA 99.74| 3000377 100
105 3| 3553 6693 - | Estricto MexB 99.9 | 3000378 MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; | 100
105 5| 8135 8578 | + | Estricto MexR 99.32] 3000506 AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 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 resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
7 93 [103317|104447| + | Estricto MexV 99.47| 3003030 MAC; FLU; TET; FEN; DSA 100
7 94 |104498| 107554| + | Estricto MexwW 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

PS2025 23 35| 38646 | 39839 | + | Perfecto blappcisa 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 sull 99.64| 3000410 SUL 100
4 22 | 24805 | 25980 | - | Estricto tet(D) 52.82| 3000168 TET 99.24
28 47 | 53481 | 54287 | - | Estricto APH(3} b 99.25| 3002645 AMG 100
2 207 | 227584| 227916| + | Perfecto emrE 100 | 3004038 AMG 100
28 65| 70992 | 72200 | - [ Perfecto ber-1 100 | 3003801 BIC 100

8 42 | 43772 | 44560 | - | Perfecto blaoxa-4ss 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
45 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 Mexl 100 | 3000808 FLU; TET; DSA 100
60_24 | 29536 | 30999 | + | Perfecto OpmD 100 | 3000809 FLU; TET; DSA 100
31 24| 21449 | 22270 | + | Estricto vanwW 31.58| 3002965 GLU 97.15

PS20412| 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; DS4{ 99.9
39 36| 41171 | 41803 | + | Estricto MexZ 100 | 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS4{ 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 Oprd 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; | 100
5 171 | 184501| 185178| - | Perfecto cpxR 100 | 3004054 PEP; AMC,; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100

57 3 2494 3201 - | Estricto ParR 99.15| 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; | 100
57 2 1207 2493 - | Estricto ParS 99.77| 3005067 FEN; PEM; DSA 100
3 142 | 156336| 156497| - | Perfecto ArmR 100 | 3004056 100
12 40| 43169 | 44320 | + | Estricto MexA 99.74| 3000377 100
12 41| 44336 | 47476 | + | Estricto MexB 99.9 | 3000378 MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; 100
12 39| 42451 | 42894 | - | Estricto MexR 99.32| 3000506 AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 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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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
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 blappcs 99.75]| 3002502 MON; CPN; CFP; CFM; PAM 100

PS0412| 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
84 14| 14104 | 14910 | + | Estricto APH(3'} b 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

73 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
809 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 Mexl 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; DS4{ 99.9
101 9| 10064 | 10696 | + | Estricto MexZ 100 | 3003709] MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS4 100

PS2049 135 9| 11473 | 12537 | + Estr?cto 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

MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET;
87_12 | 9851 | 10528 | + | Perfecto CpxR 100 | 3004054 PEP: AMC: DMP: SUL: FEN: PEMDSA 100
47 27 | 32443 | 33150 | + | Perfecto ParR 100 | 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; | 100
47 28 | 33151 | 34437 | + | Estricto ParS 99.77| 3005067 FEN; PEM; DSA 100
31 3 3983 5134 - | Perfecto MexA 100 | 3000377 100
31 2 827 3967 - | Estricto MexB 99.9 | 3000378 100
31 4 | 5409 | 5852 | + | Estricto MexR 100 | 3000506  MACHFLU MO CER SF P U RAM: TET: PEP: 17100
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 blappcs 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 resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
PS20490, 17 45| 46774 | 47181 | + | Perfecto FosA 100 | 3000149 FOS 100
3 .48 | 50041 | 50595 | - [ Perfecto| AAC(6'y33 100 | 3002587 AMG 100
3 46 | 48323 | 48973 | - | Estricto AAC(6'y1b9 100 | 3002580 AMG 106.4
3 44 | 46586 | 47365 | - | Estricto aadA 99.23| 3002601 AMG 98.48
325 8| 4731 | 5534 | + | Estricto APH(3"}1b 99.63| 3002639 AMG 100
26 8 | 11926 | 12732 | - | Estricto APH(3'} b 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 ber-1 99.75| 3003801 BIC 100
3 47 | 49015 | 49878 | - | Perfecto blagesig 100 | 3002348 CPN; CFP; PAM 100
3 45 | 47414 | 48241 | - | Perfecto blaoxa-» 100 | 3001397 CPN; CFP; PAM 100
36_26 | 23804 | 24592 | - | Estricto blaoxa-s4s 99.62| 3005130 CPN; CFP; PAM 100
2 55 | 64578 | 66026 | + | Estricto OpmH 99.79| 3003682 DSA 100
3 43 | 46075 | 46422 | - | Perfecto gacEdeltal 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
PS205@ | 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; DS4{ 99.9
525 2| 620 1234 | + | Estricto MexZ 96.19| 3003709| MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS4 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; | 100
116 12| 9655 | 10332 | + | Perfecto CpxR 100 | 3004054 PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100
. MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET,;
451 2| 422 1129 | - | Estricto ParR 99.15| 3005068 FEN: PEM: DSA 100
6 16 | 18379 | 18540 | - | Estricto ArmR 98.11| 3004056 100
147 4| 6794 | 7945 | - | Estricto MexA 99.74| 3000377 100
147 3| 3638 6778 - | Estricto MexB 99.9 | 3000378 MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; | 100
147 5| 8220 8663 | + | Estricto MexR 99.32| 3000506 AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 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 MexwW 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 blappcisa 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 sull 99.64 | 3000410 SUL 100
3 36 | 39055 | 40230 | + | Estricto tet(D) 52.82| 3000168 TET 99.24
22 7 | 7669 | 8001 | + | Estricto emrE 95.45| 3004038 AMG 100
34 45| 46569 | 47813 | + | Estricto ber-1 93.27| 3003801 BIC 102.99
PS201139 2 112 | 124635| 125423| + | Estricto blagxa-so 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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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
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
777 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

PS201139 4 105(117106| 118269| - Estr?cto 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; | 100
67 8 4977 5654 | + | Estricto CpxXR 98.22| 3004054 PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100

. MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET,;
1 211 | 185965| 186672 - | Estricto ParR 94.47| 3005068 FEN: PEM: DSA 100
45 40| 43295 | 44446 | + | Estricto MexA 99.74| 3000377 100
45 41 | 44462 | 47602 | + | Estricto MexB 99.24| 3000378 MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; | 100
45 39 | 42577 | 43020 | - | Estricto MexR 96.6 | 3000506 AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 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
3186 | 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 blappcaz 100 | 3006789 MON; CPN; CFP 100
14 2 715 1446 - | Estricto CprR 98.65| 3005063 PEP 108.97|
26_10 | 8660 9466 | + | Estricto APH(3'}1b 98.88| 3002645 AMG 100
55 27 | 32773 | 33105 | - | Estricto emrE 99.09| 3004038 AMG 100
109 4| 1238 2446 - | Estricto ber-1 99.5 | 3003801 BIC 100
29 19| 18673 | 19461 | - | Perfecto blagxa-ags 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

PS201267 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; DS4{ 99.9
70 11| 12997 | 13629 | + | Estricto MexZ 100 | 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS4{ 100

19 11535 | 12599 | + | Estricto MexC 99.72| 3000800 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN | 91.47
110 | 12627 | 15758 | + | Estricto MexD 95.43| 3000801] MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100
111 | 15764 | 17203 | + | Estricto OprJ 99.37| 3000802 MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100
18 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; | 100
91 3 907 1584 - | Perfecto CpxR 100 | 3004054 PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100
90 13| 16188 | 16895 | + | Perfecto ParR 100 | 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; | 100
90 14 | 16896 | 18182 | + | Estricto ParS 99.77| 3005067 FEN; PEM; DSA 100
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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
6 38 | 41764 | 41925 | - | Perfecto ArmR 100 | 3004056 100
44 4 6793 7944 - | Perfecto MexA 100 | 3000377 100
44 3 | 3637 6777 - | Estricto MexB 99.9 | 3000378 MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; | 100
44 5 8219 8662 | + | Estricto MexR 100 | 3000506 AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 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 MexwW 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

PS20187| 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 blappcs 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
69 9 8366 8698 | + | Perfecto emrE 100 | 3004038 AMG 100
187 1 3 1007 - | Estricto ber-1 100 | 3003801 BIC 83.33
186 7| 4958 | 5758 - | Perfecto blayiv-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 gacEdeltal 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

PS21229) 401 2| 455 3544 - Estr?cto Mexl 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; DS4{ 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; 100
507 4| 2519 3196 - | Perfecto CpxR 100 | 3004054 PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100
192 3| 2543 3250 - | Perfecto ParR 100 | 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET,; 100
192 2| 1256 2542 - | Estricto ParS 99.53| 3005067 FEN; PEM; DSA 100
86 4 6756 7907 - | Perfecto MexA 100 | 3000377 100
86 3 | 3600 6740 - | Estricto MexB 99.9 | 3000378 100
86 5 | 8182 | 8625 | + | Estricto MexR 99.32] 3000506]  MACH P MO SO o S e TE T PEP: 7100
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

97



Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
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 blappcs 100 | 3002500 MON; CPN; CFP; CFM; PAM 100

PS21229) 9 32 | 32888 | 33553 | + Estr?cto 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 sull 100 | 3000410 SUL 100
12 99 | 103613| 104419| - | Estricto APH(3'}1b 98.51| 3002645 AMG 100
3 64 | 88022 | 88354 | - | Perfecto emrE 100 | 3004038 AMG 100
12 116| 121124| 122332| - | Perfecto ber-1 100 | 3003801 BIC 100
7 105 | 105805| 106593| - | Perfecto blagxa-4ss 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
275 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

PS21575 35 23 | 19555 | 22692 | + | Estricto mexY 93.5 | 3003033| MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS4 99.9
35 21| 17552 | 18184 | - | Estricto MexZ 100 | 3003709| MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS/ 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 Oprd 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,; 100
52 27 | 23439 | 24116 | - | Perfecto CpxR 100 | 3004054 PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100
15 104| 116190| 116897| + | Estricto ParR 98.72] 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; | 100
15 105| 116898| 118184| + | Estricto ParS 99.77| 3005067 FEN; PEM; DSA 100
38 4 6811 7962 - | Perfecto MexA 100 | 3000377 100
38 3 | 3655 6795 - | Estricto MexB 99.9 | 3000378 100
38 5 | 8237 | 8680 | + | Estricto MexR 100 [ 3000506 AT LY O O o e e o PEP 00
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 blappci 100 | 3002497 MON; CPN; CFP 100
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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
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

PL1575 5 102 | 115525| 116820| - Perf_ecto 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
96 _10 | 8697 9503 | + | Estricto APH(3'} b 98.88| 3002645 AMG 100
40 31| 36048 | 36380 | + | Perfecto emrE 100 | 3004038 AMG 100
8 82 | 84836 | 85624 | - | Perfecto blagxa-g04 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 Mexl 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; DS4 99.9
137 6| 4576 | 5208 - | Estricto MexZ 99.52| 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS4{ 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 Oprd 99.16| 3000802] MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100

PS21632| 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; | 100
112 19| 17419 | 18096 | + | Perfecto CpxR 100 | 3004054 PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100
82 16 | 20287 | 20994 | + | Estricto ParR 99.15] 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; | 100
82 17 | 20995 | 22281 | + | Estricto ParS 99.77| 3005067 FEN; PEM; DSA 100
70 14 | 16349 | 16510 | - [ Perfecto ArmR 100 | 3004056 100
35 4 6804 7955 - | Perfecto MexA 100 | 3000377 100
35 3 3648 6788 - | Estricto MexB 99.9 | 3000378 MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; | 100
355 8230 8673 | + | Estricto MexR 100 | 3000506 AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 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

P1634 16 98| 102923| 103738| - | Estricto APH(3'}11b 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 resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
58 7 6843 8051 | + | Perfecto bcr-1 100 | 3003801 BIC 100
7100 | 112408| 113196| + | Estricto blagxa-ss1 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
315 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 vanwW 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; DS4{ 99.9
39 36| 41170 | 41802 | + | Estricto MexZ 100 | 3003709 MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS4{ 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 Oprd 99.37| 3000802] MAC; FLU; AMG; CFP; PAM; TET; AMC; DMP; FEN 100

PS21634) 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; | 100
18 19| 17419 | 18096 | + | Perfecto CpxXR 100 | 3004054 PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100
5 104 | 116370| 117077| + | Perfecto ParR 100 | 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; | 100
5 105 | 117078| 118364| + | Estricto ParS 99.77| 3005067 FEN; PEM; DSA 100
14 84 | 96300 | 97451 | - | Perfecto MexA 100 | 3000377 100
14 83| 93144 | 96284 | - | Estricto MexB 99.9 | 3000378 100
14 85 | 97726 | 98169 | + | Estricto MexR 100 [ 3000506 AT FLU MON: CEN: SFPs G PAM: TET: PEPY 7100
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 blappcs 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
710 8050 8856 | + | Estricto APH(3'} b 98.51| 3002645 AMG 100
8 91 [106723|107055| + | Estricto emrE 99.09| 3004038 AMG 100
119 7| 6843 8051 | + | Perfecto ber-1 100 | 3003801 BIC 100

P<1804 3 100 | 113212| 114000| + Perfz_ecto blaoxa-a94 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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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
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
54 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 Mexl 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; DS4{ 99.9
68 19| 14810 | 15442 | - | Estricto MexZ 100 | 3003709] MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS4 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; | 100
46 19| 18589 | 19266 | + | Perfecto CpxR 100 | 3004054 PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100
P21804| 18 79 | 85532 | 86239 | + | Estricto ParR 99.57] 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; | 100
18 80 | 86240 | 87526 | + | Estricto ParS 99.53| 3005067 FEN; PEM; DSA 100
83 13| 14878 | 16029 | + | Estricto MexA 99.74| 3000377 100
83 14| 16045 | 19185 | + | Estricto MexB 99.9 | 3000378 100
83 12 | 14160 | 14603 | - | Estricto MexR 100 [ 3000506 AT LY O O o e e o PEP 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 blappci1s 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
18 50 | 56663 | 57469 | - | Estricto APH(3"}11b 98.88| 3002645 AMG 100
4 28 | 36835 | 37167 | - | Perfecto emrE 100 | 3004038 AMG 100
137 4| 1238 2446 - | Perfecto ber-1 100 | 3003801 BIC 100
1 152 | 165691| 166479| - | Perfecto blaoxa-4ss 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
PS21817 44 15| 17401 | 18471 | - | Estricto Tr_iB 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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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
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; DS4 99.9
79 14| 10407 | 11039 | - | Estricto MexZ 100 | 3003709| MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS/ 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; | 100
7 99 | 97538 | 98215 | - | Perfecto CpxXR 100 | 3004054 PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100
41 27 | 32453 | 33160 | + | Perfecto ParR 100 | 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; | 100
41 28| 33161 | 34447 | + | Estricto ParS 99.53| 3005067 FEN; PEM; DSA 100
2 144 | 158185| 158346| - | Perfecto ArmR 100 | 3004056 100

PS1817| 71 13| 15299 | 16450 | + | Perfecto MexA 100 | 3000377 100
71 14| 16466 | 19606 | + | Estricto MexB 99.9 | 3000378 MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; | 100
71 12| 14593 | 15024 | - | Estricto MexR 96.6 | 3000506 AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 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 blappc s 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
390 2| 532 1104 | - | Estricto AAC(6'}1b8 100 | 3002579 AMG 84.44
364 2| 905 1684 | + | Estricto aadA 99.23| 3002601 AMG 98.48
174 14| 10849 | 11643 | - | Estricto APH(3'}1la 92.05| 3002644 AMG 100

68 9 | 12228 | 13034 | - | Estricto APH(3'} b 98.88| 3002645 AMG 100
1 50 | 68703 | 69035 | - | Perfecto emrE 100 | 3004038 AMG 100
69 24 | 16813 | 18021 | + | Perfecto ber-1 100 | 3003801 BIC 100
364 1 13 753 + | Perfecto blaywp-7s 100 | 3005480 CPN; CFP; CFM; PAM; PEM 101.63
13 53 | 55378 | 56166 | + | Perfecto blagxa-ags 100 | 3001582 CPN; CFP; PAM 100
1 67 | 89604 | 91052 | - | Estricto OpmH 97.1 | 3003682 DSA 100

PS21832 351 1| 111 458 + | Perfecto gacEdeltal 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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Cepa | Contig | Inicio Final | OR Hit  |Gen de resistenci{ %ID | ARO Clase de antibiético %Cob
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
203 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; DS4 99.9
78 7 | 7209 | 7841 | + | Estricto MexZ 99.52| 3003709| MAC; FLU; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; FEN; DS4 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; | 100
110 19| 18596 | 19273 | + | Perfecto cpxR 100 | 3004054 PEP; AMC; DMP; SUL; FEN; PEM; DSA 100
89 16 | 20263 | 20970 | + | Estricto ParR 99.57] 3005068 MAC; FLU; MON; AMG; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; | 100
89 17 | 20971 | 22257 | + | Estricto ParS 99.3 | 3005067 FEN; PEM; DSA 100
12 63 | 66886 | 67047 | - | Estricto ArmR 98.11| 3004056 100

PS21832| 86 4 | 6806 | 7957 | - | Perfecto MexA 100 | 3000377 100
86 3 | 3650 | 6790 | - | Estricto MexB 99.71| 3000378 MAC; FLU; MON; CPN; CFP; CFM; PAM; TET; PEP; | 100
86 5 8232 8675 | + | Estricto MexR 99.32] 3000506 AMC; DMP; SUL; FEN; PEM 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 blappcs 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
3338 | 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 sull 99.64 | 3000410 SUL 100

OR: Orientacion, %ID: Porcentaje de identidad, ARO: Numero de Antibiotic Resistance Ontology en la Comprehensive Antibiotic
Resistance Database, %Cob: Porcentaje de cobe#ht&; Aminoglucésidos, CPN: Carbapenémicos, CFP: Cefalosporinas, PAM:
Penams, DSADesinfectantes y antisépticos, FLU: Fluoroquinolonas, TET: Tetraciclinas, GLC: Glicilciclinas, MAC: Macrélidos, LIN:
Lincosamidas, RIF: Rifamicina, DMP: Diaminopirimidinas, FEN: Fenicoles, PEM: Penems, PEP: Péptidos, FOS: Acidos fodfidnicos, S
Sulfonamidis, EST: Estreptograminas, AMC: Aminocumarinas, MON: dbactamicos, BIC: Biciclomicinad.os genes subrayados
representan mutaciones puntuat&.gencprXno esté asociado con resistencia a desinfectantes y antisépticos, pero se agippd con
por conveniencia de espacio debido a su casi idéntico perfil de resistencias asociadas.
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ANEXO 5. Alineamiento en BLASTn para analisis del viruloma deA. baumanniiy P. aeruginosa
Longitud Longitud

Longitud Inicio| Fin | Inicio | Fin

Cepa Gen Gen Contig Contig %ID (overlap) %Cob| M | G Gen| Gen |Contig|Contig E-value |Bit Score
A20511 tsaP 1155 8 164603 | 98.961] 1155 | 100%]| 12 1 1155 | 158980 157826 0 2067
pilR 1422 19 73604 [97.961] 1422 | 100%| 29 1 1422 | 33136 31715 0 2466
pilS 1569 19 73604 [98.024 1569 | 100% 1 1569 | 34729 33161 0 2726
gspO 861 1 364238 | 100 861 | 100% 1 861 |313194 314054 0 1591
pilC 1227 1 364238 | 100 1227 | 100% 1 1227 | 311968313194 0 2266
pilB 1713 1 364238 | 100 1713 | 100% 1 1713 | 310226311938 0 3164
fimV 1365 1 364238 | 100 1365 | 100% 1 1365 | 202602 203966 0 2521
pilF 801 1 364238 | 100 801 |100% 1 801 |123493 122693 0 1480
pilu 1119 6 174924 | 100 1119 | 100% 1 1119 | 147711148829 0 2067
pilT 1038 6 174924 | 100 1038 | 100% 1 1038 | 146646 147683 0 1917
pilJ 2079 9 147033 | 100 2079 | 100% 1 2079 | 130250128172 0 3840
pill 537 9 147033 | 100 537 | 100% 1 537 130833130297 0 992
pilH 363 9 147033 | 100 363 | 100% 1 363 131256130894 0 671
pilG 384 9 147033 | 100 384 | 100% 1 384 131663 13128(0 0 710
fimT 516 12 114068 | 100 516 | 100% 1 516 101128100613 0 953
pilE 426 4 196445 | 100 426 | 100% 1 426 | 139661 139234 0 787
RS16840| 483 4 196445 | 100 483 | 100% 1 483 | 140140 139658 0 893
pilY1 3855 4 196445 | 98.859 3855 | 100% 1 3855 | 144007140153 0 6876
pilX 819 4 196445 [98.657] 819 | 100% 1 819 [144837 144019 0 1452
pilw 1002 4 196445 | 99.301] 1002 | 100% 1 1002 | 145835144834 0 1812
pilV 561 4 196445 (99.822] 561 | 100% 1 561 |146396 145834 0 1031
fimU 474 4 196445 [98.523 474 | 100% 1 474 | 146863 146397 0 837
pilA 438 4 196445 |96.119 438 | 100% 1 438 | 156596 156162 0 712
pilQ 2166 4 196445 | 98.43| 2166 | 100% 1 2166 | 171555169390 0 3812
pilP 528 4 196445 [99.242] 528 | 100% 1 528 172150171623 0 953
pilo 741 4 196445 [99.595 741 |100% 1 741 172901172161 0 1352
pilN 642 4 196445 [99.533 642 | 100% 1 642 173539172898 0 1170
pilM 1059 4 196445 |98.772] 1059 | 100% 1 1059 | 174597173539 0 1884
bap 6069 17 86038 |99.965 5662 | 93% 408 | 6069 1 5662 0 10445
bap 6069 17 86038 [90.476/ 63 1% 81 143 1 63 | 1.04E15| 84.2

bap 6069 118 302 |99.338 302 5%
bap 6069 118 302 92.5 80 1%
bap 6069 118 302 [97.368 38 1%
bap 6069 129 162 95.541 157 3%
bap 6069 131 142 190.141] 142 2%
bap 6069 131 142 195.238 105 2%
bap 6069 140 110 |97.778] 45 1%

106 | 407 1 302 |3.08E155 547
80 223 302 | 3.70E25| 115
433 | 470 1 38 |3.78E10| 65.8
129 | 285 1 157 | 2.71E66 252
291 | 432 1 142 | 2.78E46 185
105 38 142 |1.01E40| 167
128 66 110 | 4.86E14| 78.7
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csuAB 537 7 165579 | 100 537 | 100% 1 537 [142321)142857 0 992
CSUA 548 7 165579 [99.818 549 |100% 1 548 [14293214348(Q 0 1007
csuB 519 7 165579 | 100 519 |100% 1 519 |143486 144004 0 959
csuC 834 7 165579 | 100 834 | 100% 1 834 [143998 144831 0 1541
csuD 2499 7 165579 | 100 2499 | 100% 1 2499 1448281473264 0 4615
CsuE 1020 7 165579 [99.804 1020 | 100% 1 1020 | 147323148342 0 1873
pgaA 2439 31 38698 |99.918 2439 | 100% 1 2439 | 3209 | 771 0 4494
pgaB 1830 16 94757 | 100 1066 | 58% 765 | 1830 1 1066 0 1969
pgaB 1830 31 38698 | 100 771 42% 1 771 771 1 0 1424
pgaC 1248 16 94757 | 100 1248 | 100% 1 1248 | 1066 | 2313 0 2305
pgaD 465 16 94757 | 100 465 | 100% 1 465 | 2310 | 2774 0 859
abal 567 8 164603 | 98.765 567 | 100% 1 567 102404101838 0 1009
abaR 717 8 164603 [98.466] 717 |100%| 11 1 717 1103644104360 0 1264

A20912 tsaP 1155 9 162451 [98.961] 1155 |100%| 12 1 1155 156828 155674 0 2067
pilR 1422 14 106354 [97.961] 1422 | 100%]| 29 1 1422 | 65808 | 64387 0 2466
pilS 1569 14 106354 [98.024] 1569 |100%| 31 1 1569 | 67401 | 65833 0 2726

gspO/pilD| 861 1 364195 | 100 861 |100%| O 1 861 | 51045| 50185 0 1591
pilC 1227 1 364195 | 100 1227 [100%| O 1 1227 | 52271 51045 0 2266
pilB 1713 1 364195 | 100 1713 [100%| O 1 1713 | 54013 | 52301 0 3164
fimV 1365 1 364195 | 100 1365 |100%| O 1 1365 | 161637160273 0 2521
pilF 801 1 364195 | 100 801 |100%| O 1 801 |240746 241544 0 1480
pilu 1119 3 264147 | 100 1119 |100%| O 1 1119 | 17048 | 15930 0 2067
pilT 1038 3 264147 | 100 1038 | 100%| O 1 1038 | 18113| 17076 0 1917
pilJ 2079 10 146981 | 100 2079 |100%| O 1 2079 [130197/128119 0 3840
pill 537 10 146981 | 100 537 |100%| O 1 537 1130780 130244 0 992
pilH 363 10 146981 | 100 363 [ 100%| O 1 363 [131203 130841 0 671
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Longitud

Longitud

Longitud

Inicio

Fin

Inicio

Fin

Cepa Gen Gen Contig %ID (overlap) %Cob| M | G Gen | Gen |Contig | Contig E-value |Bit Score
A20912 pilG 384 10 | 146981 | 100 384 |100%| O | O 1 384 131610131227 0 710
fimT 516 19 75059 | 100 516 |[100%| O | O 1 516 | 12941 13456 0 953
pilE 426 6 189553 | 100 426 |100%| 0 | O 1 426 | 136820137245 0 787
RS16840| 483 6 189553 | 100 483 |100%| 0 | O 1 483 136341136823 0 893
pilY1 3855 6 189553 [98.859 3855 | 100%| 44| O 1 3855 | 132474136328 0 6876
pilx 819 6 189553 [98.657] 819 |100%| 11| O 1 819 |131644 132462 0 1452
pilw 1002 6 189553 [99.301] 1002 |100%| 7 | O 1 1002 | 130646 131647 0 1812
pilV 561 6 189553 [99.822] 561 |100%| 1 | O 1 561 |130085 130645 0 1031
fimU 474 6 189553 [98.523 474 |100%| 7 | O 1 474 1129618 130091 0 837
pilA 438 6 189553 [96.119] 438 | 100%| 14| 2 1 438 119885120319 0 712
pilQ 2166 6 189553 | 98.43| 2166 |100%| 34| O 1 2166 | 104926107091 0 3812
pilP 528 6 189553 [99.242] 528 |100%| 4 | O 1 528 104331104858 0 953
piloO 741 6 189553 [99.595 741 |100%| 3 | O 1 741 103580104320 0 1352
pilN 642 6 189553 [99.533 642 |100%| 3 | O 1 642 102942103583 0 1170
pilM 1059 6 189553 [98.772] 1059 |100%| 13| O 1 1059 |101884 102942 0 1884
bap 6069 2 277201 |99.965 5662 | 93% | 2 | 0 | 408 | 6069 1 5662 0 10445
bap 6069 277201 |90.476 63 1% | 6 | 0 | 81 143 1 63 |1.07E15| 84.2
bap 6069 147 100 147 2% | 0 | 0 | 106 | 252 147 1 2.13E72| 272
bap 6069 147 195.122 41 1% | 2 | O | 436 | 476 144 104 | 3.87E10| 65.8
bap 6069 151 |92.715 151 2% | 11| 0 | 87 237 151 1 2.81E56| 219
bap 6069 151 |95.161 62 1% | 3 | 0 | 415| 476 150 89 |3.82E20 99
bap 6069 143 189.474 76 1% | 8 | 0| 84 159 66 141 |1.37E19| 97.1
csuAB 537 177856 | 100 537 |[100%| O | O 1 537 | 23259 22723 0 992
CSUA 548 177856 [99.818 549 |100%| 0 | 1 1 548 | 22648 | 22100 0 1007
csuB 519 177856 | 100 519 |100%| O | O 1 519 | 22094 | 21576 0 959
csuC 834 177856 | 100 834 |100%| O | O 1 834 | 21582 20749 0 1541
csubD 2499 177856 | 100 2499 |100%| 0 | O 1 2499 | 20752 18254 0 4615
csukE 1020 177856 [99.804 1020 |100%| 2 | O 1 1020 | 18257| 17238 0 1873
pgaA 2439 111365 [99.918 2439 |100%| 2 | O 1 2439 | 35490 37928 0 4494
pgaB 1830 111365 | 100 1830 |100%| O | O 1 1830 | 37928 39757 0 3380
pgaC 1248 111365 | 100 1248 |100%| O | O 1 1248 | 39757| 41004 0 2305
pgabD 465 111365 | 100 465 |100%| 0 | O 1 465 | 41001 41465 0 859
abal 567 162451 [98.765 567 |100%| 7 | O 1 567 100252 99686 0 1009
abaR 717 162451 [98.466 717 |100%| 11| O 1 717 101492102208 0 1264
A20997 tsaP 1155 165451 [98.615 1155 | 100%| 16 | O 1 1155 | 159826 158672 0 2045
pilR 1422 88597 |98.805 1422 |100%| 17| O 1 1422 | 48133 46712 0 2532
pilS 1569 88597 |98.088 1569 |100%| 30| O 1 1569 | 49725 48157 0 2732
gspO 861 347272 197.909 861 |100%| 18| O 1 861 |296237297097 0 1491
pilC 1227 1 347272 198.941] 1227 |100%| 13| O 1 1227 295011296237 0 2194
pilB 1713 1 347272 198.949 1713 |100%| 18| O 1 1713 | 293269 294981 0 3064
fimV 1365 1 347272 199.267| 1365 |100%| 10| O 1 1365 | 185646 187010 0 2466
pilF 801 1 347272 199.376) 801 [100%| 5 | O 1 801 |106091 105291 0 1452
pilu 1119 2 321860 | 98.481] 1119 |100%| 17| O 1 1119 | 26416 | 25298 0 1973
pilT 1038 2 321860 | 98.073 1038 |100%| 20| O 1 1038 | 27481 26444 0 1807
pilJ 2079 9 162521 [99.327| 2079 |100%| 14| O 1 2079 | 130728 132806 0 3762
pill 537 9 162521 [99.441] 537 |100%| 3 | O 1 537 130145130681 0 976
pilH 363 9 162521 [99.449 363 |100%| 2 | O 1 363 129722130084 0 660
pilG 384 9 162521 | 99.74| 384 |100%| 1 | O 1 384 129315129699 0 704
fimT 516 9 162521 [98.837] 516 |100%| 6 | O 1 516 |101011100496 0 920
pilE 426 3 238740 | 100 426 | 100%| 0 | O 1 426 | 142815142397 0 787
RS16840 483 3 238740 |97.723 483 |100%| 11| O 1 483 143294142812 0 832
pilY1 3855 3 238740 {99.326) 3855 |100%| 26 | O 1 3855 | 147161 143307 0 6975
pilx 819 3 238740 |98.657 819 |100%| 11| O 1 819 [147991147173 0 1452
pilw 1002 3 238740 (99.202 1002 |100%| 8 | O 1 1002 | 148989 147988 0 1807
pilV 561 3 238740 (99.643 561 [100%| 2 | O 1 561 |149550 148997 0 1026
fimU 474 3 238740 (99.156) 474 |100%| 4 | O 1 474 150017149544 0 854
pilA 438 3 238740 96.939 98 22% | 3 | 0 1 98 158543158446 2.59E41| 165
pilQ 2166 3 238740 |98.846) 2166 | 100%| 25| O 1 2166 | 173504171339 0 3862
pilP 528 3 238740 (98.485 528 |100%| 8 | O 1 528 |174094 173567 0 931
pilo 741 3 238740 | 98.92| 741 |100%| 8 | O 1 741 174845174105 0 1325
pilN 642 3 238740 (99.377| 642 |100%| 4 | O 1 642 175483174842 0 1164
pilM 1059 3 238740 | 99.15| 1059 [100%| 9 | O 1 1059 | 176541175483 0 1906
bap 6069 29 37982 |98.475 5246 | 86% | 70 | 9 | 829 | 6069 | 37703| 32463 0 9236
csuAB 537 20 80254 | 98.51| 537 |100%| 8 | O 1 537 | 10897 10361 0 948
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Longitud

Longitud

Longitud

Inicio

Fin

Inicio

Fin

Cepa Gen Gen Contig Contig %ID (overlap) %Cob| M | G Gen| Gen |Contig|Contig E-value |Bit Score
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 | O 1 519 | 9732 | 9214 0 926
csuC 834 20 80254 [98.681] 834 |100%| 11| O 1 834 | 9220 | 8387 0 1480
csubD 2499 20 80254 |98.279 2499 |100%| 43| O 1 2499 | 8390 | 5892 0 4377
csukE 1020 20 80254 [98.039 1020 |100%| 20| O 1 1020 | 5895 | 4876 0 1773
pgaA 2439 15 93152 | 98.36| 2439 |100%| 40| O 1 2439 | 47846 | 50284 0 4283
pgaB 1830 15 93152 | 98.47| 1830 |100%| 28| O 1 1830 | 50284 | 52113 0 3225
pgaC 1248 15 93152 |97.837| 1248 |100%| 27| O 1 1248 | 52113 53360 0 2156
pgab 465 15 93152 |98.065 465 |100%| 9 | O 1 465 | 53357 53821 0 809
abal 567 8 165451 [99.295 567 |100%| 4 | O 1 567 104041103475 0 1026
abaR 717 8 165451 [98.605 717 |100%| 10| O 1 717 1105282105999 0 1269
A201742| tsaP 1155 26 51656 [98.961] 1155 |100%| 12| O 1 1155 | 45939 44785 0 2067
pilR 1422 20 79904 |97.961] 1422 |100%| 29| O 1 1422 | 39436 38015 0 2466
pilS 1569 20 79904 [98.024 1569 |100%| 31| O 1 1569 | 41029 | 39461 0 2726
gspO 861 6 139982 | 100 861 |100%| O | O 1 861 | 51045| 50185 0 1591
pilC 1227 6 139982 | 100 1227 |100%| O | O 1 1227 | 52271| 51045 0 2266
pilB 1713 6 139982 | 100 1713 |100%| O | O 1 1713 | 54013 | 52301 0 3164
fimV 1365 1 223972 | 100 1365 |100%| O | O 1 1365 | 202500 203864 0 2521
pilF 801 1 223972 | 100 801 [100%| 0 | O 1 801 |123391 12259 0 1480
pilu 1119 5 164611 | 100 1119 |100%| O | O 1 1119 | 16901 | 15783 0 2067
pilT 1038 5 164611 | 100 1038 |100%| O | O 1 1038 | 17966 | 16929 0 1917
pilJ 2079 19 82224 | 100 2079 |100%| 0 | O 1 2079 | 16785| 18863 0 3840
pill 537 19 82224 | 100 537 |[100%| O | O 1 537 | 16202 | 16738 0 992
pilH 363 19 82224 | 100 363 |[100%| O | O 1 363 | 15779 16141 0 671
pilG 384 19 82224 | 100 384 |100%| O | O 1 384 | 15372| 15755 0 710
fimT 516 11 | 114069 | 100 516 |100%| O | O 1 516 | 12942 13457 0 953
pilE 426 4 177763 | 100 426 |100%| 0 | O 1 426 | 152637153062 0 787
RS16840| 483 4 177763 | 100 483 |100%| 0 | O 1 483 | 152158 152640 0 893
pilYl 3855 4 177763 |98.859 3855 |100%| 44| O 1 3855 |148291) 152145 0 6876
pilx 819 4 177763 |98.657] 819 |100%| 11| O 1 819 147461148279 0 1452
pilwW 1002 4 177763 [99.301] 1002 |100%| 7 | O 1 1002 | 146463 147464 0 1812
pilVv 561 4 177763 (99.822] 561 |100%| 1 | O 1 561 |145902 146462 0 1031
fimU 474 4 177763 |98.523 474 |100%| 7 | O 1 474 | 145435145908 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| O 1 2166 | 120743122908 0 3812
pilP 528 4 177763 [99.242 528 |100%| 4 | O 1 528 120148120675 0 953
piloO 741 4 177763 [99.595 741 |100%| 3 | O 1 741 119397120137 0 1352
pilN 642 4 177763 [99.533 642 |100%| 3 | O 1 642 118759119400 0 1170
pilM 1059 4 177763 [98.772 1059 |100%| 13| O 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 |1.04E15| 84.2
bap 6069 | 181 172 |97.076] 171 3% | 5| 0] 82 252 171 1 2.06E77| 289
bap 6069 | 181 172 192.647| 68 1% | 5 | O | 409 | 476 171 104 | 3.73E20 99
bap 6069 | 192 109 100 109 2% | 0 | 0 | 299 | 407 109 1 2.76E51| 202
bap 6069 | 192 109 92.5 80 1% | 6 | O 1 80 80 1 3.70E25| 115
bap 6069 | 185 143 189.474 76 1% | 8 | 0 | 84 159 78 3 1.34E19| 97.1
csuAB 537 30 42501 | 100 537 |100%| O | O 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%| O | O 1 519 | 20408 | 20926 0 959
csuC 834 30 42501 | 100 834 |100%| O | O 1 834 | 20920 21753 0 1541
csubD 2499 30 42501 | 100 2499 |100%| 0 | O 1 2499 | 21750 24248 0 4615
csuE 1020 30 42501 [99.804 1020 |100%| 2 | O 1 1020 | 24245 25264 0 1873
pgaA 2439 9 126407 [99.918 2439 |100%| 2 | O 1 2439 | 90918 | 88480 0 4494
pgaB 1830 9 126407 | 100 1830 |100%| O | O 1 1830 | 88480 86651 0 3380
pgaC 1248 9 126407 | 100 1248 |100%| O | O 1 1248 | 86651 | 85404 0 2305
pgaD 465 9 126407 | 100 465 |100%| 0 | O 1 465 | 85407 | 84943 0 859
abal 567 24 57233 |98.765 567 |100%| 7 | O 1 567 | 2122 | 2688 0 1009
abaR 717 24 57233 |98.466| 717 |100%| 11| O 1 717 882 166 0 1264
A201836| tsaP 1155 34 43786 [98.961 1155 |100%| 12| O 1 1155 | 38162| 37008 0 2067
pilR 1422 17 74502 |98.805 1422 |100%| 17| O 1 1422 | 34038 32617 0 2532
pilS 1569 17 74502 |98.088 1569 |100%| 30| O 1 1569 | 35630 34062 0 2732
gspO 861 1 239633 |97.909 861 |100%| 18| O 1 861 | 18598| 17738 0 1491
pilC 1227 1 239633 198.941] 1227 |100%| 13| O 1 1227 | 19824 | 18598 0 2194
pilB 1713 1 239633 198.949 1713 | 100%| 18| O 1 1713 | 21566 | 19854 0 3064
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Cepa Gen Loggé:]ud Contig Lg;?]'tti;d %ID I(_c?\zgrllt;g) %Cob| M | G Iggr? (E:ann Clirl)lfllt?g Csmig E-value |Bit Score
A201836] fimV 1365 1 239633 [99.267] 1365 |100%| 10| O 1 1365 129092127728 0 2466
pilF 801 1 239633 [99.376)f 801 |100%| 5 | O 1 801 | 208647209447 0 1452
pilu 1119 53 24591 |98.391] 1119 [100%| 18| O 1 1119 | 20245| 21363 0 1967
pilT 1038 53 24591 | 98.17| 1038 [100%| 19| O 1 1038 | 19180 20217 0 1812
pilJ 2079 4 151002 [99.327] 2079 |100%| 14| O 1 2079 | 59494 | 57416 0 3762
pill 537 4 151002 [99.441] 537 [100%| 3 | O 1 537 | 60077 | 59541 0 976
pilH 363 4 151002 [99.449] 363 |100%| 2 | O 1 363 | 60500| 60138 0 660
pilG 384 4 151002 | 99.74| 384 |100%| 1 | O 1 384 | 60907 | 60524 0 704
fimT 516 4 151002 [98.837] 516 |[100%| 6 | O 1 516 | 89211| 89726 0 920
pilE 426 3 159777 |91.315] 426 |100%| 37| O 1 426 [1158891163145.88E167| 582
RS16840[ 483 3 159777 198.344] 483 |[100%| 8 | O 1 483 (115410115892 0 848
pilY1l 3855 3 159777 |99.222 3855 |100%| 30| O 1 3855 | 111543115397 0 6953
pilX 819 3 159777 |98.535] 819 [100%| 12| O 1 819 |110713111531 0 1447
pilw 1002 3 159777 |98.603] 1002 |100%| 14| O 1 1002 [10971511071§ 0 1773
pilVv 561 3 159777 199.109] 561 [100%| 5 | O 1 561 |109154/109714 0 1009
fimU 474 3 159777 |98.945] 474 [100%| 5 | O 1 474 (108687109160 0 848
pilA 438 3 159777 | 95.89| 438 |100%| 15| 2 1 438 | 98952| 99386 0 706
pilQ 2166 3 159777 198.846| 2166 |100%| 25| O 1 2166 | 83995 86160 0 3862
pilP 528 3 159777 |98.485 528 [100%| 8 | O 1 528 | 83405]| 83932 0 931
pilO 741 3 159777 199.055] 741 [100%| 7 | O 1 741 | 82654 | 83394 0 1330
pilN 642 3 159777 199.377] 642 [100%| 4 | O 1 642 | 82016| 82657 0 1164
pilM 1059 3 159777 | 99.15| 1059 [100%| 9 [ O 1 1059 | 80958 | 82016 0 1906
bap 6069 20 62393 |98.475 5246 | 86% | 70| 9 | 829 | 6069 | 62234 | 56994 0 9236
CSUAB 537 45 32911 | 98.51| 537 [100%| 8 | O 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 | O 1 519 | 23479 23997 0 926
csuC 834 45 32911 |98.681 834 [100%| 11| O 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| O 1 1020 | 27316 28335 0 1768
pgaA 2439 19 66723 |98.319 2439 [100%| 41| O 1 2439 | 37495 39933 0 4277
pgaB 1830 19 66723 | 98.47| 1830 [100%| 28| O 1 1830 | 39933 | 41762 0 3225
pgaC 1248 19 66723 |97.837| 1248 |100%| 27| O 1 1248 | 41762 | 43009 0 2156
pgaD 465 19 66723 |98.065 465 [100%| 9 | O 1 465 | 43006| 43470 0 809
abal 567 6 119885 [98.765] 567 [100%| 7 | O 1 567 | 18218]| 18784 0 1009
abaR 717 6 119885 [98.466| 717 [100%| 11| O 1 717 | 16978 16262 0 1264
A201863 tsaP 1155 23 59074 |98.615 1155 [100%| 16| O 1 1155 | 53449| 52295 0 2045
pilR 1422 15 88597 |98.805 1422 [100%| 17| O 1 1422 | 48133 46712 0 2532
pilS 1569 15 88597 |98.088 1569 [100%| 30| O 1 1569 | 49725| 48157 0 2732
gspO 861 1 347174 [97.909 861 |100%| 18| O 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 198.949 1713 [100%| 18| O 1 1713 | 54004 | 52292 0 3064
fimV 1365 1 347174 [99.267] 1365 |100%| 10| O 1 1365 |161529 160165 0 2466
pilF 801 1 347174 199.376f 801 [100%| 5 | O 1 801 |241084241884 0 1452
pilu 1119 4 156195 (98.481] 1119 |100%| 17| O 1 1119 [12983213095( 0 1973
pilT 1038 4 156195 [98.073] 1038 |100%| 20| O 1 1038 | 128767129804 0 1807
pild 2079 26 58100 |99.327] 2079 |[100%| 14| O 1 2079 | 47114 | 49192 0 3762
pill 537 26 58100 |99.441 537 [100%| 3 | O 1 537 | 46531| 47067 0 976
pilH 363 26 58100 |99.449 363 [100%| 2 | O 1 363 | 46108| 46470 0 660
pilG 384 26 58100 | 99.74| 384 [100%| 1 | O 1 384 | 45701 | 46084 0 704
fimT 516 26 58100 |98.837] 516 [100%| 6 | O 1 516 | 17397| 16882 0 920
pilE 426 20 64223 | 100 426 [100%| 0 | O 1 426 | 12946| 12521 0 787
RS16840[ 483 20 64223 |97.723 483 [100%| 11| O 1 483 | 13425] 12943 0 832
pilYl 3855 20 64223 |99.326) 3855 [100%| 26| O 1 3855 | 17292 13438 0 6975
pilX 819 20 64223 |98.657] 819 [100%| 11| O 1 819 | 18122]| 17304 0 1452
pilw 1002 20 64223 199.202 1002 [100%| 8 | O 1 1002 | 19120 18119 0 1807
pilV 561 20 64223 |99.643 561 [100%| 2 | O 1 561 | 19681| 19121 0 1026
fimU 474 20 64223 |99.156) 474 [100%| 4 | O 1 474 | 20148 19675 0 854
pilA 438 20 64223 |96.939 98 2% | 3 | 0 1 98 28674 | 28577| 2.55E41 165
pilQ 2166 20 64223 198.846) 2166 [100%| 25| 0O 1 2166 | 43635| 41470 0 3862
pilP 528 20 64223 |98.485 528 [100%| 8 | O 1 528 | 44225]| 43698 0 931
pilO 741 20 64223 | 98.92| 741 |[100%| 8 | O 1 741 | 44976 | 44236 0 1325
pilN 642 20 64223 |99.377] 642 [100%| 4 | O 1 642 | 45614 | 44973 0 1164
pilM 1059 20 64223 | 99.15| 1059 [100%| 9 | O 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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Longitud

Longitud

Longitud

Inicio

Fin

Inicio

Fin

Cepa Gen Gen Contig Contig %ID (overlap) %Cob| M | G Gen| Gen |Contig|Contig E-value |Bit Score
A201863| csuAB 537 17 79601 | 98.51| 537 |100%| 8 | O 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 | O 1 519 | 69871 70389 0 926
csuC 834 17 79601 [98.681] 834 |100%| 11| O 1 834 | 70383 71216 0 1480
csuD 2499 17 79601 [98.279 2499 |100%| 43| O 1 2499 | 71213| 73711 0 4377
csukE 1020 17 79601 |98.039 1020 |100%| 20| O 1 1020 | 73708 74727 0 1773
pgaA 2439 12 93152 | 98.36| 2439 |100%| 40| O 1 2439 | 45307 | 42869 0 4283
pgaB 1830 12 93152 | 98.47| 1830 |100%| 28| O 1 1830 | 42869 | 41040 0 3225
pgaC 1248 12 93152 |97.837| 1248 |100%| 27| O 1 1248 | 41040| 39793 0 2156
pgabD 465 12 93152 |98.065 465 |100%| 9 | O 1 465 | 39796 39332 0 809
abal 567 10 | 106246 [99.295 567 |100%| 4 | O 1 567 |104032 103466 0 1026
abaR 717 10 | 106246 [98.605 717 |100%| 10| O 1 717 1105273105989 0 1269
A201884| tsaP 1155 6 162451 [98.961] 1155 |100%| 12| O 1 1155 | 5624 | 6778 0 2067
pilR 1422 14 | 105785 [97.961] 1422 |100%| 29| O 1 1422 | 39978| 41399 0 2466
pilS 1569 14 | 105785 [98.024 1569 |100%| 31| O 1 1569 | 38385| 39953 0 2726
gspO 861 1 364029 | 100 861 |100%| O | O 1 861 | 51045]| 50185 0 1591
pilC 1227 1 364029 | 100 1227 |100%| O | O 1 1227 | 52271| 51045 0 2266
pilB 1713 1 364029 | 100 1713 |100%| O | O 1 1713 | 54013| 52301 0 3164
fimV 1365 1 364029 | 100 1365 |100%| O | O 1 1365 |161471/160107 0 2521
pilF 801 1 364029 | 100 801 |100%| O | O 1 801 |240580 241380 0 1480
pilu 1119 2 252202 | 100 1119 |100%| O | O 1 1119 | 17042| 15924 0 2067
pilT 1038 2 252202 | 100 1038 | 100%| 0 | O 1 1038 | 18107| 17070 0 1917
pilJ 2079 36 27710 | 100 2079 |100%| 0 | O 1 2079 | 16785 18863 0 3840
pill 537 36 27710 | 100 537 [100%| O | O 1 537 | 16202| 16738 0 992
pilH 363 36 27710 | 100 363 |100%| O | O 1 363 | 15779 16141 0 671
pilG 384 36 27710 | 100 384 |100%| O | O 1 384 | 15372| 15755 0 710
fimT 516 17 75059 | 100 516 |[100%| O | O 1 516 | 12941 13456 0 953
pilE 426 5 189449 | 100 426 | 100%| 0 | O 1 426 | 52734 | 52309 0 787
RS16840 483 5 189449 | 100 483 |100%| 0 | O 1 483 | 53213]| 52731 0 893
pilY1l 3855 5 189449 [98.859 3855 | 100%| 44| O 1 3855 | 57080 | 53226 0 6876
pilX 819 5 189449 [98.657] 819 |100%| 11| O 1 819 | 57910]| 57092 0 1452
pilwW 1002 5 189449 [99.301] 1002 |100%| 7 | O 1 1002 | 58908 | 57907 0 1812
pilV 561 5 189449 (99.822] 561 |100%| 1 | O 1 561 | 59469 | 58909 0 1031
fimuU 474 5 189449 [98.523] 474 |100%| 7 | O 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| O 1 2166 | 84628 | 82463 0 3812
pilP 528 5 189449 [99.242] 528 |100%| 4 | O 1 528 | 85223 | 84696 0 953
piloO 741 5 189449 [99.595 741 |100%| 3 | O 1 741 | 85974 | 85234 0 1352
pilN 642 5 189449 [99.533 642 |100%| 3 | O 1 642 | 86612 | 85971 0 1170
pilM 1059 5 189449 [98.772] 1059 |100%| 13| O 1 1059 | 87670| 86612 0 1884
bap 6069 33 37652 [99.965 5662 | 93% | 2 | O | 408 | 6069 1 5662 0 10445
bap 6069 33 37652 [90.476/ 63 1% | 6 | 0 | 81 143 1 63 | 1.07E15| 84.2
bap 6069 | 118 147 100 147 2% | 0 | 0 | 106 | 252 1 147 | 2.13E72| 272
bap 6069 | 118 147 |97.368 38 1% | 1 | 0 | 433| 470 1 38 |3.87E10| 65.8
bap 6069 | 117 151 |92.715 151 2% | 11| 0 | 87 237 1 151 | 2.81E56| 219
bap 6069 | 117 151 |95.161 62 1% | 3 | 0 | 415| 476 2 63 | 3.82E20 99
bap 6069 | 120 133  |90.909 66 1% | 6 | 0 | 84 149 68 3 2.30E17| 89.8
csuAB 537 7 152882 | 100 537 [100%| O | O 1 537 | 23259 22723 0 992
CSUA 548 7 152882 [99.818 549 |100%| O | 1 1 548 | 22648 | 22100 0 1007
csuB 519 7 152882 | 100 519 |100%| O | O 1 519 | 22094 | 21576 0 959
csuC 834 7 152882 | 100 834 |100%| O | O 1 834 | 21582| 20749 0 1541
csubD 2499 7 152882 | 100 2499 |100%| 0 | O 1 2499 | 20752| 18254 0 4615
csukE 1020 7 152882 [99.804 1020 |100%| 2 | O 1 1020 | 18257 | 17238 0 1873
pgaA 2439 12 111365 [99.918 2439 |100%| 2 | O 1 2439 | 75876 | 73438 0 4494
pgaB 1830 12 111365 | 100 1830 |100%| O | O 1 1830 | 73438 71609 0 3380
pgaC 1248 12 111365 | 100 1248 |100%| O | O 1 1248 | 71609 | 70362 0 2305
pgab 465 12 111365 | 100 465 |100%| 0 | O 1 465 | 70365]| 69901 0 859
abal 567 6 162451 [98.765 567 |100%| 7 | O 1 567 | 62200| 62766 0 1009
abaR 717 6 162451 [98.466/ 717 |100%| 11| O 1 717 | 60960 | 60244 0 1264
A202386| tsaP 1155 7 115927 [98.961] 1155 | 100%| 12| O 1 1155 | 110303109149 0 2067
pilR 1422 19 66175 |98.805 1422 |100%| 17| O 1 1422 | 32141 | 33562 0 2532
pilS 1569 19 66175 |98.088 1569 |100%| 30| O 1 1569 | 30549 32117 0 2732
gspO 861 2 239732 |97.909 861 |100%| 18| O 1 861 | 18598| 17738 0 1491
pilC 1227 2 239732 198.941 1227 |100%| 13| O 1 1227 | 19824 | 18598 0 2194
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Cepa Gen Loggé:]ud Contig Lg;?]'tti;d %ID I(_c?\zgrllt;g) %Cob| M | G Iggr? (E:ann Clirl)lfllt?g Csmig E-value |Bit Score
A202386] pilB 1713 2 239732 [98.949 1713 |100%| 18| O 1 1713 | 21566| 19854 0 3064
fimV 1365 2 239732 [99.267] 1365 |100%| 10| O 1 1365 129191127827 0 2466
pilF 801 2 239732[99.376f 801 |100%| 5 | O 1 801 | 208746209546 0 1452
pilu 1119 44 28641 |98.391 1119 [100%| 18| O 1 1119 | 24295| 25413 0 1967
pilT 1038 44 28641 | 98.17| 1038 [100%| 19| O 1 1038 | 23230 24267 0 1812
pilJ 2079 10 102495 [99.327] 2079 |[100%| 14| O 1 2079 | 10987 | 8909 0 3762
pill 537 10 102495 [99.441] 537 |100%| 3 | O 1 537 | 11570]| 11034 0 976
pilH 363 10 102495 (99.449] 363 [100%| 2 | O 1 363 | 11993 11631 0 660
pilG 384 10 102495 | 99.74| 384 |100%| 1 | O 1 384 | 12400| 12017 0 704
fimT 516 10 102495 (98.837] 516 |100%| 6 | O 1 516 | 40704| 41219 0 920
pilE 426 6 119139 (91.315] 426 |[100%| 37| O 1 426 | 1607 | 2032 |5.72E167| 582
RS16840[ 483 6 119139 (98.344] 483 |100%| 8 | O 1 483 | 1128 | 1610 0 848
pilYl 3855 8 114285 (99.307] 2743 | 71% | 19| O 1 2743 1111543114285 0 4961
pilY1l 3855 6 119139 (99.013] 1115 | 29% | 11| O [2741| 3855 1 1115 0 1999
pilX 819 8 114285 (98.535 819 |[100%| 12| O 1 819 |110713111531 0 1447
pilW 1002 8 114285 [98.603] 1002 |100%| 14| O 1 1002 [10971511071§ 0 1773
pilVv 561 8 114285(99.109] 561 [100%| 5 | O 1 561 |109154/109714 0 1009
fimU 474 8 114285 (98.945] 474 [100%| 5 | O 1 474 1108687109160 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| O 1 2166 | 83995 86160 0 3862
pilP 528 8 114285 (98.485] 528 |[100%| 8 | O 1 528 | 83405]| 83932 0 931
pilO 741 8 114285 (99.055] 741 |100%| 7 | O 1 741 | 82654 | 83394 0 1330
pilN 642 8 114285 (99.377] 642 [100%| 4 | O 1 642 | 82016| 82657 0 1164
pilM 1059 8 114285 | 99.15| 1059 [100%| 9 [ O 1 1059 | 80958 | 82016 0 1906
bap 6069 36 37981 |98.475 5246 | 86% | 70| 9 | 829 | 6069 | 280 | 5520 0 9236
CSuAB 537 41 31976 | 98.51| 537 [100%| 8 | O 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 | O 1 519 | 22544 23062 0 926
csuC 834 41 31976 |98.681 834 [100%| 11| O 1 834 | 23056 | 23889 0 1480
csuD 2499 41 31976 |98.279 2499 [100%| 43| 0 1 2499 | 23886 | 26384 0 4377
CSukE 1020 41 31976 |97.843 1020 |[100%| 22| 0O 1 1020 | 26381 | 27400 0 1762
pgaA 2439 18 66720 |98.319 2439 [100%| 41| O 1 2439 | 37495 39933 0 4277
pgaB 1830 18 66720 | 98.47| 1830 [100%| 28| 0O 1 1830 | 39933 41762 0 3225
pgaC 1248 18 66720 |97.837| 1248 |100%| 27| O 1 1248 | 41762| 43009 0 2156
pgaD 465 18 66720 |98.065 465 [100%| 9 | O 1 465 | 43006| 43470 0 809
abal 567 7 115927 |98.765| 567 [100%| 7 | O 1 567 | 53727| 53161 0 1009
abaR 717 7 115927 (98.466| 717 [100%| 11| O 1 717 | 54967 | 55683 0 1264
A2112 tsaP 1155 8 163598 [98.961] 1155 |[100%| 12| O 1 1155 | 157975156821 0 2067
pilR 1422 19 65409 |97.961] 1422 |[100%| 29| O 1 1422 | 24941| 23520 0 2466
pilS 1569 19 65409 |98.024] 1569 [100%| 31| O 1 1569 | 26534 | 24966 0 2726
gspO 861 1 364158 | 100 861 |100%| 0 | O 1 861 |313114/313974 0 1591
pilC 1227 1 364158 | 100 1227 |100%| 0 | O 1 1227 311888313114 0 2266
pilB 1713 1 364158 | 100 1713 |100%| 0 | O 1 1713 [310146/ 311858 0 3164
fimV 1365 1 364158 | 100 1365 [100%| 0 | O 1 1365 |202522203884 0 2521
pilF 801 1 364158 | 100 801 |100%| 0 | O 1 801 123413122613 0 1480
pilu 1119 10 134858 | 100 1119 |100%| 0 | O 1 1119 [117806/118924 0 2067
pilT 1038 10 134858 | 100 1038 |100%| 0 | O 1 1038 | 116741117778 0 1917
pild 2079 9 147030 | 100 2079 [100%| 0 | O 1 2079 1130247128169 0 3840
pill 537 9 147030 | 100 537 |100%| 0 | O 1 537 130830130294 0 992
pilH 363 9 147030 | 100 363 |100%| 0 | O 1 363 |131253 130891 0 671
pilG 384 9 147030 | 100 384 |100%| 0 | O 1 384 131660131277 0 710
fimT 516 13 114115 100 516 |100%| 0 | O 1 516 |101174100659 0 953
pilE 426 3 266496 | 100 426 [100%| 0 | O 1 426 [126660 127085 0 787
RS16840[ 483 3 266496 | 100 483 [100%| 0 | O 1 483 [126181126663 0 893
pilYl 3855 3 266496 [98.859 3855 |100%| 44| O 1 3855 |122314/126168 0 6876
pilX 819 3 266496 [98.657] 819 |100%| 11| O 1 819 |121484122302 0 1452
pilw 1002 3 266496 [99.301] 1002 |100%| 7 | O 1 1002 [120486/121487 0 1812
pilV 561 3 266496 [99.822] 561 |100%| 1 | O 1 561 |119925120485 0 1031
fimU 474 3 266496 [98.523 474 |100%| 7 | O 1 474 1119458119931 0 837
pilA 438 3 266496 [96.119 438 |100%| 14| 2 1 438 |109725110159 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 | O 1 528 | 94171 94698 0 953
pilO 741 3 266496 [99.595 741 |100%| 3 | O 1 741 | 93420| 94160 0 1352
pilN 642 3 266496 [99.533 642 |100%| 3 | O 1 642 | 92782| 93423 0 1170
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Cepa Gen Gen Contig Contig %ID (overlap) %Cob| M | G Gen| Gen |Contig|Contig E-value |Bit Score
A2112 pilM 1059 3 266496 |98.772 1059 |100%| 13| O 1 1059 | 91724| 92782 0 1884
bap 6069 16 86039 [99.965 5662 | 93% | 2 | O | 408 | 6069 | 86039 | 80378 0 10445
bap 6069 16 86039 [88.406/ 69 1% | 8 | 0| 81 149 | 86039 85971| 1.05E15| 84.2
bap 6069 99 222 96.833 221 4% | 7| 0 | 82 302 221 1 |7.20E102 370
bap 6069 99 222 |92.647| 68 1% | 5 | 0 | 409 | 476 221 154 | 3.75E20 99
bap 6069 | 114 105 100 105 2% | 0 | O | 303 | 407 105 1 4.65E49| 195
bap 6069 | 114 105 92.5 80 1% | 6 | 0 1 80 80 1 3.73E25| 115
bap 6069 | 111 112 87.5 112 2% | 14| 0 | 191 | 302 1 112 |1.33E29| 130
bap 6069 | 103 143  |89.474 76 1% | 8 | 0 | 84 159 66 141 |1.35E19| 97.1
csuAB 537 20 61724 | 100 537 |[100%| 0 | O 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%| O | O 1 519 | 21808 21290 0 959
csuC 834 20 61724 | 100 834 |100%| O | O 1 834 | 21296 20463 0 1541
csuD 2499 20 61724 | 100 2499 |100%| 0 | O 1 2499 | 20466 | 17968 0 4615
csukE 1020 20 61724 [99.902] 1020 |100%| 1 | O 1 1020 | 17971| 16952 0 1879
pgaA 2439 11 | 131814 [99.918 2439 |100%| 2 | O 1 2439 | 33855 36293 0 4494
pgaB 1830 11 | 131814 | 100 1830 |100%| O | O 1 1830 | 36293 | 38122 0 3380
pgaC 1248 11 | 131814 | 100 1248 |100%| O | O 1 1248 | 38122| 39369 0 2305
pgaD 465 11 | 131814 | 100 465 |100%| 0 | O 1 465 | 39366 | 39830 0 859
abal 567 8 163598 [98.765 567 |100%| 7 | O 1 567 101399 100833 0 1009
abaR 717 8 163598 [98.466/ 717 |100%| 11| O 1 717 1102639 103355 0 1264
A21273 tsaP 1155 14 93346 |98.961] 1155 |100%| 12| O 1 1155 | 5624 | 6778 0 2067
pilR 1422 13 | 109126 [97.961] 1422 |100%| 29| O 1 1422 | 68658| 67237 0 2466
pilS 1569 13 | 109126 [98.024 1569 |100%| 31| O 1 1569 | 70251 | 68683 0 2726
gspO 861 1 341885 | 100 861 |100%| O | O 1 861 |313114/313974 0 1591
pilC 1227 1 341885 | 100 1227 |100%| O | O 1 1227 | 311888313114 0 2266
pilB 1713 1 341885 | 100 1713 |100%| 0 | O 1 1713 | 310146 311858 0 3164
fimV 1365 1 341885 | 100 1365 |100%| O | O 1 1365 | 202522203886 0 2521
pilF 801 1 341885 | 100 801 [100%| 0 | O 1 801 123413122613 0 1480
pilu 1119 23 49625 | 100 1119 |100%| O | O 1 1119 | 27204 | 26086 0 2067
pilT 1038 23 49625 | 100 1038 |100%| O | O 1 1038 | 28269 | 27232 0 1917
pilJ 2079 9 146981 | 100 2079 |100%| 0 | O 1 2079 |130197/128119 0 3840
pill 537 9 146981 | 100 537 |100%| O | O 1 537 130780130244 0 992
pilH 363 9 146981 | 100 363 |100%| O | O 1 363 131203 130841 0 671
pilG 384 9 146981 | 100 384 |100%| O | O 1 384 131610131227 0 710
fimT 516 30 38075 | 100 516 |100%| O | O 1 516 | 12942 ]| 13457 0 953
pilE 426 2 292473 | 100 426 | 100%| 0 | O 1 426 | 152637153062 0 787
RS16840| 483 2 292473 | 100 483 |100%| 0 | O 1 483 | 152158 152644 0 893
pilY1 3855 2 292473 198.859 3855 |100%| 44| O 1 3855 |148291) 152145 0 6876
pilX 819 2 292473 198.657] 819 |100%| 11| O 1 819 147461148279 0 1452
pilw 1002 2 292473 199.301] 1002 |100%| 7 | O 1 1002 | 146463 147464 0 1812
pilV 561 2 292473 199.822] 561 [100%| 1 | O 1 561 |145902 146462 0 1031
fimU 474 2 292473 198.523 474 |100%| 7 | O 1 474 | 145435145908 0 837
pilA 438 2 292473 196.119 438 | 100%| 14| 2 1 438 [135702/136136 0 712
pilQ 2166 2 2924731 98.43| 2166 |100%| 34| O 1 2166 | 120743122908 0 3812
pilP 528 2 292473 199.242] 528 |100%| 4 | O 1 528 120148120675 0 953
piloO 741 2 292473 199.595 741 [100%| 3 | O 1 741 119397120137 0 1352
pilN 642 2 292473 199.533 642 |100%| 3 | O 1 642 118759119400 0 1170
pilM 1059 2 292473 98.772 1059 |100%| 13| O 1 1059 | 117701118759 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 |1.06E15| 84.2
bap 6069 90 302 [99.338 302 5% | 2 | 0 | 106 | 407 302 1 |3.11E155 547
bap 6069 90 302 92.5 80 1% | 6 | O 1 80 80 1 3.74E25| 115
bap 6069 90 302 [95.122] 41 1% | 2 | 0 | 436 | 476 299 259 |3.82E10| 65.8
bap 6069 | 115 101 |97.222 36 1% |1 | 0| 84 119 66 101 |4.94E09| 62.1
csuAB 537 31 34999 | 100 537 |100%| O | O 1 537 | 18168| 18704 0 992
CSUA 548 31 34999 [99.818 549 |100%| O | 1 1 548 | 18779 19327 0 1007
csuB 519 31 34999 | 100 519 |100%| O | O 1 519 | 19333 19851 0 959
csuC 834 31 34999 | 100 834 |100%| O | O 1 834 | 19845]| 20678 0 1541
csubD 2499 31 34999 | 100 2499 |100%| 0 | O 1 2499 | 20675| 23173 0 4615
csukE 1020 31 34999 |99.804 1020 |100%| 2 | O 1 1020 | 23170 24189 0 1873
pgaA 2439 10 | 133449 (99.918 2439 |100%| 2 | O 1 2439 | 97960 | 95522 0 4494
pgaB 1830 10 | 133449 [99.945 1830 |100%| 1 | O 1 1830 | 95522 | 93693 0 3374
pgaC 1248 10 | 133449 | 100 1248 |100%| 0 | O 1 1248 | 93693 | 92446 0 2305
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A21273| pgaD 465 10 133449 | 100 465 [100%| 0 | O 1 465 | 92449 91985 0 859
abal 567 14 93346 |99.295 567 [100%| 4 | O 1 567 | 62201]| 62767 0 1026
abaR 717 14 93346 |98.605 717 [100%| 10| O 1 717 | 60960| 60244 0 1269
A21315 tsaP 1155 28 59430 |98.615 1155 [100%| 16| O 1 1155 | 5626 | 6780 0 2045
pilR 1422 26 61174 |98.805 1422 [100%| 17| O 1 1422 | 26697 | 28118 0 2532
pilS 1569 26 61174 |98.024] 1569 [100%| 31| O 1 1569 | 25105| 26673 0 2726
gspO 861 9 108546 |97.909] 861 |100%| 18| O 1 861 | 19472 18612 0 1491
pilC 1227 9 108546 [98.941] 1227 |[100%| 13| O 1 1227 | 20698 | 19472 0 2194
pilB 1713 9 108546 [98.949 1713 |100%| 18| O 1 1713 | 22440| 20728 0 3064
fimV 1365 3 122488 |99.267] 1365 |100%| 10| O 1 1365 | 12818| 11454 0 2466
pilF 801 3 122488 [99.376] 801 [100%| 5 | O 1 801 | 92373| 93173 0 1452
pilu 1119 5 116609 [98.481] 1119 |[100%| 17| O 1 1119 | 26364 | 25246 0 1973
pilT 1038 5 116609 [98.073] 1038 |100%| 20| O 1 1038 | 27429 | 26392 0 1807
pilJ 2079 20 74842 199.327] 2079 [100%| 14| O 1 2079 | 27148| 25070 0 3762
pill 537 20 74842 199.441] 537 [100%| 3 | O 1 537 | 27731 27195 0 976
pilH 363 20 74842 199.449 363 [100%| 2 | O 1 363 | 28154 | 27792 0 660
pilG 384 20 74842 | 99.74| 384 [100%| 1| O 1 384 | 28561 28178 0 704
fimT 516 20 74842 198.837] 516 [100%| 6 | O 1 516 | 56865| 57380 0 920
pilE 426 7 115215 | 100 426 [100%| 0 | O 1 426 | 95926| 96351 0 787
RS16840[ 483 7 115215 |97.516] 483 [100%| 12| O 1 483 | 95447 95929 0 826
pilYl 3855 7 115215 (99.326| 3855 |100%| 26| O 1 3855 | 91580 95434 0 6975
pilX 819 7 115215 (98.657] 819 |100%| 11| O 1 819 | 90750| 91568 0 1452
pilW 1002 7 115215(99.202] 1002 [100%| 8 | O 1 1002 | 89752 90753 0 1807
pilV 561 7 115215 (99.643] 561 |100%| 2 | O 1 561 | 89191| 89751 0 1026
fimU 474 7 115215 (99.156| 474 [100%| 4 | O 1 474 | 88724 | 89197 0 854
pilA 438 7 115215 (97.895 95 2% | 2 | 0 1 95 80198 | 80292| 2.52E41 165
pilQ 2166 7 115215 (98.846| 2166 |100%| 25| O 1 2166 | 65237 | 67402 0 3862
pilP 528 7 115215(98.485] 528 |[100%| 8 | O 1 528 | 64647 | 65174 0 931
pilO 741 7 115215 (99.055] 741 |100%| 7 | O 1 741 | 63896 | 64636 0 1330
pilN 642 7 115215(99.377] 642 [100%| 4 | O 1 642 | 63258| 63899 0 1164
pilM 1059 7 115215 99.15| 1059 [100%| 9 [ O 1 1059 | 62200 63258 0 1906
bap 6069 25 62029 |98.475 5246 | 86% | 70| 9 | 829 | 6069 | 61750| 56510 0 9236
CcSuAB 537 15 78891 | 98.51| 537 [100%| 8 | O 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 | O 1 519 | 13348]| 12830 0 926
csuC 834 15 78891 |98.681 834 [100%| 11| O 1 834 | 12836| 12003 0 1480
csuD 2499 15 78891 |98.279 2499 [100%| 43| 0 1 2499 | 12006 | 9508 0 4377
csukE 1020 15 78891 |98.0390 1020 [100%| 20| O 1 1020 | 9511 | 8492 0 1773
pgaA 2439 12 89151 | 98.36| 2439 [100%| 40| O 1 2439 | 43844 | 46282 0 4283
pgaB 1830 12 89151 | 98.47| 1830 [100%| 28| 0O 1 1830 | 46282 48111 0 3225
pgaC 1248 12 89151 |97.837| 1248 |100%| 27| 0O 1 1248 | 48111 49358 0 2156
pgaD 465 12 89151 |98.065 465 [100%| 9 | O 1 465 | 49355]| 49819 0 809
abal 567 52 27800 |99.295 567 [100%| 4 | O 1 567 | 1984 | 2550 0 1026
abaR 717 52 27800 |98.605 717 [100%| 10| O 1 717 743 27 0 1269
A21329 tsaP 1155 22 61321 |98.961] 1155 [100%| 12| O 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| O 1 1569 | 38876| 40444 0 2726
gspO 861 2 261871 | 100 861 |100%| 0 | O 1 861 | 51045]| 50185 0 1591
pilC 1227 2 261871 | 100 1227 |100%| 0 | O 1 1227 | 52271| 51045 0 2266
pilB 1713 2 261871 | 100 1713 |100%| 0 | O 1 1713 | 54013 | 52301 0 3164
fimV 1365 2 261871 | 100 1365 [100%| 0 | O 1 1365 [161637 160273 0 2521
pilF 801 2 261871 | 100 801 |100%| 0 | O 1 801 | 240746241546 0 1480
pilu 1119 36 35466 | 100 1119 [100%| 0 | O 1 1119 | 18422| 19540 0 2067
pilT 1038 36 35466 | 100 1038 |100%| 0 | O 1 1038 | 17357 18394 0 1917
pilJ 2079 41 27807 | 100 2079 [100%| 0 | O 1 2079 | 16785| 18863 0 3840
pill 537 41 27807 | 100 537 |100%| 0 | O 1 537 | 16202| 16738 0 992
pilH 363 41 27807 | 100 363 |100%| 0 | O 1 363 | 15779 16141 0 671
pilG 384 41 27807 | 100 384 |100%| 0 | O 1 384 | 15372]| 15755 0 710
fimT 516 24 51091 | 100 516 |100%| 0 | O 1 516 | 12942 13457 0 953
pilE 426 4 182031 | 100 426 [100%| O | O 1 426 [152637 153062 0 787
RS16840[ 483 4 182031 | 100 483 [100%| 0 | O 1 483 [15215815264(0 0 893
pilYl 3855 4 182031 [98.859] 3855 |100%| 44| O 1 3855 | 148291152145 0 6876
pilX 819 4 182031 (98.657] 819 |100%| 11| O 1 819 |147461/148279 0 1452
pilw 1002 4 182031 [99.301] 1002 |100%| 7 | O 1 1002 | 146463 147464 0 1812
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Cepa Gen Gen Contig Contig %ID (overlap) %Cob| M | G Gen| Gen |Contig|Contig E-value |Bit Score
A21329 pilV 561 4 182031 [99.822] 561 |100%| 1 | O 1 561 |145902 146462 0 1031
fimU 474 4 182031 [98.523 474 |100%| 7 | O 1 474 | 145435145908 0 837
pilA 438 4 182031 [96.119 438 |100%| 14| 2 1 438 |135702 136134 0 712
pilQ 2166 4 182031 | 98.43| 2166 |100%| 34| O 1 2166 | 120743122908 0 3812
pilP 528 4 182031 [99.242] 528 |100%| 4 | O 1 528 120148120675 0 953
pilo 741 4 182031 [99.595 741 |100%| 3 | O 1 741 119397120137 0 1352
pilN 642 4 182031 [99.533 642 |100%| 3 | O 1 642 118759119400 0 1170
pilM 1059 4 182031 [98.772] 1059 |100%| 13| O 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 | 1.04E15| 84.2
bap 6069 | 148 147 100 147 2% | 0 | 0 | 106 | 252 1 147 | 2.06E72| 272
bap 6069 | 148 147 |97.368 38 1% | 1 | 0 | 433] 470 1 38 |3.75E10| 65.8
bap 6069 | 154 110 |97.778 45 1% |1 | 0| 84 128 66 110 | 4.82E14| 78.7
csuAB 537 6 162739 | 100 537 |[100%| 0 | O 1 537 | 23108 22572 0 992
CSuA 548 6 162739 (99.818 549 |100%| O | 1 1 548 | 22497 21949 0 1007
csuB 519 6 162739 | 100 519 |100%| O | O 1 519 | 21943] 21425 0 959
csuC 834 6 162739 | 100 834 [100%| 0 | O 1 834 | 21431 20598 0 1541
csubD 2499 6 162739 | 100 2499 |100%| 0 | O 1 2499 | 20601 | 18103 0 4615
csukE 1020 6 162739 [99.804 1020 |100%| 2 | O 1 1020 | 18106| 17087 0 1873
pgaA 2439 13 86382 [99.918 2439 |100%| 2 | O 1 2439 | 50893 | 48455 0 4494
pgaB 1830 13 86382 | 100 1830 |100%| O | O 1 1830 | 48455 46626 0 3380
pgaC 1248 13 86382 | 100 1248 |100%| O | O 1 1248 | 46626 | 45379 0 2305
pgabD 465 13 86382 | 100 465 |100%| 0 | O 1 465 | 45382 44918 0 859
abal 567 11 | 103291 [98.765 567 |100%| 7 | O 1 567 102404101838 0 1009
abaR 717 22 61321 |98.466[ 717 |100%| 11| O 1 717 362 | 1078 0 1264
A21621 tsaP 1155 13 93346 [98.961] 1155 |100%| 12| O 1 1155 | 87723 86569 0 2067
pilR 1422 12 109126 | 97.89| 1422 |100%| 30| O 1 1422 | 40469| 41890 0 2460
pilS 1569 12 109126 [98.024 1569 |100%| 31| O 1 1569 | 38876 | 40444 0 2726
gspO 861 1 341863 | 100 861 |100%| O | O 1 861 |313092 313952 0 1591
pilC 1227 1 341863 | 100 1227 |100%| O | O 1 1227 | 311866 313092 0 2266
pilB 1713 1 341863 | 100 1713 |100%| 0 | O 1 1713 | 310124311836 0 3164
fimV 1365 1 341863 | 100 1365 |100%| O | O 1 1365 | 202500 203864 0 2521
pilF 801 1 341863 | 100 801 |100%| O | O 1 801 |123391 122591 0 1480
pilu 1119 29 39467 | 100 1119 [100%| 0 | O 1 1119 | 22422 23540 0 2067
pilT 1038 29 39467 | 100 1038 |100%| O | O 1 1038 | 21357 | 22394 0 1917
pilJ 2079 8 146981 | 100 2079 |100%| 0 | O 1 2079 | 16785| 18863 0 3840
pill 537 8 146981 | 100 537 |[100%| O | O 1 537 | 16202 | 16738 0 992
pilH 363 8 146981 | 100 363 |[100%| O | O 1 363 | 15779 16141 0 671
pilG 384 8 146981 | 100 384 |100%| O | O 1 384 | 15372| 15755 0 710
fimT 516 31 38075 | 100 516 |100%| O | O 1 516 | 25134 24619 0 953
pilE 426 5 182031 | 100 426 |100%| 0 | O 1 426 | 29395]| 28970 0 787
RS16840| 483 5 182031 | 100 483 |100%| 0 | O 1 483 | 29874 | 29392 0 893
pilY1 3855 5 182031 [98.859 3855 |100%| 44| O 1 3855 | 33741 | 29887 0 6876
pilX 819 5 182031 [98.657] 819 |100%| 11| O 1 819 | 34571 33753 0 1452
pilw 1002 5 182031 [99.301] 1002 |100%| 7 | O 1 1002 | 35569 | 34568 0 1812
pilVv 561 5 182031 [99.822] 561 |100%| 1 | O 1 561 | 36130 35570 0 1031
fimU 474 5 182031 [98.523 474 |100%| 7 | O 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| O 1 2166 | 61289| 59124 0 3812
pilP 528 5 182031 [99.242] 528 |100%| 4 | O 1 528 | 61884 | 61357 0 953
pilo 741 5 182031 [99.595 741 |100%| 3 | O 1 741 | 62635 61895 0 1352
pilN 642 5 182031 [99.533 642 |100%| 3 | O 1 642 | 63273 | 62632 0 1170
pilM 1059 5 182031 [98.772] 1059 |100%| 13| O 1 1059 | 64331| 63273 0 1884
bap 6069 21 68795 |99.965 5662 | 93% | 2 | O | 408 | 6069 | 68795| 63134 0 10445
bap 6069 21 68795 |88.406] 69 1% | 8 | 0 | 81 149 | 68795| 68727| 1.05E15| 84.2
bap 6069 | 123 172 |97.076] 171 3% | 5|1 0| 82 252 171 1 2.08E77| 289
bap 6069 | 123 172 |92.647| 68 1% | 5 | 0 | 409 | 476 171 104 | 3.76E20 99
bap 6069 | 131 108 100 108 2% | 0 | O | 300 | 407 108 1 1.00E50| 200
bap 6069 | 131 108 92.5 80 1% | 6 | O 1 80 80 1 3.74E25| 115
bap 6069 | 125 143 |89.474 76 1% | 8 | 0 | 84 159 78 3 1.35E19| 97.1
csuAB 537 32 36074 | 100 537 |[100%| O | O 1 537 | 16832 ]| 16296 0 992
CSUA 548 32 36074 [99.818 549 |100%| O | 1 1 548 | 16221| 15673 0 1007
csuB 519 32 36074 | 100 519 |100%| O | O 1 519 | 15667 | 15149 0 959
csuC 834 32 36074 | 100 834 |100%| O | O 1 834 | 15155] 14322 0 1541
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A21621| csuD 2499 32 36074 | 100 2499 |100%| 0 | O 1 2499 | 14325| 11827 0 4615
csukE 1020 32 36074 [99.804 1020 |100%| 2 | O 1 1020 | 11830 10811 0 1873
pgaA 2439 9 133449 (99.918 2439 |100%| 2 | O 1 2439 | 35490 37928 0 4494
pgaB 1830 9 133449 [99.945 1830 |100%| 1 | O 1 1830 | 37928 39757 0 3374
pgaC 1248 9 133449 | 100 1248 |100%| O | O 1 1248 | 39757| 41004 0 2305
pgabD 465 9 133449 | 100 465 |100%| 0 | O 1 465 | 41001 41465 0 859
abal 567 13 93346 [99.295 567 |100%| 4 | O 1 567 | 31146 30580 0 1026
abaR 717 13 93346 |98.605 717 |100%| 10| O 1 717 | 32387 33103 0 1269
A21668 tsaP 1155 7 163908 [98.961] 1155 |100%| 12| O 1 1155 | 158285157131 0 2067
pilR 1422 11 | 106276 [97.961] 1422 |100%| 29| O 1 1422 | 65808 | 64387 0 2466
pilS 1569 11 | 106276 [98.024 1569 |100%| 31| O 1 1569 | 67401| 65833 0 2726
gspO 861 1 341863 | 100 861 |100%| O | O 1 861 | 28772 27912 0 1591
pilC 1227 1 341863 | 100 1227 |100%| O | O 1 1227 | 29998 | 28772 0 2266
pilB 1713 1 341863 | 100 1713 |100%| O | O 1 1713 | 31740| 30028 0 3164
fimV 1365 1 341863 | 100 1365 |100%| O | O 1 1365 | 139364138000 0 2521
pilF 801 1 341863 | 100 801 |100%| O | O 1 801 |218473219273 0 1480
pilu 1119 29 44468 | 100 1119 |100%| O | O 1 1119 | 17046 | 15928 0 2067
pilT 1038 29 44468 | 100 1038 |100%| O | O 1 1038 | 18111| 17074 0 1917
pilJ 2079 18 82224 | 100 2079 |100%| 0 | O 1 2079 | 16785| 18863 0 3840
pill 537 18 82224 | 100 537 |100%| O | O 1 537 | 16202 | 16738 0 992
pilH 363 18 82224 | 100 363 |100%| O | O 1 363 | 15779 16141 0 671
pilG 384 18 82224 | 100 384 |100%| O | O 1 384 | 15372| 15755 0 710
fimT 516 8 114069 | 100 516 |100%| O | O 1 516 | 12942 13457 0 953
pilE 426 6 199875 | 100 426 | 100%| 0 | O 1 426 | 27209 26784 0 787
RS16840| 483 6 199875 | 100 483 |100%| 0 | O 1 483 | 27688 27206 0 893
pilY1l 3855 6 199875 [98.859 3855 | 100%| 44| O 1 3855 | 31555 27701 0 6876
pilX 819 6 199875 [98.657] 819 |100%| 11| O 1 819 | 32385] 31567 0 1452
pilw 1002 6 199875 [99.301] 1002 |100%| 7 | O 1 1002 | 33383| 32382 0 1812
pilVv 561 6 199875 [99.822] 561 |100%| 1 | O 1 561 | 33944 | 33384 0 1031
fimU 474 6 199875 (98.523 474 |100%| 7 | O 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| O 1 2166 | 59103 | 56938 0 3812
pilP 528 6 199875 (99.242] 528 |100%| 4 | O 1 528 | 59698| 59171 0 953
pilo 741 6 199875 [99.595 741 |100%| 3 | O 1 741 | 60449 59709 0 1352
pilN 642 6 199875 [99.533 642 |100%| 3 | O 1 642 | 61087 | 60446 0 1170
pilM 1059 6 199875 [98.772] 1059 |100%| 13| O 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 | 1.07E15| 84.2
bap 6069 | 111 172 |97.076 171 3% | 5|1 0| 82 252 171 1 2.10E77| 289
bap 6069 | 111 172 |92.647| 68 1% | 5 | 0 | 409 | 476 171 104 | 3.81E20 99
bap 6069 | 117 108 100 108 2% | 0 | O | 300 | 407 108 1 1.01E50| 200
bap 6069 | 117 108 92.5 80 1% | 6 | O 1 80 80 1 3.78E25| 115
bap 6069 | 112 143 189.474 76 1% | 8 | 0| 84 159 66 141 |1.37E19| 97.1
csuAB 537 14 93277 | 100 537 |100%| O | O 1 537 | 23259 22723 0 992
CSUA 548 14 93277 [99.818 549 |100%| O | 1 1 548 | 22648 | 22100 0 1007
csuB 519 14 93277 | 100 519 |100%| O | O 1 519 | 22094 | 21576 0 959
csuC 834 14 93277 | 100 834 |100%| O | O 1 834 | 21582 20749 0 1541
csubD 2499 14 93277 | 100 2499 |100%| 0 | O 1 2499 | 20752 | 18254 0 4615
csuE 1020 14 93277 [99.804 1020 |100%| 2 | O 1 1020 | 18257| 17238 0 1873
pgaA 2439 21 70360 [99.918 2439 |100%| 2 | O 1 2439 | 70150 67712 0 4494
pgaB 1830 21 70360 | 100 1830 |100%| O | O 1 1830 | 67712| 65883 0 3380
pgaC 1248 21 70360 | 100 1248 |100%| O | O 1 1248 | 65883 | 64636 0 2305
pgabD 465 21 70360 | 100 465 |100%| 0 | O 1 465 | 64639 64175 0 859
abal 567 7 163908 [98.765 567 |100%| 7 | O 1 567 1101709101143 0 1009
abaR 717 7 163908 [98.466 717 |100%| 11| O 1 717 1102949 103665 0 1264
A21671 tsaP 1155 7 163908 [98.961] 1155 |100%| 12| O 1 1155 | 158285157131 0 2067
pilR 1422 11 | 106276 [97.961] 1422 |100%| 29| O 1 1422 | 40469 41890 0 2466
pilS 1569 11 | 106276 [98.024 1569 |100%| 31| O 1 1569 | 38876 | 40444 0 2726
gspO 861 1 341863 | 100 861 |100%| O | O 1 861 | 28772 27912 0 1591
pilC 1227 1 341863 | 100 1227 |100%| 0 | O 1 1227 | 29998 | 28772 0 2266
pilB 1713 1 341863 | 100 1713 [100%| 0 | O 1 1713 | 31740| 30028 0 3164
fimV 1365 1 341863 | 100 1365 |100%| O | O 1 1365 | 139364 138000 0 2521
pilF 801 1 341863 | 100 801 |100%| O | O 1 801 |218473219273 0 1480
pilu 1119 29 44465 | 100 1119 |100%| O | O 1 1119 | 27423 28541 0 2067
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A21671 pilT 1038 29 44465 | 100 1038 |100%| O | O 1 1038 | 26358 | 27395 0 1917
pilJ 2079 38 27807 | 100 2079 |100%| 0 | O 1 2079 | 11023 | 8945 0 3840
pill 537 38 27807 | 100 537 |100%| 0 | O 1 537 | 11606 11070 0 992
pilH 363 38 27807 | 100 363 |100%| O | O 1 363 | 12029 11667 0 671
pilG 384 38 27807 | 100 384 |100%| O | O 1 384 | 12436| 12053 0 710
fimT 516 9 114069 | 100 516 |100%| O | O 1 516 101128100613 0 953
pilE 426 6 202061 | 100 426 |100%| 0 | O 1 426 | 172667173092 0 787
RS16840| 483 6 202061 | 100 483 |100%| 0 | O 1 483 172188172670 0 893
pilY1 3855 6 202061 | 98.859 3855 |100%| 44| O 1 3855 | 168321172175 0 6876
pilX 819 6 202061 |98.657] 819 [100%| 11| O 1 819 167491168309 0 1452
pilwW 1002 6 202061 {99.301 1002 |100%| 7 | O 1 1002 | 166493167494 0 1812
pilV 561 6 202061 {99.822 561 [100%| 1 | O 1 561 |165932 166492 0 1031
fimU 474 6 202061 {98.523 474 |100%| 7 | O 1 474 | 165465165938 0 837
pilA 438 6 202061 |96.119 438 |100%| 14| 2 1 438 | 155732156164 0 712
pilQ 2166 6 202061 | 98.43| 2166 |100%| 34| O 1 2166 | 140773142938 0 3812
pilP 528 6 202061 {99.242) 528 |100%| 4 | O 1 528 |140178 140705 0 953
pilO 741 6 202061 [99.595 741 [100%| 3 | O 1 741 139427140167 0 1352
pilN 642 6 202061 |99.533 642 |100%| 3 | O 1 642 138789 13943(Q 0 1170
pilM 1059 6 202061 |98.772 1059 |100%| 13| O 1 1059 | 137731138789 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| 1.07E15| 84.2
bap 6069 | 107 172 |97.076 171 3% | 5| 0| 82 252 171 1 2.10E77| 289
bap 6069 | 107 172 |92.647| 68 1% | 5 | 0 | 409 | 476 171 104 | 3.81E20 99
bap 6069 | 112 107 100 107 2% | 0 | O | 301 | 407 107 1 3.65E50| 198
bap 6069 | 112 107 92.5 80 1% | 6 | O 1 80 80 1 3.78E25| 115
bap 6069 | 108 143  |89.474 76 1% | 8 | 0| 84 159 66 141 |1.37E19| 97.1
csuAB 537 13 93277 | 100 537 |100%| O | O 1 537 | 23259]| 22723 0 992
CSUA 548 13 93277 [99.818 549 |100%| O | 1 1 548 | 22648 | 22100 0 1007
csuB 519 13 93277 | 100 519 |100%| O | O 1 519 | 22094 | 21576 0 959
csuC 834 13 93277 | 100 834 |100%| O | O 1 834 | 21582 20749 0 1541
csubD 2499 13 93277 | 100 2499 |100%| 0 | O 1 2499 | 20752 | 18254 0 4615
csukE 1020 13 93277 |99.804 1020 |100%| 2 | O 1 1020 | 18257 | 17238 0 1873
pgaA 2439 12 103571 [99.918 2439 |100%| 2 | O 1 2439 | 33458 | 35896 0 4494
pgaB 1830 12 103571 | 100 1830 |100%| O | O 1 1830 | 35896 | 37725 0 3380
pgaC 1248 12 103571 | 100 1248 |100%| O | O 1 1248 | 37725| 38972 0 2305
pgaD 465 12 103571 | 100 465 |100%| 0 | O 1 465 | 38969 | 39433 0 859
abal 567 7 163908 [98.765 567 |100%| 7 | O 1 567 1101709101143 0 1009
abaR 717 7 163908 [98.466 717 |100%| 11| O 1 717 1102949 103665 0 1264
A21841 tsaP 1155 22 60317 |98.961] 1155 |100%| 12| O 1 1155 | 5625 | 6779 0 2067
pilR 1422 17 74499 |98.805 1422 |100%| 17| O 1 1422 | 34035| 32614 0 2532
pilS 1569 17 74499 |98.088 1569 |100%| 30| O 1 1569 | 35627 | 34059 0 2732
gspO 861 1 239731 |97.909 861 |100%| 18| O 1 861 |221134/221994 0 1491
pilC 1227 1 239731 198.941] 1227 |100%| 13| O 1 1227 1219908221134 0 2194
pilB 1713 1 239731 198.949 1713 |100%| 18| O 1 1713 | 218166219878 0 3064
fimV 1365 1 239731 [99.267| 1365 |100%| 10| O 1 1365 | 110542111906 0 2466
pilF 801 1 239731 (99.376) 801 |100%| 5 | O 1 801 | 30987 30187 0 1452
pilu 1119 42 30759 [98.391] 1119 |100%| 18| O 1 1119 | 26257 27375 0 1967
pilT 1038 42 30759 | 98.17| 1038 |100%| 19| O 1 1038 | 25192 26229 0 1812
pilJ 2079 10 | 102592 [99.327| 2079 |100%| 14| O 1 2079 | 11084 | 9006 0 3762
pill 537 10 | 102592 [99.441] 537 |100%| 3 | O 1 537 | 11667 11131 0 976
pilH 363 10 | 102592 [99.449 363 |100%| 2 | O 1 363 | 12090| 11728 0 660
pilG 384 10 | 102592 | 99.74| 384 |100%| 1 | O 1 384 | 12497| 12114 0 704
fimT 516 10 | 102592 |98.837] 516 |100%| 6 | O 1 516 | 40801 41316 0 920
pilE 426 6 142815 [91.315 426 | 100%| 37| O 1 426 | 26824 | 26399 |5.68E167| 582
RS16840| 483 6 142815 [98.344 483 |100%| 8 | O 1 483 | 27303 26821 0 848
pilYl 3855 6 142815 [99.222] 3855 | 100%| 30| O 1 3855 | 31170 | 27316 0 6953
pilX 819 6 142815 [98.535 819 |100%| 12| O 1 819 | 32000 31182 0 1447
pilw 1002 6 142815 [98.603 1002 | 100%| 14| O 1 1002 | 32998 | 31997 0 1773
pilV 561 6 142815 [99.109 561 |100%| 5 | O 1 561 | 33559 32999 0 1009
fimU 474 6 142815 (98.945 474 ]100%| 5 | O 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| O 1 2166 | 58718 | 56553 0 3862
pilP 528 6 142815 [98.485 528 |100%| 8 | O 1 528 | 59308 | 58781 0 931
pilO 741 6 142815 [99.055 741 |100%| 7 | O 1 741 | 60059 ]| 59319 0 1330
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A21841 pilN 642 6 142815 [99.377] 642 |100%| 4 | O 1 642 | 60697 | 60056 0 1164
pilM 1059 6 142815 | 99.15| 1059 |100%| 9 | O 1 1059 | 61755| 60697 0 1906
bap 6069 21 62028 |98.475 5246 | 86% | 70| 9 | 829 | 6069 | 280 | 5520 0 9236
csuAB 537 40 32511 | 98.51| 537 |100%| 8 | O 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 | O 1 519 | 23079 23597 0 926
csuC 834 40 32511 |98.681] 834 |100%| 11| O 1 834 | 23591 | 24424 0 1480
csubD 2499 40 32511 |98.279 2499 |100%| 43| O 1 2499 | 24421 | 26919 0 4377
csuE 1020 40 32511 |97.941] 1020 |100%| 21| O 1 1020 | 26916 | 27935 0 1768
pgaA 2439 4 152027 [98.319 2439 |100%| 41| O 1 2439 | 37494 | 39932 0 4277
pgaB 1830 4 152027 | 98.47| 1830 |100%| 28| O 1 1830 | 39932| 41761 0 3225
pgaC 1248 4 152027 |97.837| 1248 |100%| 27| O 1 1248 | 41761 | 43008 0 2156
pgab 465 4 152027 [98.065 465 |100%| 9 | O 1 465 | 43005 43469 0 809
abal 567 9 103593 [98.765 567 |100%| 7 | O 1 567 | 1887 | 2453 0 1009
abaR 717 9 103593 [ 98.454 647 90% | 10| O 1 647 647 1 0 1140
abaR 717 22 60317 | 98.63 73 10%| 1 | O | 645 | 717 | 60317| 60245| 1.53E30| 130

PS2098| pilT 1035 35 51005 | 99.71| 1035 |100%| 3 | O 1 1035 | 43388 42354 0 1895
pilu 1149 35 51005 | 100 1149 |100%| O | O 1 1149 | 42176| 41028 0 2122
pilG 408 35 51005 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 30319 29912 0 754
pilH 366 35 51005 | 100 366 |100%| O | O 1 366 | 29865 | 29500 0 676
pill 537 35 51005 | 100 537 |[100%| O | O 1 537 | 29449 28913 0 992
pilJ 2049 35 51005 [99.707] 2049 |100%| 6 | O 1 2049 | 28828 | 26780 0 3751
pilK 876 35 51005 [99.543 876 |100%| 4 | O 1 876 | 26719 25844 0 1596
chpA 7419 35 51005 [99.623 7419 |100%| 28 | O 1 7419 | 25832 18414 0 13546
chpA 7419 35 51005 [89.423 104 1% | 11| O |4195| 4298 | 21158 | 21055| 7.56E30| 132
chpB 1032 35 51005 [99.128 1032 |100%| 9 | O 1 1032 | 18421| 17390 0 1857
chpC 507 35 51005 |98.619 507 |100%| 7 | O 1 507 | 17393 16887 0 898
chpD 795 35 51005 [99.245 795 |100%| 6 | O 1 795 | 16879 16085 0 1435
chpE 612 35 51005 [99.346] 612 |100%| 4 | O 1 612 | 16009 | 15398 0 1109
vir 645 103 | 21556 | 100 645 |100%| O | O 1 645 | 15077 15721 0 1192
fimL 1689 59 35661 [99.882] 1689 |100%| 2 | O 1 1689 | 31823| 33511 0 3109
pilz 357 21 70813 | 100 357 |100%| O | O 1 357 | 21873 22229 0 660
fimV 2760 55 36863 [99.891] 2760 |100%| 3 | O 1 2760 | 29823 | 32582 0 5081
rpoS 1005 6 110352 [99.701] 1005 |100%| 3 | O 1 1005 | 13140]| 12136 0 1840
pilF 759 41 45983 [99.736 759 [100%| 2 | O 1 759 | 20113| 19355 0 1391
rpoN 1494 26 65253 |99.598 1494 |100%| 6 | O 1 1494 | 14844 16337 0 2726
pilA 450 19 72568 |95.673 208 | 46% | 7 | 2 1 207 | 26267| 26061| 1.12E91| 333
pilB 1701 19 72568 [99.471] 1701 |100%| 9 | O 1 1701 | 26499 28199 0 3092
pilB 1701 4 126837 | 78.295] 258 15% | 45| 7 |1137| 1389 | 77978| 78229| 1.02E37| 156
pilB 1701 4 126837 | 92 50 3% | 4 | O | 949 | 998 | 77789| 77838| 3.79E12| 71.3
pilB 1701 | 117 | 18554 |74.613 323 19% | 78 | 3 | 949 | 1269 | 816 496 |1.02E32| 139
pilC 1125 19 72568 |99.556[ 1125 |100%| 5 | O 1 1125 | 28299 | 29423 0 2050
XCpA 873 19 72568 [99.427] 873 |100%| 5 | O 1 873 | 29427 30299 0 1585
pilS 1593 19 72568 |99.623 1593 |100%| 6 | O 1 1593 | 50112| 51704 0 2909
pilR 1338 19 72568 [99.925 1338 |100%| 1 | O 1 1338 | 51719 | 53056 0 2466
fimT 510 19 72568 [99.4121 510 |100%| 3 | O 1 510 | 54331| 54840 0 926
fimU 507 19 72568 [99.803 507 |100%| 1 | O 1 507 | 54946 | 55452 0 931
pilV 558 19 72568 [99.821] 558 |100%| 1 | O 1 558 | 55443 56000 0 1026
pilw 825 19 72568 [99.758 825 |100%| 2 | O 1 825 | 55997 | 56821 0 1513
pilX 588 19 72568 | 99.83| 588 |100%| 1 | O 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|2.46E106| 385
pilY2 348 19 72568 | 100 348 |100%| O | O 1 348 | 60910 61257 0 643
pilE 426 19 72568 [99.531] 426 |100%| 2 | O 1 426 | 61254 | 61679 0 776
fimX 2076 16 76317 |99.855 2076 |100%| 3 | O 1 2076 | 56353 | 54278 0 3818
pilQ 2145 22 70246 |99.953] 2145 |100%| 1 | O 1 2145 | 55924 | 53780 0 3956
pilP 525 22 70246 | 100 525 |100%| O | O 1 525 | 56502 | 55978 0 970
pilo 624 22 70246 |99.679] 624 |100%| 2 | O 1 624 | 57122| 56499 0 1142
pilN 597 22 70246 | 100 597 |100%| O | O 1 597 | 57715| 57119 0 1103
pilM 1065 22 70246 | 100 1065 |100%| O | O 1 1065 | 58779| 57715 0 1967
crc 780 14 81519 |99.8721 780 |100%| 1 | O 1 780 | 61966 | 62745 0 1435
flgB 408 37 48728 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 33815]| 33408 0 754
flgC 441 37 48728 | 100 441 [100%| 0 | O 1 441 | 33402 ]| 32962 0 815
flgD 714 37 48728 | 99.86| 714 [100%| 1 | O 1 714 | 32949 32236 0 1314
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Cepa Gen Gen Contig Contig %ID (overlap) %Cob| M | G Gen| Gen |Contig|Contig E-value |Bit Score
PS2098| flgE 1389 37 48728 [99.784] 1389 |100%| 3 | O 1 1389 | 32208 | 30820 0 2549
flgF 750 37 48728 | 100 750 |[100%| O | O 1 750 | 30602 | 29853 0 1386
flgG 786 37 48728 | 100 786 |[100%| O | O 1 786 | 29806 | 29021 0 1452
flgH 696 37 48728 [99.856 696 |100%| 1 | O 1 696 | 28975 28280 0 1280
figl 1110 37 48728 | 100 1110 |100%| O | O 1 1110 | 28268 27159 0 2050
flgJ 1203 37 48728 [99.751 1203 |100%| 3 | O 1 1203 | 27148 25946 0 2206
flgK 2052 37 48728 [99.464] 2052 |100%| 11| O 1 2052 | 25927 | 23876 0 3729
flgL 1320 37 48728 [99.242] 1320 |100%| 10| O 1 1320 | 23850 22531 0 2383
flic 1467 37 48728 [99.864] 1467 |100%| 2 | O 1 1467 | 15032 | 13566 0 2699
flel 372 37 48728 [99.731 372 [100%| 1 | O 1 372 | 13487 13116 0 682
fliD 1425 37 48728 | 99.93| 1425 |100%| 1 | O 1 1425 | 13030| 11606 0 2627
fliS 381 37 48728 | 100 381 |[100%| O | O 1 381 | 11484 11104 0 704
fliP 297 37 48728 | 100 297 |100%| O | O 1 297 | 11081 10785|6.55E157| 549
fleQ 1473 37 48728 [99.932 1473 |[100%| 1 | O 1 1473 | 10503| 9031 0 2715
fleQ 1473 70 29768 [80.858 303 | 21% | 48| 9 | 498 | 795 | 16324| 16621|5.11E60| 230
fleQ 1473 70 29768 80 305 | 21% | 47 | 14| 498 | 795 | 11627| 11924|5.14E55| 213
fleQ 1473 13 83159 |74.836] 457 31% | 91 ]| 19| 507 | 951 | 10489| 10045| 1.12E46| 185
fleQ 1473 9 100083 | 75 416 | 28% | 92 | 12 | 511 | 920 | 69095| 68686| 1.45E45| 182
fleQ 1473 2 209023 | 74.86| 358 | 24% | 78| 11 | 507 | 858 | 99116| 98765| 1.14E36| 152
fleQ 1473 2 209023 | 78.395 162 11% | 29| 6 | 622 | 780 | 69143| 69301| 4.18E21| 100
fleQ 1473 4 126837 | 76.451] 293 | 20% | 53 | 15| 507 | 791 | 26233| 26517| 1.90E34| 145
fleQ 1473 | 141 | 13926 |74.315 292 20% | 64| 10| 508 | 792 | 7715 | 8002 | 5.37E25| 113
fleQ 1473 82 25162 75 184 12% | 41| 4 | 586 | 765 | 1471 | 1289 | 5.44E15| 80.5
fleS 1209 37 48728 [99.917] 1209 |100%| 1 | O 1 1209 | 8918 | 7710 0 2228
fleS 1209 4 126837 [89.796/ 49 4% | 4 | 1 [1032| 1079 | 25517| 25565| 1.61E09| 62.1
fleR 1422 37 48728 | 100 1422 |100%| O | O 1 1422 | 7705 | 6284 0 2627
fliE 330 37 48728 | 100 330 |[100%| O | O 1 330 | 6037 | 5708 |3.32E175 610
fliF 1797 37 48728 | 100 1797 |100%| O | O 1 1797 | 5685 | 3889 0 3319
fliG 1017 37 48728 | 100 1017 [100%| 0 | O 1 1017 | 3883 | 2867 0 1879
fliH 807 37 48728 | 100 807 |100%| O | O 1 807 | 2865 | 2059 0 1491
flil 1356 37 48728 | 100 1356 |100%| O | O 1 1356 | 2069 | 714 0 2505
fliJ 444 37 48728 | 100 444 1100%| 0 | O 1 444 700 257 0 821
fliK 1284 33 55483 [99.533 1284 |100%| 6 | O 1 1284 | 7841 | 9124 0 2338
fliL 522 33 55483 | 100 522 |100%| O | O 1 522 | 9368 | 9889 0 965
fliM 972 33 55483 [99.897] 972 |100%| 1 | O 1 972 | 9897 | 10868 0 1790
fliN 474 33 55483 |99.578 474 [100%| 2 | O 1 474 | 10896 11369 0 865
flio 453 33 55483 | 100 453 |100%| 0 | O 1 453 | 11371 11823 0 837
fliP 768 33 55483 | 100 768 |100%| O | O 1 768 | 11820 12587 0 1419
fliQ 270 33 55483 | 100 270 |100%| O | O 1 270 | 12635]| 12904 |6.06E142] 499
fliR 777 33 55483 | 100 777 |100%| O | O 1 777 | 12904 | 13680 0 1435
flnB 1137 33 55483 |99.824] 1137 |100%| 2 | O 1 1137 | 13683 | 14819 0 2089
flhA 2124 33 55483 [99.812] 2124 |100%| 4 | O 1 2124 | 17666 | 19789 0 3901
flhF 1290 33 55483 |99.767] 1290 |100%| 3 | O 1 1290 | 19873 21162 0 2366
fleN 843 33 55483 | 100 843 |100%| O | O 1 843 | 21301 22143 0 1557
fliA 744 33 55483 | 100 744 |100%| O | O 1 744 | 22140 22883 0 1375
cheY 375 33 55483 [99.733 375 |100%| 1 | O 1 375 | 22985] 23359 0 688
cheZ 789 33 55483 [99.873 789 |100%| 1 | O 1 789 | 23379] 24167 0 1452
PA1458 | 2262 33 55483 |99.867] 2262 |100%| 3 | O 1 2262 | 24368 | 26629 0 4161
PA1458 | 2262 33 55483 |77.016] 248 11% | 30 | 14 | 707 | 954 | 24936 25156| 6.41E26| 117
PA1458 | 2262 33 55483 |77.016] 248 11% | 30 | 14 | 569 | 789 | 25074| 25321| 6.41E26| 117
PA1459 | 1107 33 55483 [99.819 1107 |100%| 2 | O 1 1107 | 26683 | 27789 0 2034
motC 741 33 55483 | 100 741 |100%| O | O 1 741 | 27878 28618 0 1369
motD 891 33 55483 |99.663 891 |100%| 3 | O 1 891 | 28631 29521 0 1629
PA1464 | 480 33 55483 [99.792] 480 |100%| 1 | O 1 480 | 31432] 31911 0 881
PA3348 825 31 60668 | 100 825 |100%| O | O 1 825 | 27390 26566 0 1524
PA3349 933 31 60668 | 100 933 |100%| O | O 1 933 | 28399 27467 0 1724
flgA 699 31 60668 [99.857] 699 |100%| 1 | O 1 699 | 28531 29229 0 1286
figM 324 31 60668 |98.457] 324 |100%| 5 | O 1 324 | 29374| 29697|1.54E163 571
figN 471 31 60668 [98.938 471 |100%| 5 | O 1 471 | 29752 30222 0 843
motY 966 170 8839 [99.586 966 |100%| 4 | O 1 966 | 8800 | 7835 0 1762
motB 1044 16 76317 |99.425 1044 |100%| 6 | O 1 1044 | 62845| 63888 0 1895
motA 852 16 76317 |98.944 852 |100%| 9 | O 1 852 | 61974 62825 0 1524
algu 582 23 69824 |99.828 582 |100%| 1 | O 1 582 | 60808 | 60227 0 1070
mucA 585 23 69824 [99.829 585 |100%| 1 | O 1 585 | 60195]| 59611 0 1075
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PS2098| mucB 951 23 69824 |99.685 951 [100%| 3 | O 1 951 | 59602 | 58652 0 1740
mucC 456 23 69824 |99.781] 456 [100%| 1 | O 1 456 | 58655| 58200 0 837
mucD 1425 23 69824 199.298 1425 [100%| 10| O 1 1425 | 58160 56736 0 2577
algD 1311 18 75162 | 100 1311 [100%| 0 | O 1 1311 | 59503 | 58193 0 2422
alg8 1485 18 75162 |99.933 1485 [100%]| 1 | O 1 1485 | 58052 | 56568 0 2737
alg44 1170 18 75162 | 100 1170 |100%| 0 | O 1 1170 | 56485 | 55316 0 2161
algkK 1428 18 75162 | 99.86| 1428 [100%| 2 | O 1 1428 | 55302 | 53875 0 2627
algE 1473 18 75162 |99.457] 1473 [100%| 8 | O 1 1473 | 53878 | 52406 0 2676
algG 1632 18 75162 199.694] 1632 [100%| 5| 0O 1 1632 | 52385| 50754 0 2987
algX 1425 18 75162 |99.368 1425 [100%| 9 | O 1 1425 | 50741 | 49317 0 2582
algL 1104 18 75162 |99.909 1104 [100%| 1 | O 1 1104 | 49313]| 48210 0 2034
algl 1563 18 75162 | 99.68| 1563 [100%| 5 | O 1 1563 | 47968 | 46406 0 2859
algl 1563 134 15396 [81.395 129 8% | 19| 5 | 678 804 | 12835| 12960 4.44E21 100
algJ 1176 18 75162 | 99.66| 1176 [100%| 4 | O 1 1176 | 46391 | 45216 0 2150
algF 651 18 75162 |99.539 651 [100%| 3 | O 1 651 | 45143 44493 0 1186
algA 1446 18 75162 |99.654] 1446 [100%| 5| 0O 1 1446 | 44296 | 42851 0 2643
mucP 1353 6 110352 [99.704] 1353 |100%| 4 | O 1 1353 | 43097 | 41745 0 2477
mucE 270 84 24699 | 99.63| 270 [100%| 1 ]| O 1 270 | 14382| 14113|2.82E140] 494
algw 1170 26 65253 | 100 1168 [100%| 0 | O 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| O | 496 | 724 229 1 3.52E85 313
algP 1059 124 17441 [90.393 229 22% | 22| 0 | 571 | 799 229 1 7.63E82 302
algP 1059 124 17441 | 90.26| 154 15% | 15| 0 | 421 | 574 154 1 7.96E52 202
algP 1059 124 17441 |82.759 174 16% | 25| 4 | 796 | 968 229 60 |2.92E36 150
algP 1059 4 126837 | 100 251 24% | 0 | 0 | 809 | 1059 |126837126587/9.20E131] 464
algP 1059 4 126837 [90.909 121 11% | 11| O | 584 | 704 126837126717 3.76E40 163
algP 1059 4 126837 [89.831] 118 11% | 12| 0 | 737 | 854 [126834126717 8.13E37 152
algP 1059 4 126837 | 83.23| 161 15% | 22| 4 | 434 | 590 |126837126678 4.89E34 143
algP 1059 13 83159 |86.047] 86 8% | 9 | 2 | 532| 614 | 83069| 83154|6.47E18| 89.8
algP 1059 13 83159 |85.915 71 7% | 10| 0 | 694 | 764 | 83084| 83154|5.03E14| 76.8
algP 1059 13 83159 |85.915 71 7% | 10| O | 844 | 914 | 83084 | 83154|5.03E14| 76.8
algP 1059 13 83159 |86.765 68 6% | 9 | 0| 769 | 836 |83084|83151|5.03£14| 76.8
algQ 483 124 17441 |99.586] 483 |100%| 2 | O 1 483 | 1948 | 1466 0 881
algR 747 124 17441 |99.598 747 [100%| 3 | O 1 747 | 7839 | 7093 0 1363
algZ 1077 124 17441 [99.629 1077 |100%| 4 | O 1 1077 | 8920 | 7844 0 1967
algC 2607 14 81519 |99.847| 2607 [100%| 4 | O 1 2607 | 51013 53619 0 4793
algB 1350 2 209023 [99.926] 1350 |100%| 1 | O 1 1350 | 68519 | 69868 0 2488
algB 1350 2 209023 [78.333] 120 9% | 20| 6 | 629 | 745 | 98997 98881|8.34E13| 73.1
algB 1350 37 48728 |78.616] 159 12% | 28| 6 | 628 | 783 | 9879 | 9724 | 3.83E21 100
algB 1350 13 83159 | 79.07| 129 10% | 21| 6 | 631 | 756 | 10368| 10243| 3.85E16| 84.2
algB 1350 4 126837 [79.845] 129 10% | 15| 10| 624 | 745 | 26344 | 26468| 3.85E16| 84.2
algB 1350 9 100083 [81.633] 98 7% | 14| 4 | 664 | 759 | 68945| 68850| 1.79E14| 78.7
algB 1350 70 29768 |95.122 41 3% | 2 | 0| 710| 750 | 16533| 16573| 1.40E10| 65.8
lasl 606 54 36915 | 100 606 |100%| 0 | O 1 606 | 33701 | 34306 0 1120
lasR 720 54 36915 |99.722] 720 [100%| 2 | O 1 720 | 32618 33337 0 1319

PS2021§  pilT 1035 107 20173 |99.227| 1035 [100%| 8 | O 1 1035 | 685 | 1719 0 1868
pilu 1149 107 20173 |99.739 1149 [100%| 3 | O 1 1149 | 1897 | 3045 0 2106
pilG 408 107 20173 | 100 408 [100%| 0 | O 1 408 | 13755]| 14162 0 754
pilH 366 107 20173 | 100 366 |100%| 0 | O 1 366 | 14209 14574 0 676
pill 537 107 20173 | 100 537 |100%| 0 | O 1 537 | 14625]| 15161 0 992
pilJ 2049 107 20173 |99.512 2049 |100%| 10| O 1 2049 | 15246| 17294 0 3729
pilK 876 107 20173 |99.315 876 [100%| 6 | O 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| O |4195| 4298 | 521 418 | 7.97E30 132
chpA 7419 105 20596 |98.9760 2245 | 30% | 23| 0 [5175| 7419 | 20585 18341 0 4019
chpA 7419 107 20173 |99.469 1695 [ 23% | 9 | O 1 1695 | 18242 | 19936 0 3081
chpA 7419 107 20173 |98.387 248 3% | 4 | 0 |1806] 2053 | 20173| 19926|1.51E121] 436
chpB 1032 105 20596 |98.934] 1032 [100%| 11| O 1 1032 | 18348| 17317 0 1845
chpC 507 105 20596 |98.817] 507 [100%| 6 | O 1 507 | 17320]| 16814 0 904
chpD 795 105 20596 |99.874 795 [100%| 1 | O 1 795 | 16806| 16012 0 1463
chpE 612 105 20596 |98.693 612 [100%| 8 | O 1 612 | 15935]| 15324 0 1086
vir 645 15 97554 199.845 645 [100%| 1 | O 1 645 | 96870| 96226 0 1186
fimL 1689 64 34450 |99.408 1689 [100%| 10| O 1 1689 | 3847 | 2159 0 3064
pilz 357 112 19098 |98.599 357 |100%| 5 | O 1 357 | 14950 14594 0 632
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PS2021§  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 | O 1 1005 | 68609 | 67605 0 1823
pilF 759 57 37485 [99.078 759 |100%| 7 | O 1 759 | 1213 | 455 0 1363
pilF 759 57 37485 | 100 30 4% | 0 | 0 | 314 | 343 1 30 |4.91E08| 56.5
rpoN 1494 12 106449 [99.598 1494 |100%| 6 | O 1 1494 | 12603 | 14096 0 2726
pilA 450 12 106449 [95.089 224 | 50% | 11| O 1 224 | 89588| 89365| 9.05E98| 353
pilB 1701 12 106449 [99.001] 1701 |100%| 17| O 1 1701 | 89820| 91520 0 3048
pilB 1701 46 42112 |76.577| 333 | 20% | 64| 13| 950 | 1275 | 8418 | 8743 | 3.83E42| 171
pilB 1701 11 | 108046 | 78.846/ 260 15% | 40 | 11 | 1137| 1389 | 107425107676 2.31E39| 161
pilB 1701 11 | 108046 | 92 50 3% | 4 | 0 | 949 | 998 |107236107285 4.00E12| 71.3
pilC 1125 12 106449 [99.111] 1125 |100%| 10| O 1 1125 | 91620| 92744 0 2023
XCpA 873 12 106449 [99.542] 873 |100%| 4 | O 1 873 | 92748 93620 0 1591
pilS 1593 2 156290 [99.498 1593 |100%| 8 | O 1 1593 | 143681 142089 0 2898
pilR 1338 2 156290 [99.253 1338 | 100%| 10| O 1 1338 | 142074140737 0 2416
fimT 510 2 156290 [97.255 510 |100%| 14| O 1 510 |139462 138953 0 865
fimU 507 2 156290 [99.606] 507 |100%| 2 | O 1 507 138847138341 0 926
pilV 558 2 156290 [98.925 558 |100%| 6 | O 1 558 138350137793 0 998
pilw 825 2 156290 | 99.03| 825 |100%| 8 | O 1 825 137796136972 0 1480
pilX 588 2 156290 | 99.49| 588 |100%| 3 | O 1 588 |136975 136389 0 1070
pilY1l 3486 2 156290 |95.557| 2926 | 84% |121| 4 | 561 | 3486 |135801 132885 0 4674
pilY1l 3486 2 156290 [ 84.935 385 11% | 46| 10| 1 379 [1363761359981.21E104] 379
pilY2 348 2 156290 [99.713 348 |100%| 1 | O 1 348 132883132534 0 638
pilE 426 2 156290 | 100 426 | 100%| 0 | O 1 426 |132539132114 0 787
fimX 2076 1 165367 [99.133] 2076 |100%| 18| O 1 2076 | 160268 162343 0 3735
pilQ 2145 | 121 | 17410 | 99.58| 2145 |100%| 9 | O 1 2145 | 3551 | 1407 0 3912
pilP 525 121 | 17410 | 99.81| 525 |100%| 1 | O 1 525 | 4129 | 3605 0 965
pilo 624 121 | 17410 [99.199 624 |100%| 5 | O 1 624 | 4749 | 4126 0 1125
pilN 597 121 | 17410 |99.8320 597 |100%| 1 | O 1 597 | 5342 | 4746 0 1098
pilM 1065 | 121 | 17410 |99.718 1065 [100%| 3 | O 1 1065 | 6406 | 5342 0 1951
crc 780 21 77379 [99.231] 780 |100%| 6 | O 1 780 | 54239 55018 0 1408
flgB 408 3 154570 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 51934 | 51527 0 754
flgC 441 3 154570 | 100 441 [100%| 0 | O 1 441 | 51521 51081 0 815
flgD 714 3 154570 99.86| 714 |100%| 1 | O 1 714 | 51068 | 50355 0 1314
flgE 1389 3 154570 [99.568 1389 |100%| 6 | O 1 1389 | 50327 | 48939 0 2532
flgF 750 3 154570 [99.067| 750 |100%| 7 | O 1 750 | 48721 47972 0 1347
flgG 786 3 154570 [99.364 786 |100%| 5 | O 1 786 | 47925| 47140 0 1424
flgH 696 3 154570 [99.569 696 |100%| 3 | O 1 696 | 47094 | 46399 0 1269
figl 1110 3 154570 | 99.55| 1110 |100%| 5 | O 1 1110 | 46387 | 45278 0 2023
flgJ 1203 3 154570 [99.086] 1203 | 100%| 11| O 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|1.98E148] 523
flic 1467 3 154570 | 82.203 472 32% | 80| 4 1 470 | 29699 29230(2.99E112] 403
flic 1467 3 154570 |85.169 236 16% | 33| 2 |1233| 1467 | 28770| 28536| 2.48E63 | 241
fliP 297 3 154570 | 100 32 11% | 0 | 0 | 266 | 297 | 25431| 25400| 1.42E09| 60.2
fleQ 1473 3 154570 | 99.05| 1473 |100%| 14| O 1 1473 | 25118 23646 0 2643
fleQ 1473 | 236 3216 [75.372] 471 32% | 98| 14| 498 | 959 | 1965 | 2426 | 1.95E54| 211
fleQ 1473 88 24640 |79.344 305 | 21% | 49| 14 | 498 | 795 | 22007| 22304| 1.17E51| 202
fleQ 1473 45 42662 |74.836] 457 31% | 91] 19| 507 | 951 | 10325| 9881 | 1.18E46| 185
fleQ 1473 20 79433 | 74.94| 415 | 28% | 94| 10| 511 | 920 | 52717|52308| 1.53E45| 182
fleQ 1473 4 146689 | 75.14| 358 | 24% | 77 | 11| 507 | 858 | 92933| 93284| 2.58E38| 158
fleQ 1473 4 146689 | 78.616| 159 11% | 28 | 6 | 625 | 780 [123131)12297§ 4.41E21| 100
fleQ 1473 11 | 108046 | 76.976/ 291 20% | 55| 11| 507 | 791 | 55692| 55976|9.27E38| 156
fleQ 1473 97 22468 |74.315 292 20% | 64| 10| 508 | 792 | 21960| 21673| 5.66E25| 113
fleQ 1473 75 29275 |76.555 209 14% | 42| 7 | 592 | 795 | 1542 | 1748 | 2.63E23| 108
fleQ 1473 | 175 9228 |74.299 214 15% | 48 | 6 | 586 | 794 | 1482 | 1271 | 4.44E16| 84.2
fleS 1209 3 154570 [99.256] 1209 |100%| 9 | O 1 1209 | 23533 22325 0 2183
fleS 1209 11 | 108046 [89.796 49 4% | 4 | 1 [1032| 1079 | 54976| 55024| 1.70E09 | 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 | O 1 330 | 20658 | 20329|1.63E173] 604
fliF 1797 3 154570 (99.444] 1797 |100%| 10| O 1 1797 | 20306 | 18510 0 3264
fliG 1017 3 154570 (99.803] 1017 |100%| 2 | O 1 1017 | 18504 | 17488 0 1868
fliH 807 3 154570 [99.504 807 |100%| 4 | O 1 807 | 17486 16680 0 1469
flil 1356 3 154570 [99.263 1356 | 100%| 10| O 1 1356 | 16690| 15335 0 2449
fliJ 444 3 154570 | 99.55| 444 |100%| 2 | O 1 444 | 15321 14878 0 809
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PS20215  fliK 1284 61 35302 | 98.52| 1284 |100%| 19| O 1 1284 | 18338 19621 0 2266
fliL 522 61 35302 [99.617] 522 |100%| 2 | O 1 522 | 19865 20386 0 953
fliM 972 61 35302 [99.897] 972 |100%| 1 | O 1 972 | 20394 | 21365 0 1790
fliN 474 61 35302 [99.156] 474 |100%| 4 | O 1 474 | 21393 21866 0 854
flio 453 61 35302 [99.558 453 |100%| 2 | O 1 453 | 21868 22320 0 826
fliP 768 61 35302 [99.609 768 |100%| 3 | O 1 768 | 22317 23084 0 1402
fliQ 270 61 35302 | 99.63| 270 |100%| 1 | O 1 270 | 23129 23398|2.96E140 494
fliR 777 61 35302 [99.228 777 |100%| 6 | O 1 777 | 23398 24174 0 1402
flnB 1137 61 35302 | 99.56| 1137 |100%| 5 | O 1 1137 | 24177 25313 0 2073
flhA 2124 61 35302 [99.906 2124 |100%| 2 | O 1 2124 | 28130 30253 0 3912
flhF 1290 61 35302 [99.302] 1290 |100%| 9 | O 1 1290 | 30337 31626 0 2333
fleN 843 61 35302 [99.288 843 |100%| 6 | O 1 843 | 31765]| 32607 0 1524
fliA 744 61 35302 [99.731] 744 |100%| 2 | O 1 744 | 32604 | 33347 0 1363
cheY 375 61 35302 | 100 375 |[100%| 0 | O 1 375 | 33449] 33823 0 693
cheZ 789 61 35302 | 99.24| 789 |100%| 6 | O 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 |6.76E26| 117
PA1458 | 2262 | 167 | 10189 |77.049 244 11% | 29| 14 | 711 | 954 1 217 |2.43E25| 115
PA1458 | 2262 61 35302 [98.936) 470 | 21%| 5 | O 1 470 | 34833]| 35302 0 841
PA1459 | 1107 | 167 | 10189 |98.555 1107 |100%| 16| O 1 1107 | 1744 | 2850 0 1956
motC 741 167 | 10189 | 98.92| 741 |100%| 8 | O 1 741 | 2939 | 3679 0 1325
motD 891 167 | 10189 [98.0920 891 |100%| 17| O 1 891 | 3692 | 4582 0 1552
PA1464 | 480 167 | 10189 | 98.75| 480 |100%| 6 | O 1 480 | 6493 | 6972 0 854
PA3348 825 28 62257 |99.273 825 |100%| 6 | O 1 825 | 38501 39325 0 1491
PA3349 933 28 62257 [99.143 933 |100%| 8 | O 1 933 | 37492 | 38424 0 1679
flgA 699 28 62257 |98.283 699 |100%| 12| O 1 699 | 37360 36662 0 1225
flgM 324 28 62257 |98.148| 324 |100%| 6 | O 1 324 | 36517 36194|7.53E162] 566
flgN 471 28 62257 [99.151] 471 |100%| 4 | O 1 471 | 36139] 35669 0 848
motY 966 60 35917 |99.724] 724 | 75% | 2 | O | 243 | 966 1 724 0 1327
motB 1044 1 165367 [99.138 1044 |100%| 9 | O 1 1044 | 153776152733 0 1879
motA 852 1 165367 [98.122] 852 |100%| 16 | O 1 852 154647153796 0 1485
algu 582 81 27085 |99.313 582 |100%| 4 | O 1 582 | 19363 19944 0 1053
mucA 585 81 27085 [99.145 585 |100%| 5 | O 1 585 | 19976 | 20560 0 1053
mucB 951 81 27085 [99.054 951 |100%| 9 | O 1 951 | 20569 21519 0 1707
mucC 456 81 27085 [99.781] 456 |100%| 1 | O 1 456 | 21516 21971 0 837
mucD 1425 81 27085 |98.947 1425 |100%| 15| O 1 1425 | 22011 | 23435 0 2549
algb 1311 70 30285 | 100 1311 |100%| O | O 1 1311 | 14781| 13471 0 2422
alg8 1485 70 30285 [99.865 1485 |100%| 2 | O 1 1485 | 13331| 11847 0 2732
alg44 1170 70 30285 [99.402 1170 |100%| 7 | O 1 1170 | 11764 | 10595 0 2122
algK 1428 70 30285 | 99.37| 1428 |100%| 9 | O 1 1428 | 10581| 9154 0 2588
alge 1473 70 30285 [99.389 1473 |100%| 9 | O 1 1473 | 9157 | 7685 0 2671
algG 1632 70 30285 [99.632] 1632 |100%| 6 | O 1 1632 | 7664 | 6033 0 2981
algX 1425 70 30285 [99.509 1425 |100%| 7 | O 1 1425 | 6020 | 4596 0 2593
algL 1104 70 30285 |99.547 1104 |100%| 5 | O 1 1104 | 4592 | 3489 0 2012
algl 1563 70 30285 [99.488 1563 |100%| 8 | O 1 1563 | 3247 | 1685 0 2843
algJ 1176 70 30285 [99.235 1176 |100%| 9 | O 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 | O | 496 | 651 1 156 | 8.22E75| 278
algA 1446 | 142 | 12724 |99.516/ 1446 |100%| 7 | O 1 1446 | 353 | 1798 0 2632
mucP 1353 9 114064 [99.113 1353 | 100%| 12| O 1 1353 | 98574 | 97222 0 2433
muckE 270 38 49859 [98.519 270 |100%| 4 | O 1 270 | 10319 10588|2.98E135 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 | O 1 327 327 1 |6.15E163 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|5.63E153 538
algP 1059 35 51833 | 89.59| 317 30% | 30| 3 | 613 | 926 | 15083| 15399|2.77E111] 399
algP 1059 35 51833 |85.433 254 | 24% | 31| 3 | 688 | 938 | 15083| 15333| 4.91E69| 259
algQ 483 35 51833 [99.172] 483 |100%| 4 | O 1 483 | 13361| 13843 0 870
algR 747 35 51833 |99.732 747 |100%| 2 | O 1 747 | 7471 | 8217 0 1369
algZ 1077 35 51833 |99.443 1077 |100%| 6 | O 1 1077 | 6390 | 7466 0 1956
algC 2607 21 77379 [99.118 2607 | 100%| 23| O 1 2607 | 43285 45891 0 4687
algB 1350 4 146689 | 99.407| 1350 |100%| 8 | O 1 1350 | 123758 122409 0 2449
algB 1350 4 146689 | 78.333 120 9% | 20| 6 | 629 | 745 | 93052| 93168| 8.80E13| 73.1
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PS20215 algB 1350 3 154570 | 79.874 159 12% | 26 | 6 | 628 | 783 | 24494| 24339| 1.86E24| 111
algB 1350 75 29275 | 78.75| 160 12% | 21| 11| 631 | 782 | 1578 | 1732 | 1.88E19| 95.3
algB 1350 11 | 108046 | 78.065 155 11% | 20 | 13 | 598 | 745 | 55780| 55927| 1.13E16| 86.1
algB 1350 45 42662 | 79.07| 129 10% | 21| 6 | 631 | 756 | 10204| 10079| 4.06E16| 84.2
algB 1350 20 79433 [81.633 98 7% | 14| 4 | 664 | 759 | 52567|52472| 1.89E14| 78.7
algB 1350 | 236 3216 |85.075 67 5% | 10| O | 716 | 782 | 2180 | 2246 | 1.14E11| 69.4
lasl 606 61 35302 | 100 606 |[100%| O | O 1 606 | 7096 | 7701 0 1120
lasR 720 61 35302 | 100 720 |100%| O | O 1 720 | 6013 | 6732 0 1330

PS20412  pilT 1035 12 140361 | 100 1035 |100%| O | O 1 1035 | 7696 | 8730 0 1912
pilu 1149 12 140361 | 100 1149 |100%| O | O 1 1149 | 8908 | 10056 0 2122
pilG 408 12 140361 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 20765 21172 0 754
pilH 366 12 140361 | 100 366 |100%| O | O 1 366 | 21219 21584 0 676
pill 537 12 140361 [99.814 537 |100%| 1 | O 1 537 | 21635 22171 0 987
pilJ 2049 12 140361 [99.658 2049 |100%| 7 | O 1 2049 | 22256 | 24304 0 3746
pilK 876 12 140361 [99.201] 876 |100%| 7 | O 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| O |4675| 4775 | 29446 | 29546| 7.24E30| 132
chpA 7419 12 140361 [90.099 101 1% | 10| O |4195| 4295 | 29944 | 30044 | 7.24E30| 132
chpB 1032 12 140361 [99.322] 1032 |100%| 7 | O 1 1032 | 32681| 33712 0 1868
chpC 507 12 140361 [98.817] 507 |100%| 6 | O 1 507 | 33709 34215 0 904
chpD 795 12 140361 [99.371] 795 |100%| 5 | O 1 795 | 34223 35017 0 1441
chpE 612 12 140361 [99.673] 612 |100%| 2 | O 1 612 | 35094 | 35705 0 1120
vir 645 11 | 146087 | 99.69| 645 |100%| 2 | O 1 645 |131000 130356 0 1181
fimL 1689 57 35628 [99.882] 1689 |100%| 2 | O 1 1689 | 31784 | 33472 0 3109
pilZ 357 34 64519 | 99.72| 357 |100%| 1 | O 1 357 | 42645] 42289 0 654
fimV 2760 27 81766 |99.855 2760 |100%| 4 | O 1 2760 | 74702 | 77461 0 5075
rpoS 1005 3 294808 | 99.502] 1005 |100%| 5 | O 1 1005 | 49533 48529 0 1829
pilF 759 3 294808 |99.473 759 [100%| 4 | O 1 759 257991257233 0 1380
rpoN 1494 1 404399 |199.665 1494 |100%| 5 | O 1 1494 154242155735 0 2732
pilB 1701 1 404399 | 87.288] 1707 | 100%|208| 7 1 1701 | 232161233864 0 1941
pilB 1701 19 | 106695 |76.577] 333 | 20% | 64 | 13 | 950 | 1275 | 8375 | 8700 | 3.48E42| 171
pilB 1701 9 156271 |87.218] 133 8% | 16| 1 [1137| 1269 | 82801| 82932| 4.53E36| 150
pilB 1701 9 156271 | 92 50 3% | 4 | 0 | 949 | 998 | 82612| 82661| 3.63E12| 71.3
pilB 1701 33 64906 |74.303 323 19% | 79| 3 | 949 | 1269 | 47189 46869| 4.56E31| 134
XCpA 873 1 404399 | 100 861 99% | 0 | 0 | 13 873 235100 23596( 0 1591
pilS 1593 1 404399 |199.749] 1593 |100%| 4 | O 1 1593 | 255771257363 0 2920
pilR 1338 1 404399 |99.701] 1338 |100%| 4 | O 1 1338 | 257378258715 0 2449
fimX 2076 2 313604 | 99.807] 2076 |100%| 4 | O 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 299906299382 0 671
pilo 624 2 313604 |92.788 624 |100%| 45| O 1 624 |300526 299903 0 904
pilN 597 2 313604 |92.475 598 |100%| 43| 2 1 597 301119300523 0 854
pilM 1065 2 313604 {99.812] 1065 |100%| 2 | O 1 1065 | 302183301119 0 1956
crc 780 22 99514 |99.872] 780 |100%| 1 | O 1 780 | 37393| 36614 0 1435
flgB 408 6 187337 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 79585]| 79178 0 754
flgC 441 6 187337 | 100 441 [100%| 0 | O 1 441 | 79172 78732 0 815
flgD 714 6 187337 | 100 714 |100%| O | O 1 714 | 78719 78006 0 1319
flgE 1389 6 187337 | 100 1389 |100%| O | O 1 1389 | 77978| 76590 0 2566
flgF 750 6 187337 | 100 750 |[100%| O | O 1 750 | 76372 75623 0 1386
flgG 786 6 187337 (99.873 786 |100%| 1 | O 1 786 | 75576| 74791 0 1447
flgH 696 6 187337 [99.713 696 |100%| 2 | O 1 696 | 74745| 74050 0 1275
figl 1110 6 187337 | 99.64| 1110 |100%| 4 | O 1 1110 | 74038 72929 0 2028
flgd 1203 6 187337 [99.667] 1203 |100%| 4 | O 1 1203 | 72918 71716 0 2200
flgK 2052 6 187337 [99.805 2052 |100%| 4 | O 1 2052 | 71697 | 69646 0 3768
flgL 1320 6 187337 [99.773 1320 |100%| 3 | O 1 1320 | 69620 | 68301 0 2422
flic 1467 6 187337 [99.932] 1467 |100%| 1 | O 1 1467 | 60802 | 59336 0 2704
flel 372 6 187337 [99.731] 372 |100%| 1 | O 1 372 | 59257 | 58886 0 682
fliD 1425 6 187337 [ 99.93| 1425 |100%| 1 | O 1 1425 | 58800| 57376 0 2627
fliS 381 6 187337 [99.738 381 |100%| 1 | O 1 381 | 57254 | 56874 0 699
fliP 297 6 187337 | 100 297 |100%| O | O 1 297 | 56851 | 56555|6.27E157] 549
fleQ 1473 6 187337 [98.914] 1473 |100%| 16| O 1 1473 | 56273 | 54801 0 2632
fleQ 1473 21 99721 [80.198 303 | 21% | 50| 9 | 498 | 795 | 81073| 81370| 1.06E56| 219
fleQ 1473 21 99721 80 305 | 21% | 47 | 14| 498 | 795 | 76376| 76673| 4.93E55| 213
fleQ 1473 26 82432 |74.836) 457 31% ] 91] 19| 507 | 951 | 9746 | 9302 | 1.07E46| 185
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PS20412  fleQ 1473 20 | 100461 | 75 416 | 28% | 92 | 12 | 511 | 920 | 69463| 69054| 1.39E45| 182
fleQ 1473 8 156694 | 75.14| 358 | 24% | 77 | 11| 507 | 858 | 47854 | 48205| 2.34E38| 158
fleQ 1473 8 156694 | 78.616/ 159 11% | 28 | 6 | 625 | 780 | 77715| 77560| 4.00E21| 100
fleQ 1473 9 156271 | 76.37| 292 20% | 55| 13| 507 | 791 | 32349| 32633| 1.82E34| 145
fleQ 1473 39 59354 |74.315 292 20% | 64| 10| 508 | 792 | 21939| 21652| 5.14E25| 113
fleQ 1473 25 91995 |76.555 209 14% | 42| 7 | 592 | 795 | 90454 | 90248| 2.39E23| 108
fleQ 1473 18 | 109404 | 75 184 12% | 41| 4 | 586 | 765 | 1482 | 1300 | 5.21E15| 80.5
fleS 1209 6 187337 [99.504 1209 |100%| 6 | O 1 1209 | 54688 | 53480 0 2200
fleS 1209 9 156271 [89.796/ 49 4% | 4 | 1 [1032] 1079 | 31633| 31681| 1.54E09| 62.1
fleR 1422 6 187337 [99.508 1422 |100%| 7 | O 1 1422 | 53475| 52054 0 2588
fliE 330 6 187337 (99.394 330 |100%| 2 | O 1 330 | 51808 51479|6.87E172] 599
fliF 1797 6 187337 (99.444 1797 |100%| 10| O 1 1797 | 51456 | 49660 0 3264
fliG 1017 6 187337 | 99.41| 1017 |100%| 6 | O 1 1017 | 49654 | 48638 0 1845
fliH 807 6 187337 [98.885 807 |100%| 9 | O 1 807 | 48636 | 47830 0 1441
flil 1356 6 187337 [99.189 1356 |100%| 11| O 1 1356 | 47840 46485 0 2444
fliJ 444 6 187337 [99.775 444 |100%| 1 | O 1 444 | 46471 46028 0 815
fliK 1284 30 74456 |99.533 1284 |100%| 6 | O 1 1284 | 52894 | 54177 0 2338
fliL 522 30 74456 | 100 522 |100%| O | O 1 522 | 54421 54942 0 965
fliM 972 30 74456 |99.897] 972 |100%| 1 | O 1 972 | 54950 55921 0 1790
fliN 474 30 74456 | 100 474 1100%| 0 | O 1 474 | 55949 | 56422 0 876
flio 453 30 74456 | 100 453 |100%| 0 | O 1 453 | 56424 | 56876 0 837
fliP 768 30 74456 | 99.74| 768 |100%| 2 | O 1 768 | 56873 | 57640 0 1408
fliQ 270 30 74456 | 99.63| 270 |100%| 1 | O 1 270 | 57685| 57954 |2.70E140| 494
fliR 777 30 74456 |99.871 777 [100%| 1 | O 1 777 | 57954 | 58730 0 1430
flnB 1137 30 74456 [99.912] 1137 |100%| 1 | O 1 1137 | 58733 | 59869 0 2095
flhA 2124 30 74456 [99.812] 2124 |100%| 4 | O 1 2124 | 62713 | 64836 0 3901
flhF 1290 30 74456 | 99.69| 1290 |100%| 4 | O 1 1290 | 64920| 66209 0 2361
fleN 843 30 74456 [99.881] 843 |100%| 1 | O 1 843 | 66348 67190 0 1552
fliA 744 30 74456 |99.731 744 [100%| 2 | O 1 744 | 67187 67930 0 1363
cheY 375 30 74456 | 100 375 |100%| O | O 1 375 | 68032 | 68406 0 693
cheZ 789 30 74456 |99.873 789 |100%| 1 | O 1 789 | 68426| 69214 0 1452
PA1458 | 2262 30 74456 |99.646| 2262 |100%| 8 | O 1 2262 | 69415| 71676 0 4133
PA1458 | 2262 30 74456 |77.016) 248 11% | 30 | 14 | 707 | 954 | 69983| 70203| 6.13E26| 117
PA1458 | 2262 30 74456 |77.016| 248 11% | 30| 14 | 569 | 789 | 70121| 70368| 6.13E26| 117
PA1459 | 1107 30 74456 [99.819 1107 |100%| 2 | O 1 1107 | 71730 72836 0 2034
motC 741 30 74456 | 99.73| 741 |100%| 2 | O 1 741 | 72925| 73665 0 1358
motD 891 30 74456 |98.325 776 | 87% | 13| O 1 776 | 73678 74453 0 1362
PA1464 | 480 44 49649 | 100 480 |100%| 0 | O 1 480 | 47718 47239 0 887
PA3348 825 5 202773 199.879) 825 |100%| 1 | O 1 825 | 19026 | 19850 0 1519
PA3349 933 5 202773 | 100 933 |100%| O | O 1 933 | 18017 18949 0 1724
flgA 699 5 202773 199.571 699 [100%| 3 | O 1 699 | 17885]| 17187 0 1275
figM 324 5 202773 199.691 324 [100%| 1 | O 1 324 | 17042 16719|3.14E170] 593
flgN 471 5 202773 199.575 471 |100%| 2 | O 1 471 | 16664 | 16194 0 859
motY 966 69 19724 199.793] 966 |100%| 2 | O 1 966 | 19684 | 18719 0 1773
motB 1044 2 313604 |99.617| 1044 |100%| 4 | O 1 1044 | 180494179451 0 1906
mMotA 852 2 313604 |99.883 852 |100%| 1 | O 1 852 181365180514 0 1568
algu 582 31 74428 |99.656] 582 |100%| 2 | O 1 582 | 35668 | 36249 0 1064
mucA 585 31 74428 [99.829 585 |100%| 1 | O 1 585 | 36281 | 36865 0 1075
mucB 951 31 74428 | 100 951 |100%| O | O 1 951 | 36874 | 37824 0 1757
mucC 456 31 74428 |99.561] 456 |100%| 2 | O 1 456 | 37821 38276 0 832
mucD 1425 31 74428 | 99.86| 1425 |100%| 2 | O 1 1425 | 38316| 39740 0 2621
algD 1311 35 63591 [99.924 1311 |100%| 1 | O 1 1311 | 15721| 17031 0 2416
alg8 1485 35 63591 |99.933 1485 |100%| 1 | O 1 1485 | 17171 | 18655 0 2737
alg44 1170 35 63591 | 100 1170 |100%| O | O 1 1170 | 18738 19907 0 2161
algKk 1428 35 63591 | 99.86| 1428 |100%| 2 | O 1 1428 | 19921 | 21348 0 2627
alge 1473 35 63591 |99.593 1473 |100%| 6 | O 1 1473 | 21345| 22817 0 2687
algG 1632 35 63591 [99.939 1632 |100%| 1 | O 1 1632 | 22838 | 24469 0 3009
algX 1425 35 63591 | 99.93| 1425 |100%| 1 | O 1 1425 | 24482 | 25906 0 2627
algL 1104 35 63591 | 100 1104 |100%| O | O 1 1104 | 25910| 27013 0 2039
algl 1563 35 63591 |99.872] 1563 |100%| 2 | O 1 1563 | 27255 28817 0 2876
algJ 1176 35 63591 | 99.66| 1176 |100%| 4 | O 1 1176 | 28832| 30007 0 2150
algF 651 35 63591 | 100 651 |100%| O | O 1 651 | 30080 30730 0 1203
algA 1446 35 63591 |99.793 1446 |100%| 3 | O 1 1446 | 30928 | 32373 0 2654
mucP 1353 3 294808 |99.704 1353 |100%| 4 | O 1 1353 | 79485 78133 0 2477
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PS20412  mucE 270 42 50014 | 99.63| 270 |100%| 1 | O 1 270 | 39725]| 39456 |2.70E140| 494
algw 1170 1 404399 |99.915 1170 |100%| 1 | O 1 1170 | 141206 142375 0 2156
algP 1059 9 156271 [99.528 1059 |100%| 5 | O 1 1059 | 132470131412 0 1929
algP 1059 9 156271 [89.006] 473 | 45% | 49| 1 | 421 | 890 |1319751315032.33E166/ 582
algP 1059 9 156271 |90.783 434 | 41% | 40| O | 496 | 929 |1320501316178.38E166/ 580
algP 1059 9 156271 | 87.94| 398 | 38% | 45| 1 | 421 | 815 |1319001315032.45E131] 466
algP 1059 9 156271 |87.437| 398 | 38% | 47| 1 | 571 | 968 |1320501316565.30E128 455
algP 1059 9 156271 [89.209 278 | 26% | 30| O | 427 | 704 |131819131542 9.25E96| 348
algP 1059 9 156271 [89.209 278 | 26% | 30| O | 652 | 929 |132044131767 9.25E96| 348
algP 1059 9 156271 [83.333 174 16% | 24| 4 | 421 | 590 |131675131503 6.02E38| 156
algP 1059 9 156271 [82.759 174 16% | 25| 4 | 796 | 968 |132050 131881 2.80E36| 150
algQ 483 9 156271 [99.379 483 |100%| 3 | O 1 483 | 133769133287 0 876
algR 747 9 156271 (99.732] 747 |100%| 2 | O 1 747 1139660138914 0 1369
algZ 1077 9 156271 [99.814 1077 |100%| 2 | O 1 1077 | 140741139665 0 1978
algC 2607 22 99514 [99.962] 2607 |100%| 1 | O 1 2607 | 48347 45741 0 4809
algB 1350 8 156694 [99.926/ 1350 |100%| 1 | O 1 1350 | 78342| 76993 0 2488
algB 1350 8 156694 [ 78.333 120 9% | 20| 6 | 629 | 745 | 47973|48089| 7.98E13| 73.1
algB 1350 6 187337 | 78.616 159 12% | 28 | 6 | 628 | 783 | 55649| 55494 | 3.66E21| 100
algB 1350 25 91995 | 78.75| 160 12% | 21| 11 | 631 | 782 | 90418| 90264| 1.70E19| 95.3
algB 1350 26 82432 | 79.07| 129 10% | 21| 6 | 631 | 756 | 9625 | 9500 | 3.69E16| 84.2
algB 1350 9 156271 [ 79.845 129 10% | 15| 10 | 624 | 745 | 32460| 32584 | 3.69E16| 84.2
algB 1350 20 | 100461 |81.633 98 7% | 14| 4 | 664 | 759 | 69313|69218| 1.72E14| 78.7
algB 1350 21 99721 | 77.6 125 9% | 20| 8 | 630 | 750 | 81202| 81322| 1.03E11| 69.4
lasl 606 30 74456 | 100 606 |100%| O | O 1 606 | 41652 | 42257 0 1120
lasR 720 30 74456 | 100 720 |100%| O | O 1 720 | 40569 | 41288 0 1330

PS2049¢  pilT 1035 31 45803 [99.903 1035 |[100%| 1 | O 1 1035 | 40587 | 39553 0 1906
pilu 1149 31 45803 [99.913 1149 |100%| 1 | O 1 1149 | 39375] 38227 0 2117
pilG 408 31 45803 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 27519] 27112 0 754
pilH 366 31 45803 | 100 366 |100%| O | O 1 366 | 27065 26700 0 676
pill 537 31 45803 [99.814] 537 [100%| 1 | O 1 537 | 26649 26113 0 987
pilJ 2049 31 45803 [99.951] 2049 |100%| 1 | O 1 2049 | 26028 | 23980 0 3779
pilK 876 31 45803 [99.772] 876 |100%| 2 | O 1 876 | 23919| 23044 0 1607
chpA 7419 31 45803 |99.677| 7419 |100%| 24| O 1 7419 | 23032| 15614 0 13568
chpA 7419 31 45803 [89.423 104 1% | 11| 0 |4195] 4298 | 18358 | 18255| 7.68E30| 132
chpA 7419 31 45803 [89.423 104 1% | 11| O |4675| 4778 | 18838 18735| 7.68E30| 132
chpB 1032 31 45803 [99.031] 1032 |100%| 10| O 1 1032 | 15621 | 14590 0 1851
chpC 507 31 45803 |98.817 507 [100%| 6 | O 1 507 | 14593 14087 0 904
chpD 795 31 45803 [99.371 795 [100%| 5 | O 1 795 | 14079| 13285 0 1441
chpE 612 31 45803 | 99.51| 612 |100%| 3 | O 1 612 | 13209| 12598 0 1114
vir 645 112 | 18850 [99.845 645 |100%| 1 | O 1 645 | 9406 | 10050 0 1186
fimL 1689 47 35678 [99.882] 1689 |100%| 2 | O 1 1689 | 3859 | 2171 0 3109
pilz 357 57 33008 | 99.72| 357 |100%| 1 | O 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 | O 1 1162 | 1162 1 0 2135
rpoS 1005 4 70571 |99.801] 1005 |100%| 2 | O 1 1005 | 56640| 55636 0 1845
pilF 759 10 64273 |99.078 759 |100%| 7 | O 1 759 | 42367 41609 0 1363
rpoN 1494 8 66611 |99.866[ 1494 |100%| 2 | O 1 1494 | 8684 | 7191 0 2748
pilA 450 21 55208 |97.321] 224 | 50% | 6 | O 1 224 | 9552 | 9329 |4.00E106] 381
pilB 1701 21 55208 [99.882] 1701 |100%| 2 | O 1 1701 | 9784 | 11484 0 3131
pilB 1701 | 156 | 14517 |76.577] 333 | 20% | 64 | 13 | 950 | 1275 | 6811 | 6486 | 3.69E42| 171
pilB 1701 1 163585 [87.218] 133 8% | 16| 1 |1137| 1269 |110796110927 4.81E36| 150
pilB 1701 1 163585 | 92 50 3% | 4 | 0 | 949 | 998 |110607110656 3.85E12| 71.3
pilB 1701 | 109 | 19192 |74.613 323 19% | 78 | 3 | 949 | 1269 | 1475 | 1155 |1.04E32| 139
pilC 1125 21 55208 | 100 1125 |100%| O | O 1 1125 | 11584 | 12708 0 2078
XCpA 873 21 55208 [99.313 873 |100%| 6 | O 1 873 | 12712| 13584 0 1580
pilS 1593 9 65281 |99.498 1593 |100%| 8 | O 1 1593 | 8763 | 10355 0 2898
pilR 1338 9 65281 [99.925 1338 |100%| 1 | O 1 1338 | 10370| 11707 0 2466
fimT 510 9 65281 |99.608 510 |100%| 2 | O 1 510 | 12982 13491 0 931
fimU 507 9 65281 | 100 507 |100%| O | O 1 507 | 13597 14103 0 937
pilV 558 9 65281 |99.642] 558 |100%| 2 | O 1 558 | 14094 | 14651 0 1020
pilw 825 9 65281 [99.879 825 |100%| 1 | O 1 825 | 14648| 15472 0 1519
pilxX 588 9 65281 | 100 588 |100%| O | O 1 588 | 15469 | 16056 0 1086
pilYl 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|5.37E108 390
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Cepa Gen Loggé:]ud Contig Lg;?]'tti;d %ID I(_c?\zgrllt;g) %Cob G Iggr? (E:ann Clirl)lfllt?g Csmig E-value |Bit Score
PS20490 pilY2 348 9 65281 |99.713 348 [100%| 1 | O 1 348 | 19561 | 19908 0 638
pilE 426 9 65281 |99.765 426 [100%| 1 | O 1 426 | 19905]| 20330 0 782
fimX 2076 11 62714 |99.277] 2076 [100%| 15| O 1 2076 | 22835| 20760 0 3751
pilQ 2145 39 38460 |98.695 2145 [100%| 28| 0O 1 2145 | 24219| 22075 0 3807
pilP 525 39 38460 | 100 525 |100%| 0 | O 1 525 | 24797 24273 0 970
pilO 624 39 38460 | 99.84| 624 [100%| 1 | O 1 624 | 25417 | 24794 0 1147
pilN 597 39 38460 | 100 597 |100%| 0 | O 1 597 | 26010]| 25414 0 1103
pilM 1065 39 38460 | 100 1065 [100%| 0 | O 1 1065 | 27074 | 26010 0 1967
crc 780 99 21917 |99.231 780 [100%| 6 | O 1 780 | 3634 | 4413 0 1408
flgB 408 48 34463 | 100 408 [100%| 0 | O 1 408 | 23930 24337 0 754
flgC 441 48 34463 | 100 441 [100%| 0 | O 1 441 | 24343| 24783 0 815
flgD 714 48 34463 | 99.86| 714 [100%| 1 | O 1 714 | 24796 | 25509 0 1314
flgE 1389 48 34463 |99.496 1389 [100%| 7 | O 1 1389 | 25537 | 26925 0 2527
flgF 750 48 34463 | 100 750 |100%| 0 | O 1 750 | 27143]| 27892 0 1386
flgG 786 48 34463 |99.746) 786 [100%| 2 | O 1 786 | 27939 28724 0 1441
flgH 696 48 34463 |99.282] 696 [100%| 5| 0 1 696 | 28770 29465 0 1258
flgl 1110 48 34463 | 99.64| 1110 [100%| 4 | O 1 1110 | 29477 | 30586 0 2028
flgJ 1203 48 34463 |99.751] 1203 [100%| 3 | O 1 1203 | 30597 31799 0 2206
flgK 2052 48 34463 |99.172] 2052 |100%| 17| O 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
flel 372 17 58680 |99.731] 372 [100%| 1 ]| O 1 372 | 9726 | 10097 0 682
fliD 1425 17 58680 | 99.93| 1425 |[100%| 1 | O 1 1425 | 10183 11607 0 2627
flis 381 17 58680 |99.738 381 [100%| 1 | O 1 381 | 11729 12109 0 699
fliP 297 17 58680 | 100 297 |100%| 0 | O 1 297 | 12132 12428|6.65E157] 549
fleQ 1473 17 58680 |99.389 1473 [100%| 9 | O 1 1473 | 12710 14182 0 2671
fleQ 1473 201 10955 |75.899 473 32% | 92| 18| 498 | 959 | 9137 | 8676 | 8.68E58 222
fleQ 1473 131 16882 |74.834] 453 31% | 95| 15| 482 | 926 | 4080 | 4521 | 3.17E47 187
fleQ 1473 19 57312 | 74.94| 415 28% | 94| 10| 511 | 920 | 52717| 52308| 1.47E45 182
fleQ 1473 2 83035 |74.831 445 30% | 88| 20 | 504 | 936 | 72644 | 73076| 5.30E45 180
fleQ 1473 198 11187 | 75.14| 358 24% | 77 | 11 | 507 | 858 | 10676| 10325| 2.48E38 158
fleQ 1473 1 163585 | 76.37| 292 20% | 55| 13| 507 | 791 | 58946| 59230| 1.93E34 145
fleQ 1473 358 2608 |[84.354] 147 10% | 21| 2 | 650 | 795 1 146 | 6.95E34 143
fleQ 1473 261 6533 [74.403] 293 20% | 62| 12| 508 | 792 319 606 | 5.45E25 113
fleQ 1473 372 2324 |76.077] 209 14% | 43| 7 | 592 | 795 | 1542 | 1748 | 1.18E21 102
fleQ 1473 43 37640 |78.395 162 11% | 29| 6 | 622 | 780 | 18069 18227| 4.24E21 100
fleQ 1473 51 34215 |74.611 193 13% | 44| 4 | 577 | 765 | 32725| 32916|5.53E15| 80.5
fleS 1209 17 58680 |99.504] 1209 [100%| 6 | O 1 1209 | 14295| 15503 0 2200
fleR 1422 17 58680 |99.789 1422 [100%| 3 | O 1 1422 | 15508 | 16929 0 2610
fliE 330 17 58680 |99.697] 330 [100%| 1 | O 1 330 | 17176| 17505|1.57E173] 604
fliF 1797 17 58680 |99.722 1797 [100%| 5| 0O 1 1797 | 17528| 19324 0 3291
fliG 1017 17 58680 |99.607] 1017 [100%| 4 | O 1 1017 | 19330 20346 0 1857
fliH 807 17 58680 |99.257] 807 [100%| 6 | O 1 807 | 20348]| 21154 0 1458
flil 1356 17 58680 |99.336) 1356 [100%| 9 | O 1 1356 | 21144 | 22499 0 2455
fliJ 444 17 58680 | 99.55| 444 [100%| 2 | O 1 444 | 22513 22956 0 809
fliK 1284 85 25009 |99.533 1284 [100%| 6 | O 1 1284 | 7795 | 9078 0 2338
fliL 522 85 25009 | 100 522 |100%| 0 | O 1 522 | 9322 | 9843 0 965
fliM 972 85 25009 |99.794 972 [100%| 2 | O 1 972 | 9851 | 10822 0 1784
fliN 474 85 25009 |99.7890 474 [100%| 1 | O 1 474 | 10850| 11323 0 870
flio 453 85 25009 | 100 453 [100%| 0 | O 1 453 | 11325| 11777 0 837
fliP 768 85 25009 | 99.87| 768 [100%| 1 | O 1 768 | 11774| 12541 0 1413
fliQ 270 85 25009 | 99.63| 270 [100%| 1 | O 1 270 | 12586 12855|2.86E140] 494
fliR 777 85 25009 |99.614] 777 [100%| 3 | O 1 777 | 12855 13631 0 1419
flhB 1137 85 25009 |99.736 1137 [100%| 3 | O 1 1137 | 13634 | 14770 0 2084
flnA 2124 85 25009 | 99.67| 2124 [100%| 7 | O 1 2124 | 17587| 19710 0 3884
flhF 1290 85 25009 |99.612 1290 [100%| 5| O 1 1290 | 19794 | 21083 0 2355
fleN 843 85 25009 |99.763 843 [100%| 2 | O 1 843 | 21222| 22064 0 1546
fliA 744 85 25009 |99.731 744 [100%| 2 | O 1 744 | 22061 | 22804 0 1363
cheY 375 85 25009 | 100 375 |100%| 0 | O 1 375 | 22906 | 23280 0 693
cheZ 789 85 25009 |99.366) 789 [100%| 5| O 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 | 3.03E24 111
PA1458 | 2262 85 25009 |99.026 719 32%| 71 0 1 719 | 24289 25007 0 1290
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PS20490 PA1459 | 1107 | 290 5382 [99.548 1107 |100%| 5 | O 1 1107 | 3995 | 2889 0 2017
motC 741 290 5382 [99.865 741 |100%| 1 | O 1 741 | 2800 | 2060 0 1363
motD 891 290 5382 [99.663 891 |100%| 3 | O 1 891 | 2047 | 1157 0 1629
PA1464 | 480 142 | 15641 | 100 480 |100%| 0 | O 1 480 | 14946 14467 0 887
PA3348 825 25 51037 [99.879 825 |100%| 1 | O 1 825 | 8577 | 9401 0 1519
PA3349 933 25 51037 | 100 933 |100%| O | O 1 933 | 7568 | 8500 0 1724
flgA 699 25 51037 [99.857] 699 |100%| 1 | O 1 699 | 7436 | 6738 0 1286
figM 324 25 51037 |98.457] 324 |100%| 5 | O 1 324 | 6593 | 6270 |1.56E163 571
figN 471 25 51037 [98.938 471 |100%| 5 | O 1 471 | 6215 | 5745 0 843
motY 966 34 43290 [99.896 966 |100%| 1 | O 1 966 33 998 0 1779
motB 1044 11 62714 |99.808 1044 |100%| 2 | O 1 1044 | 29327 30370 0 1917
motA 852 11 62714 | 100 852 |100%| 0 | O 1 852 | 28456 | 29307 0 1574
algu 582 45 37099 | 100 582 |100%| O | O 1 582 | 30937 30356 0 1075
mucA 585 45 37099 [99.829 585 |100%| 1 | O 1 585 | 30324 | 29740 0 1075
mucB 951 45 37099 | 100 951 |100%| O | O 1 951 | 29731] 28781 0 1757
mucC 456 45 37099 [99.561] 456 |100%| 2 | O 1 456 | 28784 | 28329 0 832
mucD 1425 45 37099 | 99.86| 1425 |100%| 2 | O 1 1425 | 28289 | 26865 0 2621
algb 1311 55 33166 [99.924 1311 |100%| 1 | O 1 1311 | 15680| 16990 0 2416
alg8 1485 55 33166 |99.865 1485 |100%| 2 | O 1 1485 | 17130| 18614 0 2732
alg44 1170 55 33166 [99.829 1170 |100%| 2 | O 1 1170 | 18697 | 19866 0 2150
algKk 1428 55 33166 | 99.93| 1428 |100%| 1 | O 1 1428 | 19880 21307 0 2632
alge 1473 55 33166 |99.525 1473 |100%| 7 | O 1 1473 | 21304 | 22776 0 2682
algG 1632 55 33166 [99.816] 1632 |100%| 3 | O 1 1632 | 22797 | 24428 0 2998
algX 1425 55 33166 [99.509 1425 |100%| 7 | O 1 1425 | 24441 25865 0 2593
algL 1104 55 33166 [99.728 1104 |100%| 3 | O 1 1104 | 25869 | 26972 0 2023
algl 1563 55 33166 [99.552] 1563 |100%| 7 | O 1 1563 | 27214 | 28776 0 2848
algJ 1176 55 33166 [99.575 1176 |100%| 5 | O 1 1176 | 28791 | 29966 0 2145
algF 651 55 33166 [99.539 651 |100%| 3 | O 1 651 | 30039 | 30689 0 1186
algA 1446 55 33166 |99.723] 1444 |100%| 4 | O 1 1444 | 30886 | 32329 0 2645
mucP 1353 65 31259 [99.778 1353 |100%| 3 | O 1 1353 | 15321 | 16673 0 2483
mucE 270 193 | 11487 [ 99.63| 270 |100%| 1 | O 1 270 | 1198 | 929 |2.86E140[ 494
algwW 1170 8 66611 | 100 1168 |100%| O | O 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 |1598881594942.67E111] 399
algP 1059 1 163585 | 84.53| 362 34% | 38| 5 | 571 | 929 |159932/159586 4.57E94| 342
algP 1059 1 163585 [85.306] 245 | 23% | 30| 3 | 418 | 659 |159797/ 159556 1.02E65| 248
algP 1059 1 163585 [84.574 188 18% | 26 | 1 | 781 | 968 |159884 159700 2.93E46| 183
algP 1059 1 163585 [80.612] 196 19% | 30| 7 | 402 | 590 |159690159496 1.38E34| 145
algP 1059 1 163585 [92.593 54 5% | 4 | O | 651 | 704 |159588159535 1.42E14| 78.7
algP 1059 1 163585 [85.135 74 7% | 11| O | 796 | 869 159932159859 5.11E14| 76.8
algQ 483 1 163585 [99.586) 483 |100%| 2 | O 1 483 1161651161169 0 881
algR 747 202 | 10942 | 100 747 |100%| 0 | O 1 747 | 3437 | 2691 0 1380
algz 1077 | 202 | 10942 | 100 1077 |100%| 0 | O 1 1077 | 4518 | 3442 0 1989
algC 2607 24 51979 [99.808 2607 |100%| 5 | O 1 2607 | 44612 47218 0 4787
algB 1350 43 37640 [99.852] 1350 |100%| 2 | O 1 1350 | 17445]| 18794 0 2483
algB 1350 | 131 | 16882 |75.667] 300 | 22% | 49| 20 | 642 | 929 | 4234 | 4521 |1.78E29| 128
algB 1350 17 58680 |79.012] 162 12% | 28 | 6 | 625 | 783 | 13331| 13489| 8.35E23| 106
algB 1350 | 372 2324 |79.195 149 11% | 19| 10| 631 | 771 | 1578 | 1722 | 6.50E19| 93.5
algB 1350 | 358 2608 |73.498 283 | 21% | 57| 15| 716 | 989 64 337 | 2.34E18| 91.6
algB 1350 1 163585 | 79.845 129 10% | 15| 10 | 624 | 745 | 59057| 59181| 3.91E16| 84.2
algB 1350 19 57312 |81.633 98 7% | 14| 4 | 664 | 759 | 52567 |52472| 1.82E14| 78.7
algB 1350 2 83035 |[78.571] 126 9% | 21| 6 | 628 | 750 | 72765| 72887| 1.82E14| 78.7
algB 1350 | 201 | 10955 [85.075 67 5% | 10| O | 716 | 782 | 8922 | 8856 | 1.10E11| 69.4
algB 1350 | 198 | 11187 |70.506] 356 | 26% | 89| 14 | 629 | 976 | 10557| 10210| 1.83E09| 62.1
lasl 606 199 | 11147 | 100 606 |100%| O | O 1 606 | 3328 | 2723 0 1120
lasR 720 199 | 11147 | 100 720 |100%| O | O 1 720 | 4411 | 3692 0 1330

PS20503  pilT 1035 27 33054 |99.227] 1035 |100%| 8 | O 1 1035 | 30398 | 29364 0 1868
pilu 1149 27 33054 [99.739 1149 |100%| 3 | O 1 1149 | 29186 | 28038 0 2106
pilG 408 27 33054 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 17328 16921 0 754
pilH 366 27 33054 | 100 366 |100%| O | O 1 366 | 16874 | 16509 0 676
pill 537 27 33054 | 100 537 |100%| 0 | O 1 537 | 16458| 15922 0 992
pilJ 2049 27 33054 [99.512] 2049 |100%| 10| O 1 2049 | 15837 | 13789 0 3729
pilK 876 27 33054 [99.315 876 |100%| 6 | O 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| O |4195| 4298 | 8155 | 8052 | 7.82E30| 132
chpB 1032 27 33054 [98.934 1032 |100%| 11| O 1 1032 | 5418 | 4387 0 1845
chpC 507 27 33054 [98.817] 507 |100%| 6 | O 1 507 | 4390 | 3884 0 904
chpD 795 27 33054 [99.874 795 |100%| 1 | O 1 795 | 3876 | 3082 0 1463
chpE 612 27 33054 [98.693 612 |100%| 8 | O 1 612 | 3005 | 2394 0 1086
vfr 645 35 20428 [99.845 645 |100%| 1 | O 1 645 | 28703 | 28059 0 1186
fimL 1689 | 229 9017 [99.741 772 | 46% | 2 | O 1 772 | 8246 | 9017 0 1415
pilZ 357 37 27766 |98.599 357 |100%| 5 | O 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 | O 1 1005 | 5083 | 4079 0 1823
pilF 759 14 40873 [99.078 759 [100%| 7 | O 1 759 | 22030 22788 0 1363
rpoN 1494 43 25919 [99.598 1494 |100%| 6 | O 1 1494 | 18502| 17009 0 2726
pilA 450 71 20415 |95.089 224 | 50% | 11| O 1 224 | 3873 | 3650 | 8.87E98| 353
pilB 1701 71 20415 [99.001] 1701 |100%| 17| O 1 1701 | 4105 | 5805 0 3048
pilB 1701 | 303 6964 |76.577] 333 | 20% | 64 | 13 | 950 | 1275 | 4489 | 4164 |3.76E42| 171
pilB 1701 | 113 | 16535 |78.846] 260 15% | 40 | 11 | 1137| 1389 | 15886| 16137| 2.26E39| 161
pilB 1701 | 113 | 16535 92 50 3% | 4 | 0 | 949 | 998 | 15697| 15746| 3.92E12| 71.3
pilC 1125 71 20415 |99.111] 1125 |100%| 10| O 1 1125 | 5905 | 7029 0 2023
XCpA 873 71 20415 |99.542] 873 |100%| 4 | O 1 873 | 7033 | 7905 0 1591
pilS 1593 74 19920 |99.498 1593 |100%| 8 | O 1 1593 | 11845| 10253 0 2898
pilR 1338 74 19920 |99.253] 1338 |100%| 10| O 1 1338 | 10238| 8901 0 2416
fimT 510 74 19920 |97.255( 510 |100%| 14| O 1 510 | 7626 | 7117 0 865
fimuU 507 74 19920 |99.606| 507 |100%| 2 | O 1 507 | 7011 | 6505 0 926
pilV 558 74 19920 |98.925( 558 |100%| 6 | O 1 558 | 6514 | 5957 0 998
pilw 825 74 19920 | 99.03| 825 |100%| 8 | O 1 825 | 5960 | 5136 0 1480
pilX 588 74 19920 | 99.49| 588 |100%| 3 | O 1 588 | 5139 | 4552 0 1070
pilY1l 3486 74 19920 |95.557| 2926 | 84% [121| 4 | 561 | 3486 | 3965 | 1049 0 4674
pilYl 3486 74 19920 |84.935 385 11% | 46| 10| 1 379 | 4540 | 4162 |1.18E104] 379
pilY2 348 74 19920 |99.713] 348 |100%| 1 | O 1 348 | 1047 | 700 0 638
pilE 426 74 19920 | 100 426 |100%| 0 | O 1 426 703 278 0 787
fimX 2076 2 70715 |99.133 2076 |100%| 18| O 1 2076 | 45964 | 48039 0 3735
pilQ 2145 78 19085 | 99.58| 2145 |100%| 9 | O 1 2145 | 14293 | 16437 0 3912
pilP 525 78 19085 | 99.81| 525 |100%| 1 | O 1 525 | 13715] 14239 0 965
piloO 624 78 19085 |99.199] 624 |100%| 5 | O 1 624 | 13095]| 13718 0 1125
pilN 597 78 19085 |99.832] 597 |100%| 1 | O 1 597 | 12502 | 13098 0 1098
pilM 1065 78 19085 |99.718 1065 |100%| 3 | O 1 1065 | 11438 12502 0 1951
crc 780 54 22887 [99.231] 780 |100%| 6 | O 1 780 | 13270 12491 0 1408
flgB 408 161 | 12186 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 7452 | 7859 0 754
flgC 441 161 | 12186 | 100 441 |100%| 0 | O 1 441 | 7865 | 8305 0 815
flgD 714 161 | 12186 | 99.86] 714 |100%| 1 | O 1 714 | 8318 | 9031 0 1314
flgE 1389 | 161 | 12186 [99.568 1389 |100%| 6 | O 1 1389 | 9059 | 10447 0 2532
flgF 750 161 | 12186 [99.067] 750 |100%| 7 | O 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 |1.07E09| 62.1
flgH 696 766 1401 [99.569 696 |100%| 3 | O 1 696 79 774 0 1269
figl 1110 | 766 1401 [99.675 616 | 55% | 2 | O 1 616 786 | 1401 0 1127
flgl 1110 67 21266 |99.346] 306 | 28% | 2 | O | 805 | 1110 | 21233| 20928|5.76E158] 555
flgJ 1203 67 21266 [99.086] 1203 |100%| 11| O 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|1.94E148] 523
flic 1467 67 21266 |82.203 472 32% | 80| 4 1 470 | 5349 | 4880 |2.93E112] 403
flic 1467 67 21266 |85.169 236 16% | 33| 2 |1233| 1467 | 4420 | 4186 | 2.43E63| 241
fliP 297 67 21266 | 100 32 11% | 0 | O | 266 | 297 | 1081 | 1050 | 1.39E09| 60.2
fleQ 1473 67 21266 [99.219 768 | 52% | 6 | O 1 768 768 1 0 1386
fleQ 1473 | 804 1201 | 98.88| 625 | 42% | 7 | O | 849 | 1473 | 1201 | 577 0 1116
fleQ 1473 | 612 2346 |75.372] 471 32% | 98| 14| 498 | 959 | 1056 | 595 |1.91E54| 211
fleQ 1473 | 292 7226 [79.344 305 | 21% | 49| 14| 498 | 795 | 2588 | 2291 | 1.15E51| 202
fleQ 1473 64 21648 |74.836 457 31% | 91] 19| 507 | 951 | 10366| 9922 | 1.16E46| 185
fleQ 1473 46 24242 | 74.6 437 30% | 99| 11| 489 | 920 | 12115| 12544| 1.50E45| 182
fleQ 1473 36 28337 | 75.14| 358 | 24% | 77 | 11| 507 | 858 | 27886| 28237| 2.53E38| 158
fleQ 1473 11 44237 |76.976 291 20% | 55| 11| 507 | 791 | 20242| 20526| 9.09E38| 156
fleQ 1473 | 201 9876 [74.315 292 20% | 64| 10| 508 | 792 514 801 |5.55E25| 113
fleQ 1473 | 614 2303 |76.555 209 14% | 42| 7 | 592 | 795 | 1542 | 1748 | 2.58E23| 108
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PS20503  fleQ 1473 30 32022 |73.179 302 21% | 71| 10| 484 | 780 | 17908| 18204| 4.32E21| 100
fleQ 1473 | 385 5365 |74.299 214 15% | 48 | 6 | 586 | 794 | 1482 | 1271 |4.35E16| 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 | O 1 464 464 1 0 835
fleS 1209 11 44237 |89.796 49 4% | 4 | 1 [1032]| 1079 | 19526| 19574| 1.67E09| 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 199.697] 330 |100%| 1 | O 1 330 | 4047 | 3718 |1.60E173 604
fliF 1797 | 415 4812 199.444] 1797 |100%| 10| O 1 1797 | 3695 | 1899 0 3264
fliG 1017 | 415 4812 |99.803 1017 |100%| 2 | O 1 1017 | 1893 | 877 0 1868
fliH 807 415 4812 |99.504] 807 |100%| 4 | O 1 807 875 69 0 1469
flil 1356 | 112 | 16596 |99.245 1192 | 88% | 9 | O | 165 | 1356 | 16596 | 15405 0 2152
flil 1356 | 415 4812 100 79 6% | 0| O 1 79 79 1 5.03E35| 147
fliJ 444 112 | 16596 | 99.55| 444 |100%| 2 | O 1 444 | 15391 14948 0 809
fliK 1284 62 21819 | 98.52| 1284 |100%| 19| O 1 1284 | 21396| 20113 0 2266
fliL 522 62 21819 [99.617] 522 |100%| 2 | O 1 522 | 19869 | 19348 0 953
fliM 972 62 21819 [99.897] 972 |100%| 1 | O 1 972 | 19340] 18369 0 1790
fliN 474 62 21819 [99.156/ 474 |100%| 4 | O 1 474 | 18341| 17868 0 854
flio 453 62 21819 |99.558 453 |100%| 2 | O 1 453 | 17866 | 17414 0 826
fliP 768 62 21819 [99.609 768 |100%| 3 | O 1 768 | 17417 16650 0 1402
fliQ 270 62 21819 | 99.63| 270 |100%| 1 | O 1 270 | 16605| 16336|2.92E140 494
fliR 777 62 21819 |99.228 777 |100%| 6 | O 1 777 | 16336 | 15560 0 1402
flnB 1137 62 21819 | 99.56| 1137 |100%| 5 | O 1 1137 | 15557 14421 0 2073
flhA 2124 62 21819 |99.906| 2124 |100%| 2 | O 1 2124 | 11604 | 9481 0 3912
flhF 1290 62 21819 [99.302] 1290 |100%| 9 | O 1 1290 | 9397 | 8108 0 2333
fleN 843 62 21819 [99.288 843 |100%| 6 | O 1 843 | 7969 | 7127 0 1524
fliA 744 62 21819 |99.731] 744 [100%| 2 | O 1 744 | 7130 | 6387 0 1363
cheY 375 62 21819 | 100 375 |100%| O | O 1 375 | 6285 | 5911 0 693
cheZ 789 62 21819 | 99.24| 789 |100%| 6 | O 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 | O 1 789 | 4901 | 4113 0 1413
PA1459 | 1107 62 21819 |98.555 1107 |100%| 16| O 1 1107 | 2751 | 1645 0 1956
motC 741 62 21819 | 98.92| 741 |100%| 8 | O 1 741 | 1556 | 816 0 1325
motD 891 62 21819 |97.883 803 | 90% | 17| O 1 803 803 1 0 1389
PA1464 | 480 104 | 17302 | 98.75| 480 |100%| 6 | O 1 480 | 16743]| 16264 0 854
PA3348 825 18 38690 [99.273 825 |100%| 6 | O 1 825 | 10054 | 9230 0 1491
PA3349 933 18 38690 [99.143 933 |100%| 8 | O 1 933 | 11063]| 10131 0 1679
flgA 699 18 38690 [98.283 699 |100%| 12| O 1 699 | 11195| 11893 0 1225
flgM 324 18 38690 [98.148 324 |100%| 6 | O 1 324 | 12038 12361|7.39E162] 566
figN 471 18 38690 [99.151] 471 |100%| 4 | O 1 471 | 12416 12886 0 848
motY 966 9 48165 [99.586 966 |100%| 4 | O 1 966 | 8340 | 9305 0 1762
motB 1044 2 70715 [99.138 1044 |100%| 9 | O 1 1044 | 39472 38429 0 1879
motA 852 2 70715 |98.122] 852 |100%| 16 | O 1 852 | 40343 | 39492 0 1485
algu 582 12 43843 [99.313 582 |100%| 4 | O 1 582 | 32324 31743 0 1053
mucA 585 12 43843 [99.145 585 [100%| 5 | O 1 585 | 31711] 31127 0 1053
mucB 951 12 43843 [99.054 951 |100%| 9 | O 1 951 | 31118] 30168 0 1707
mucC 456 12 43843 [99.781 456 [100%| 1 | O 1 456 | 30171 29716 0 837
mucD 1425 12 43843 [98.947| 1425 |100%| 15| O 1 1425 | 29676 | 28252 0 2549
algb 1311 25 33835 | 100 1311 |100%| O | O 1 1311 | 6452 | 7762 0 2422
alg8 1485 25 33835 [99.865 1485 |100%| 2 | O 1 1485 | 7902 | 9386 0 2732
alg44 1170 25 33835 |99.402 1170 |100%| 7 | O 1 1170 | 9469 | 10638 0 2122
algK 1428 25 33835 | 99.37| 1428 |100%| 9 | O 1 1428 | 10652| 12079 0 2588
alge 1473 25 33835 [99.389 1473 |100%| 9 | O 1 1473 | 12076 | 13548 0 2671
algG 1632 25 33835 [99.632] 1632 |100%| 6 | O 1 1632 | 13569 | 15200 0 2981
algX 1425 25 33835 [99.509 1425 |100%| 7 | O 1 1425 | 15213 16637 0 2593
algL 1104 25 33835 |99.547 1104 |100%| 5 | O 1 1104 | 16641 | 17744 0 2012
algl 1563 25 33835 [99.488 1563 |100%| 8 | O 1 1563 | 17986 | 19548 0 2843
algJ 1176 25 33835 [99.235 1176 |100%| 9 | O 1 1176 | 19563| 20738 0 2122
algF 651 25 33835 [99.539 651 |100%| 3 | O 1 651 | 20811 21461 0 1186
algA 1446 25 33835 |99.585 1446 |100%| 6 | O 1 1446 | 21658| 23103 0 2638
mucP 1353 91 17996 |99.113] 1353 |100%| 12 | O 1 1353 | 13627 | 12275 0 2433
mucE 270 70 20874 |98.519 270 |100%| 4 | O 1 270 | 10556 | 10287 |2.94E135 477
algwW 1170 | 168 | 11839 | 99.06| 1170 [100%| 11| O 1 1170 | 6713 | 7882 0 2100
algP 1059 | 131 | 15163 [99.588 485 | 46% | 2 | O 1 485 | 14660]| 15144 0 885
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PS20503  algP 1059 10 47846 | 100 68 6% | O | 0 |992| 1059 1 68 |5.10E29| 126
algQ 483 131 | 15163 [99.172 483 |100%| 4 | O 1 483 | 13361| 13843 0 870
algR 747 131 | 15163 |99.732 747 |100%| 2 | O 1 747 | 7471 | 8217 0 1369
algZ 1077 | 131 | 15163 |99.443 1077 |100%| 6 | O 1 1077 | 6390 | 7466 0 1956
algC 2607 54 22887 | 99.37| 1270 | 49% | 8 | O |1338] 2607 | 22887| 21618 0 2302
algC 2607 21 36089 | 100 102 4% | 0 | O 1 102 102 1 1.60E47| 189
algB 1350 30 32022 [99.407| 1350 |100%| 8 | O 1 1350 | 17422| 18771 0 2449
algB 1350 67 21266 [80.741 135 10% | 20| 6 | 628 | 759 144 13 | 3.96E21| 100
algB 1350 | 614 2303 | 78.75| 160 12% | 21| 11| 631 | 782 | 1578 | 1732 | 1.84E19| 95.3
algB 1350 11 44237 |78.065 155 11% | 20 | 13 | 598 | 745 | 20330| 20477|1.11E16| 86.1
algB 1350 64 21648 | 79.07| 129 10% | 21| 6 | 631 | 756 | 10245| 10120| 3.99E16| 84.2
algB 1350 46 24242 |72.727] 286 | 21% | 58| 16| 484 | 759 | 12105| 12380|1.85E14| 78.7
algB 1350 36 28337 |78.333 120 9% | 20| 6 | 629 | 745 | 28005| 28121| 8.63E13| 73.1
algB 1350 | 612 2346 |85.075 67 5% | 10| O | 716 | 782 841 775 |1.12E11| 69.4
lasl 606 720 1596 100 606 |[100%| O | O 1 606 409 | 1014 0 1120
lasR 720 289 7278 100 680 | 94%| 0| O 1 680 | 6564 | 7243 0 1256
lasR 720 720 1596 100 45 6% | 0 | O | 676 | 720 1 45 | 2.09E16| 84.2
PS20113{ pilT 1035 45 51205 |97.874 1035 |100%| 22| O 1 1035 | 7751 | 8785 0 1790
pilu 1149 45 51205 |97.476| 1149 |100%| 29| O 1 1149 | 8965 | 10113 0 1962
pilG 408 45 51205 [97.059 408 |100%| 12| O 1 408 | 20909 21316 0 688
pilH 366 45 51205 [96.175 366 |100%| 14| O 1 366 | 21363 | 21728|7.67E172] 599
pill 537 45 51205 |97.207] 537 |100%| 15| O 1 537 | 21778| 22314 0 909
pilJ 2049 45 51205 |97.462] 2049 |100%| 52| O 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 3.34E33| 143
chpB 1032 45 51205 |94.767] 1032 |100%| 54| O 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| O 1 795 | 34349] 35143 0 1269
chpD 795 106 | 11418 |82.432 74 9% | 12| 1 | 702 | 774 | 6816 | 6743 | 2.79E10| 63.9
chpE 612 45 51205 |93.464 612 |100%| 40| O 1 612 | 35220 35831 0 909
vir 645 6 150676 [96.744 645 |100%| 21| O 1 645 135750135106 0 1075
fimL 1689 1 271037 |93.487| 1689 |100%|107| 1 1 1689 | 215247216932 0 2507
pilz 357 42 57666 | 98.88| 357 |100%| 4 | O 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| O 1 1005 | 12940| 11936 0 1568
pilF 759 7 144939 | 91.7 759 |100%| 63| O 1 759 | 45149] 45907 0 1053
rpoN 1494 20 96345 [94.712] 1494 |100%| 79| O 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| 1.63E35| 148
pilB 1701 11 | 116113 | 92 50 3% | 4 | 0 | 949 | 998 | 68992| 69041| 3.63E12| 71.3
pilB 1701 18 | 100609 | 75.912] 274 16% | 58 | 7 |1041| 1310 | 10755| 11024| 4.56E31| 134
XCpA 873 32 72223 |95.762] 873 |100%| 37| O 1 873 | 64535]| 65407 0 1408
pilS 1593 4 195364 [91.777] 1593 | 100%|131| O 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 2.62E93| 339
fimU 507 4 195364 [88.757| 507 |100%| 57| O 1 507 | 61918 62424 |2.31E178 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| O 1 825 | 62969 | 63793 0 1003
pilX 588 4 195364 [ 90.829 567 96% | 52| 0 | 22 588 | 63811 64377 0 760
pilY1l 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|1.69E118 422
pilE 426 4 195364 [92.488 426 |100%| 32| O 1 426 | 68202 ]| 68627 |4.16E175 610
fimX 2076 5 177585 [94.894 2076 | 100%|106| O 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| O 1 525 | 76923 | 76399 0 865
piloO 624 22 90539 [95.192] 624 |100%| 30| O 1 624 | 77543 76920 0 987
pilN 597 22 90539 [92.965 597 |100%| 42| O 1 597 | 78136 77540 0 870
pilM 1065 22 90539 [95.962] 1065 |100%| 43| O 1 1065 | 79200 78136 0 1729
crc 780 17 100910 [98.077] 780 |100%| 15| O 1 780 | 37471 36692 0 1358
flgB 408 9 121384 [97.059 408 |100%| 12| O 1 408 | 106368 106775 0 688
flgC 441 9 121384 [96.599 441 |100%| 15| O 1 441 106781107221 0 732
flgD 714 9 121384 | 94.94| 672 94% | 34| 0 | 43 714 107246107917 0 1053
flgE 1389 9 121384 |93.593 1389 | 100%| 89| O 1 1389 | 107945109333 0 2073
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PS20113]  flgF 750 9 121384 | 95.6 750 |100%| 33| O 1 750 109533110282 0 1203
flgG 786 9 121384 [97.328 786 | 100%| 21| O 1 786 1110329111114 0 1336
flgH 696 9 121384 | 98.42| 696 |100%| 11| O 1 696 111160111855 0 1225
figl 1110 9 121384 [96.486] 1110 | 100%| 39| O 1 1110 | 111867112976 0 1834
flgd 1203 9 121384 [95.012] 1203 | 100%| 60| O 1 1203 | 112987114189 0 1890
flgK 2052 9 121384 [88.315 2054 | 100%]| 236| 4 1 2052 | 114207116258 0 2460
flgL 1320 9 121384 [89.394 1320 | 100%|140| O 1 1320 | 116284117603 0 1663
flic 1467 59 32261 | 93.32| 1467 |100%| 98| O 1 1467 | 28702| 27236 0 2167
flel 372 59 32261 |90.933 375 |101%| 31| 2 1 372 | 27157 26783|2.26E142] 501
fliD 1425 59 32261 |88.654 1419 |100%|161| O 1 1419 | 26700| 25282 0 1729
fliS 381 59 32261 |90.551] 381 |100%| 36| O 1 381 | 25153| 24773|1.80E143 505
fliP 297 59 32261 |85.666[ 293 | 99% | 42| O 1 293 | 24752 24460| 1.16E84| 309
fleQ 1473 59 32261 |93.958 1473 |100%| 89| O 1 1473 | 24175]| 22703 0 2228
fleQ 1473 35 66794 75 436 | 30% | 99| 9 | 489 | 920 | 11294|11723|6.41E49| 193
fleQ 1473 21 95231 [74.943 439 | 30% | 92| 18 | 507 | 936 | 23472| 23043| 1.07E46| 185
fleQ 1473 11 | 116113 |77.966] 295 | 20% | 51| 12| 507 | 794 | 18645| 18932| 8.35E43| 172
fleQ 1473 40 61793 |75.085 293 | 20% | 60 | 11 | 508 | 792 | 23886| 23599| 2.37E28| 124
fleQ 1473 2 239378 | 74.172] 302 21% | 66 | 10 | 484 | 779 | 89773| 90068| 1.43E25| 115
fleQ 1473 23 88807 |76.077| 209 14% | 43| 7 | 592 | 795 | 87056| 86850| 1.11E21| 102
fleQ 1473 34 70405 [73.129 294 | 20% | 62 | 13| 501 | 785 | 32288| 32573| 8.66E18| 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| 1.54E09| 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 | O 1 330 | 19717 19388|1.50E163] 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| O 1 1017 | 17566 | 16550 0 1635
fliH 807 59 32261 [88.639 801 99% | 88| 2 7 807 | 16542 15745 0 972
flil 1356 59 32261 |94.322] 1356 | 100%| 77| O 1 1356 | 15755| 14400 0 2078
fliJ 444 59 32261 |94.369 444 [100%| 25| O 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| O 1 522 | 23878 24399 0 865
fliM 972 43 54773 |96.708] 972 |100%| 32| O 1 972 | 24407 | 25378 0 1618
fliN 474 43 54773 |95.359 474 |100%| 22| O 1 474 | 25406 25879 0 754
flio 453 43 54773 |90.132] 456 |101%| 42| 2 1 453 | 25881 26336|5.79E169 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| O 1 270 | 27145| 27414|1.29E118 422
fliR 777 43 54773 |95.078 772 99% | 38| 0 1 772 | 27414 28185 0 1216
flnB 1137 43 54773 |95.075 1137 |100%| 56 | O 1 1137 | 28193 | 29329 0 1790
flhA 2124 43 54773 |96.186| 2124 |100%| 81| O 1 2124 | 32176 34299 0 3474
flhF 1290 43 54773 |94.109 1290 |100%| 76 | O 1 1290 | 34383 35672 0 1962
fleN 843 43 54773 |96.441] 843 |100%| 30| O 1 843 | 35808 | 36650 0 1391
fliA 744 43 54773 |97.177] 744 |100%| 21| O 1 744 | 36647 | 37390 0 1258
cheY 375 43 54773 |97.867] 375 |100%| 8 | O 1 375 | 37493| 37867 0 649
chez 789 43 54773 |94.297] 789 |100%| 45| O 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| O 1 741 | 42383 43123 0 1153
motD 891 43 54773 |93.042] 891 |100%| 62| O 1 891 | 43136 44026 0 1303
PA1464 | 480 43 54773 |96.667] 480 |100%| 16| O 1 480 | 45937 46416 0 798
PA3348 825 8 142151 [95.394 825 |100%| 38| O 1 825 | 22306 | 23130 0 1314
PA3349 933 8 142151 [96.785 933 |100%| 30| O 1 933 | 21296 22228 0 1557
flgA 699 8 142151 [91.416] 699 |100%| 60| O 1 699 | 21164 | 20466 0 959
flgM 324 8 142151 [94.753] 324 |100%| 17| O 1 324 | 20321| 19998|1.51E143 505
motY 966 83 19513 | 92.76| 953 | 99% | 69| O | 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| O 1 852 [149779148928 0 1247
algu 582 18 | 100609 [97.079 582 |100%| 17| O 1 582 | 83389 83970 0 981
mucA 585 18 | 100609 [94.872] 585 |100%| 30| O 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| O 1 456 | 85542 | 85997 0 632
mucD 1425 18 | 100609 | 96 1425 |100%| 57 | O 1 1425 | 86037 | 87461 0 2316
algD 1311 19 98362 |96.489 1310 |100%| 46| O 1 1310 | 75428 74119 0 2165
alg8 1485 19 98362 |98.114 1485 |100%| 28 | O 1 1485 | 73979 | 72495 0 2588
alg44 1170 19 98362 [99.829 1170 |100%| 2 | O 1 1170 | 72412| 71243 0 2150
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PS20113{ algK 1428 19 98362 |98.739 1428 |100%| 18| O 1 1428 | 71229| 69802 0 2538
alge 1473 19 98362 [98.303 1473 |100%| 25| O 1 1473 | 69805 | 68333 0 2582
algG 1632 19 98362 [97.795 1587 | 97% | 35| O | 46 | 1632 | 68279| 66693 0 2737
algX 1425 19 98362 |98.175 1425 | 100%| 26 | O 1 1425 | 66680 | 65256 0 2488
algL 1104 19 98362 [97.011] 1104 |100%| 33| O 1 1104 | 65252| 64149 0 1857
algl 1563 19 98362 |98.081] 1563 |100%| 30| O 1 1563 | 63908 | 62346 0 2721
algJ 1176 19 98362 [95.493 1176 |100%| 53| O 1 1176 | 62331| 61156 0 1879
algF 651 19 98362 [97.849 651 |100%| 14| O 1 651 | 61085 60435 0 1125
algA 1446 19 98362 |98.548 1446 |100%| 21| O 1 1446 | 60238| 58793 0 2555
mucP 1353 25 81652 |97.487| 1353 |100%| 34| O 1 1353 | 42911 41559 0 2311
mucE 270 41 60972 |84.133 271 |100%| 41| 2 1 270 | 51486| 51755| 2.98E70| 261
algw 1170 20 96345 |94.606/ 1168 |100%| 63| O 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| O 1 483 | 2002 | 1520 0 693
algR 747 90 16761 |95.047| 747 |100%| 37| O 1 747 | 7871 | 7125 0 1175
algZ 1077 90 16761 | 95.45| 1077 |100%| 49| O 1 1077 | 8952 | 7876 0 1718
algC 2607 17 100910 [94.553 2607 | 100%|142| O 1 2607 | 48421 | 45815 0 4028
algB 1350 2 239378 193.926) 1350 |100%| 82| O 1 1350 | 89287 | 90636 0 2039
algB 1350 21 95231 [81.395 129 10% | 18 | 6 | 631 | 756 | 23351| 23226| 3.66E21| 100
algB 1350 35 66794 |73.684 285 | 21% | 57| 14| 484 | 759 | 11284| 11559|1.70E19| 95.3
algB 1350 23 88807 [78.767| 146 11% | 25| 6 | 631 | 771 | 87020| 86876| 6.12E19| 93.5
algB 1350 34 70405 |[77.358 159 12% | 27 | 8 | 631 | 783 | 32413| 32568| 1.02E16| 86.1
algB 1350 11 | 116113 [80.508 118 9% | 15| 8 | 632 | 745 | 18767| 18880| 3.69E16| 84.2
algB 1350 59 32261 |86.364 66 5% | 9 | O | 718 | 783 | 23461| 23396| 7.98E13| 73.1
lasl 606 43 54773 |93.234 606 |100%| 41| O 1 606 | 8403 | 9008 0 893
lasR 720 43 54773 |92.222] 720 |100%| 56| O 1 720 | 7320 | 8039 0 1020
PS20126|  pilT 1035 44 46051 [99.903 1035 |100%| 1 | O 1 1035 | 43398 | 42364 0 1906
pilu 1149 44 46051 | 100 1149 |100%| O | O 1 1149 | 42186| 41038 0 2122
pilG 408 44 46051 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 30329 29922 0 754
pilH 366 44 46051 | 100 366 | 100%| O | O 1 366 | 29875 29510 0 676
pill 537 44 46051 | 100 537 |100%| O | O 1 537 | 29459 28923 0 992
pilJ 2049 44 46051 | 99.61| 2049 |100%| 8 | O 1 2049 | 28838 | 26790 0 3740
pilK 876 44 46051 | 100 876 |[100%| O | O 1 876 | 26729 25854 0 1618
chpA 7419 44 46051 | 99.69| 7419 |100%| 23| O 1 7419 | 25842 18424 0 13573
chpA 7419 44 46051 |89.423 104 1% | 11| 0 |4195| 4298 | 21168| 21065| 7.31E30| 132
chpA 7419 44 46051 [89.423 104 1% | 11| O | 4675| 4778 | 21648| 21545| 7.31E30| 132
chpB 1032 44 46051 [99.128 1032 |[100%| 9 | O 1 1032 | 18431| 17400 0 1857
chpC 507 44 46051 |98.817| 507 |100%| 6 | O 1 507 | 17403 | 16897 0 904
chpD 795 44 46051 [99.371 795 |100%| 5 | O 1 795 | 16889 16095 0 1441
chpE 612 44 46051 | 99.51| 612 |100%| 3 | O 1 612 | 16019 15408 0 1114
vir 645 8 142336 | 100 645 |100%| O | O 1 645 | 15076 15720 0 1192
fimL 1689 | 103 | 12876 [99.941] 1689 |100%| 1 | O 1 1689 | 9033 | 10721 0 3114
pilz 357 11 | 126258 | 100 357 |100%| O | O 1 357 1104595104239 0 660
fimV 2760 5 155141 [99.312] 2760 | 100%| 19| O 1 2760 | 59299 | 62058 0 4992
rpoS 1005 10 | 132840 [99.602] 1005 |100%| 4 | O 1 1005 | 67928 | 66924 0 1834
pilF 759 54 38067 [99.605 759 |100%| 3 | O 1 759 | 1332 | 574 0 1386
rpoN 1494 1 329136 |99.732) 1494 |100%| 4 | O 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| 3.51E42| 171
pilB 1701 4 155222 [87.218 133 8% | 16| 1 |[1137| 1269 | 88209 | 88340| 4.58E36| 150
pilB 1701 4 155222 | 92 50 3% | 4 | 0 | 949 | 998 | 88020| 88069| 3.66E12| 71.3
pilB 1701 3 167515 | 73.77| 366 | 22% | 88| 7 | 949 | 1310 | 17786| 18147| 3.56E32| 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 | O 1 873 | 94039 93167 0 1585
pilS 1593 1 329136 |99.435 1593 |100%| 9 | O 1 1593 | 73465| 71873 0 2892
pilR 1338 1 329136 |99.925 1338 |100%| 1 | O 1 1338 | 71858| 70521 0 2466
fimT 510 1 329136 |99.412 510 [100%| 3 | O 1 510 | 69246 | 68737 0 926
fimU 507 1 329136 | 100 507 |100%| O | O 1 507 | 68631 | 68125 0 937
pilV 558 1 329136 |99.642 558 [100%| 2 | O 1 558 | 68134 | 67577 0 1020
pilw 825 1 329136 |99.636) 825 |100%| 3 | O 1 825 | 67580 66756 0 1507
pilx 588 1 329136 | 99.83| 588 |100%| 1 | O 1 588 | 66759| 66172 0 1081
pilY1 3486 1 329136 |95.694) 2926 | 84% |117| 4 | 561 | 3486 | 65585 | 62669 0 4697
pilYl 3486 1 329136 | 85.455 385 11% | 441 10| 1 379 | 66160| 65782|5.11E108] 390
pilY2 348 1 329136 | 100 348 |100%| O | O 1 348 | 62667 | 62320 0 643
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PS20126|  pilE 426 1 329136 | 100 426 | 100%| 0 | O 1 426 | 62323| 61898 0 787
fimX 2076 7 143556 [99.904 2076 |100%| 2 | O 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%| O | O 1 525 | 39119] 38595 0 970
pilO 624 39 52699 | 99.84| 624 |100%| 1 | O 1 624 | 39739 39116 0 1147
pilN 597 39 52699 [99.497] 597 |100%| 3 | O 1 597 | 40332 39736 0 1086
pilM 1065 39 52699 [99.812] 1065 |100%| 2 | O 1 1065 | 41396 40332 0 1956
crc 780 20 98949 [99.8721 780 |100%| 1 | O 1 780 | 61478 62257 0 1435
flgB 408 15 | 103998 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 21006 21413 0 754
flgC 441 15 | 103998 | 100 441 |100%| 0 | O 1 441 | 21419] 21859 0 815
flgD 714 15 | 103998 | 99.86| 714 |100%| 1 | O 1 714 | 21872 22585 0 1314
flgE 1389 15 | 103998 | 99.64| 1389 |100%| 5 | O 1 1389 | 22613 | 24001 0 2538
flgF 750 15 | 103998 [99.067] 750 |100%| 7 | O 1 750 | 24219 24968 0 1347
flgG 786 15 | 103998 [99.746/ 786 |100%| 2 | O 1 786 | 25015 25800 0 1441
flgH 696 15 | 103998 [99.856) 696 |100%| 1 | O 1 696 | 25846 26541 0 1280
figl 1110 15 | 103998 | 99.64| 1110 |100%| 4 | O 1 1110 | 26553 | 27662 0 2028
flgJ 1203 15 | 103998 [99.667| 1203 |100%| 4 | O 1 1203 | 27673 28875 0 2200
flgK 2052 15 | 103998 [99.464 2052 |100%| 11| O 1 2052 | 28894 | 30945 0 3729
flgL 1320 15 | 103998 | 99.47| 1320 |100%| 7 | O 1 1320 | 30971| 32290 0 2399
flic 1467 15 | 103998 [99.932] 1467 |100%| 1 | O 1 1467 | 39789 | 41255 0 2704
flel 372 15 | 103998 [99.731] 372 |100%| 1 | O 1 372 | 41334 41705 0 682
fliD 1425 15 | 103998 | 99.93| 1425 |100%| 1 | O 1 1425 | 41791 43215 0 2627
fliS 381 15 | 103998 [99.738 381 |100%| 1 | O 1 381 | 43337 43717 0 699
fliP 297 15 | 103998 | 100 297 |100%| 0 | O 1 297 | 43740 44036|6.33E157] 549
fleQ 1473 15 | 103998 [98.914 1473 |100%| 16| O 1 1473 | 44318 45790 0 2632
fleQ 1473 24 91687 |80.858 303 | 21% | 48 | 9 | 498 | 795 | 33483| 33186| 4.94E60| 230
fleQ 1473 24 91687 |78.689 305 | 21% | 51| 14| 498 | 795 | 38180| 37883| 2.33E48| 191
fleQ 1473 30 73716 |75.056] 445 | 30% | 87 | 20 | 504 | 936 | 72639| 73071| 1.08E46| 185
fleQ 1473 18 | 100320 |74.658 438 | 30% | 97 | 13| 489 | 920 | 30982| 31411|1.40E45| 182
fleQ 1473 43 47400 |74.505 455 | 31% | 93| 15| 482 | 926 | 7116 | 7557 | 6.53E44| 176
fleQ 1473 29 76181 | 74.86| 358 | 24% | 78| 11 | 507 | 858 | 22755| 23106| 1.10E36| 152
fleQ 1473 29 76181 |78.616| 159 11% | 28 | 6 | 625 | 780 | 52618| 52463| 4.04E21| 100
fleQ 1473 4 155222 | 76.37| 292 20% | 55| 13| 507 | 791 | 36359| 36643| 1.84E34| 145
fleQ 1473 83 22581 |73.973 292 20% | 65| 10| 508 | 792 | 22073| 21786| 2.42E23| 108
fleQ 1473 69 29278 |76.555 209 14% | 42| 7 | 592 | 795 | 1542 | 1748 | 2.42E23| 108
fleQ 1473 62 34195 75 184 12% | 41| 4 | 586 | 765 | 1482 | 1300 | 5.27E15| 80.5
fleS 1209 15 | 103998 [99.504 1209 |100%| 6 | O 1 1209 | 45903 | 47111 0 2200
fleR 1422 15 | 103998 [99.508 1422 |100%| 7 | O 1 1422 | 47116 48537 0 2588
fliE 330 15 | 103998 [99.394 330 |100%| 2 | O 1 330 | 48783| 49112|6.94E172] 599
fliF 1797 15 | 103998 [99.666/ 1797 |100%| 6 | O 1 1797 | 49135]| 50931 0 3286
fliG 1017 15 | 103998 [99.508 1017 |100%| 5 | O 1 1017 | 50937| 51953 0 1851
fliH 807 15 | 103998 [98.761] 807 |100%| 10| O 1 807 | 51955]| 52761 0 1435
flil 1356 15 | 103998 [99.189 1356 |100%| 11| O 1 1356 | 52751 | 54106 0 2444
fliJ 444 15 | 103998 |99.775 444 [100%| 1 | O 1 444 | 54120 54563 0 815
fliK 1284 17 101949 [96.963 1284 | 100%| 39| O 1 1284 | 31505| 30222 0 2156
fliL 522 17 101949 [99.617] 522 |100%| 2 | O 1 522 | 29978 | 29457 0 953
fliM 972 17 101949 [99.794 972 |100%| 2 | O 1 972 | 29449 28478 0 1784
fliN 474 17 101949 [99.789 474 100%| 1 | O 1 474 | 28450 27977 0 870
flio 453 17 101949 | 100 453 |100%| 0 | O 1 453 | 27975]| 27523 0 837
fliP 768 17 101949 | 99.74| 768 |100%| 2 | O 1 768 | 27526 26759 0 1408
fliQ 270 17 101949 | 99.63| 270 |100%| 1 | O 1 270 | 26714 | 26445|2.72E140] 494
fliR 777 17 101949 [99.356| 777 |100%| 5 | O 1 777 | 26445]| 25669 0 1408
flhB 1137 17 101949 [99.736] 1137 |100%| 3 | O 1 1137 | 25666 | 24530 0 2084
flhA 2124 17 101949 [99.859 2124 |100%| 3 | O 1 2124 | 21683| 19560 0 3906
flhF 1290 17 101949 [99.612] 1290 |100%| 5 | O 1 1290 | 19476 18187 0 2355
fleN 843 17 101949 [99.881] 843 |100%| 1 | O 1 843 | 18048]| 17206 0 1552
fliA 744 17 101949 [99.731] 744 |100%| 2 | O 1 744 | 17209 16466 0 1363
cheY 375 17 101949 [99.733 375 |100%| 1 | O 1 375 | 16364 | 15990 0 688
cheZ 789 17 101949 [99.873 789 |100%| 1 | O 1 789 | 15970 15182 0 1452
PA1458 | 2262 17 101949 [99.691] 2262 |100%| 7 | O 1 2262 | 14981 12720 0 4139
PA1458 | 2262 17 101949 | 77.143] 245 11% | 29| 14 | 572 | 789 | 14272| 14028| 6.19E26| 117
PA1458 | 2262 17 101949 [ 77.143 245 11% | 29 | 15| 710 | 954 | 14410 14193| 6.19E26| 117
PA1459 | 1107 17 101949 [99.819 1107 |100%| 2 | O 1 1107 | 12666 | 11560 0 2034
motC 741 17 101949 [99.325 741 |100%| 5 | O 1 741 | 11471 10731 0 1341
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PS20126| motD 891 17 101949 | 98.99| 891 [100%| 9 | O 1 891 | 10718| 9828 0 1596
PA1464 480 17 101949 (99.792] 480 |[100%| 1 | O 1 480 | 7917 | 7438 0 881
PA3348 825 16 103589 | 100 825 |100%| 0 | O 1 825 | 72027| 71203 0 1524
PA3349 933 16 103589 | 100 933 |100%| 0 | O 1 933 | 73036| 72104 0 1724
flgA 699 16 103589 (99.857] 699 [100%| 1 | O 1 699 | 73168| 73866 0 1286
flgM 324 16 103589 [99.691] 324 [100%| 1 | O 1 324 | 74011| 74334|3.17E170] 593
flgN 471 16 103589 [99.575] 471 [100%| 2 | O 1 471 | 74389 74859 0 859
motY 966 71 29147 |99.521 835 86% | 4 | 0 | 132 | 966 | 2914728313 0 1520
motB 1044 7 143556 [99.425| 1044 |100%| 6 | O 1 1044 | 42595| 43638 0 1895
motA 852 7 143556 [99.061] 852 |[100%| 8 | O 1 852 | 41724 | 42575 0 1530
algu 582 3 167515(99.828) 582 [100%| 1 | O 1 582 | 99452|100033 0 1070
mucA 585 3 167515(99.829] 585 [100%| 1 | O 1 585 |100065 100649 0 1075
mucB 951 3 167515 | 100 951 |100%| 0 | O 1 951 |100658 101608 0 1757
mucC 456 3 167515 (99.781] 456 [100%| 1 | O 1 456 [1016051020640 0 837
mucD 1425 3 167515 [99.439] 1425 |100%| 8 | O 1 1425 [102100 103524 0 2588
algD 1311 46 44916 [99.924] 1311 |100%| 1 | O 1 1311 | 17489 18799 0 2416
alg8 1485 46 44916 [99.933] 1485 |100%| 1 | O 1 1485 | 18939 | 20423 0 2737
alg44 1170 46 44916 [99.915 1170 |100%| 1 | O 1 1170 | 20506| 21675 0 2156
algkK 1428 46 44916 | 99.93| 1428 |100%| 1 | O 1 1428 | 21689| 23116 0 2632
algE 1473 46 44916 [99.525 1473 |100%| 7 | O 1 1473 | 23113 24585 0 2682
algG 1632 46 44916 [99.877] 1632 |100%| 2 | O 1 1632 | 24606 | 26237 0 3003
algX 1425 46 44916 | 99.93| 1425 |100%| 1 | O 1 1425 | 26250| 27674 0 2627
algL 1104 46 44916 | 100 1104 |100%| 0 | O 1 1104 | 27678 | 28781 0 2039
algl 1563 46 44916 [99.872 1563 |100%| 2 | O 1 1563 | 29023 | 30585 0 2876
algJ 1176 46 44916 | 99.66| 1176 |100%| 4 | O 1 1176 | 30600| 31775 0 2150
algF 651 46 44916 | 100 651 |100%| 0 | O 1 651 | 31848| 32498 0 1203
algA 1446 46 44916 [99.723 1446 |100%| 4 | O 1 1446 | 32696| 34141 0 2649
mucP 1353 10 132840 | 99.63| 1353 [100%| 5 | O 1 1353 | 97868 | 96516 0 2471
muckE 270 93 18942 | 99.63| 270 [100%| 1 | O 1 270 | 4565 | 4834 |2.72E140] 494
algw 1170 1 329136 | 100 1170 |100%| 0 | O 1 1170 |188396/187227 0 2161
algP 1059 4 155222 |92.574) 808 76% | 33| 9 1 805 | 137708136925 0 1134
algP 1059 4 155222 [89.571] 489 46% | 15| 3 | 571 | 1059 [1372881368365.06E168 588
algP 1059 4 155222 182.412) 398 38% | 31| 13| 496 | 890 |137288136927 1.23E84 311
algP 1059 4 155222 | 83.63| 281 27% | 28| 5 | 652 | 929 |137282 137017 9.75E66 248
algP 1059 4 155222 |82.508 303 29% | 29| 10| 402 | 704 |137244/136964 1.26E64 244
algP 1059 4 155222 |81.633 196 19% | 28| 7 | 402 | 590 |137121{136927 6.08E38 156
algP 1059 4 155222 |78.767 146 14% | 16| 2 | 796 | 941 |137288137158 2.91E16| 84.2
algQ 483 4 155222 | 100 483 [100%| 0 | O 1 483 [139007 138525 0 893
algR 747 4 155222 (99.598 747 |100%| 3 | O 1 747 144897 144151 0 1363
algZ 1077 4 155222 199.536| 1077 [100%| 5 | O 1 1077 | 145978 144902 0 1962
algC 2607 20 98949 |99.463 2607 [100%| 14| O 1 2607 | 50523 | 53129 0 4737
algB 1350 29 76181 |99.926) 1350 [100%| 1 | O 1 1350 | 53245| 51896 0 2488
algB 1350 29 76181 |76.667] 120 9% [ 22| 6 | 629 | 745 | 22874| 22990| 1.75E09| 62.1
algB 1350 43 47400 [75.333] 300 22% | 50| 20 | 642 | 929 | 7270 | 7557 | 7.89E28 122
algB 1350 15 103998 | 78.395 162 12% | 29| 6 | 625 | 783 | 44939| 45097]| 3.70E21 100
algB 1350 24 91687 |72.507] 371 27% | 78 | 21| 631 | 989 | 38050| 37692| 1.33E20 99
algB 1350 24 91687 |83.824] 68 5% | 11| 0 | 716 | 783 | 33268| 33201| 1.35£10| 65.8
algB 1350 69 29278 | 78.75| 160 12% | 21|11 ) 631 | 782 | 1578 | 1732 | 1.72E19| 95.3
algB 1350 30 73716 |79.365 126 9% | 20| 6 | 628 | 750 | 72760| 72882| 3.72E16| 84.2
algB 1350 4 155222 |79.845 129 10% | 15| 10| 624 | 745 | 36470 36594| 3.72E16| 84.2
algB 1350 18 100320 [ 72.727| 286 21% | 58 | 16 | 484 | 759 | 30972| 31247|1.73E14| 78.7
lasl 606 17 101949 | 100 606 |100%| 0 | O 1 606 | 42774| 42169 0 1120
lasR 720 17 101949 | 100 720 |100%| 0 | O 1 720 | 43857| 43138 0 1330
PS21222  pilT 1035 58 24501 |99.903 1035 [100%| 1 | O 1 1035 | 19291 | 18257 0 1906
pilu 1149 58 24501 |99.913 1149 [100%| 1 | O 1 1149 | 18079 16931 0 2117
pilG 408 58 24501 | 100 408 [100%| 0 | O 1 408 | 6222 | 5815 0 754
pilH 366 58 24501 |99.727] 366 [100%| 1 | O 1 366 | 5768 | 5403 0 671
pill 537 58 24501 | 100 537 |100%| 0 | O 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 | O 1 876 | 2622 | 1747 0 1618
chpA 7419 611 2217 [99.594 2217 | 30% | 9 | O |3181] 5397 1 2217 0 4045
chpA 7419 611 2217 [90.099] 101 1% | 10| O |4675| 4775 | 1015 | 1115 | 7.91E30 132
chpA 7419 611 2217 [90.099 101 1% | 10| O [4195| 4295 | 1495 | 1595 | 7.91E30 132
chpA 7419 86 20310 |99.636 1923 | 26% | 7 | O |5497| 7419 | 20310 18388 0 3513
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PS21222  chpA 7419 58 24501 [99.769 1735 | 23% | 4 | O 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 | O 1 1032 | 18395| 17364 0 1868
chpC 507 86 20310 [99.014 507 |100%| 5 | O 1 507 | 17367 16861 0 909
chpD 795 86 20310 [98.994 795 |100%| 8 | O 1 795 | 16853 | 16059 0 1424
chpE 612 86 20310 | 99.02| 612 |100%| 6 | O 1 612 | 15982]| 15371 0 1098
vfr 645 34 30523 [99.845 645 |100%| 1 | O 1 645 | 21905]| 21261 0 1186
fimL 1689 | 531 2988 [99.645 1689 |100%| 6 | O 1 1689 | 231 | 1919 0 3086
pilZ 357 32 31110 | 99.44| 357 |100%| 2 | O 1 357 | 10894 11250 0 649
fimV 2760 2 87732 [99.203 2760 |100%| 22| O 1 2760 | 41047 | 43806 0 4975
rpoS 1005 | 148 | 14233 |99.602] 1005 |100%| 4 | O 1 1005 | 7696 | 8700 0 1834
pilF 759 216 | 10248 |98.946| 759 |100%| 8 | O 1 759 | 8959 | 9717 0 1358
rpoN 1494 40 29100 [99.398 1494 |100%| 9 | O 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 | 3.80E42| 171
pilB 1701 38 29530 [86.466/ 133 8% | 17| 1 |1137| 1269 | 24008| 24139| 2.30E34 | 145
pilB 1701 38 29530 92 50 3% | 4 | 0 | 949 | 998 | 23819 23868| 3.97E12| 71.3
pilB 1701 | 714 1382 |74.303 323 19% | 79| 3 | 949 | 1269 | 564 884 |4.99E31| 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 | O 1 873 | 23340 22468 0 1585
pilS 1593 1 105853 [99.749 1593 |100%| 4 | O 1 1593 | 73482| 75074 0 2920
pilR 1338 1 105853 [99.925 1338 |100%| 1 | O 1 1338 | 75089 | 76426 0 2466
fimT 510 1 105853 [99.804 510 |100%| 1 | O 1 510 | 77701 78210 0 937
fimU 507 1 105853 | 100 507 |100%| O | O 1 507 | 78316 78822 0 937
pilV 558 1 105853 [99.821] 558 |100%| 1 | O 1 558 | 78813 79370 0 1026
pilw 825 1 105853 [99.879 825 |100%| 1 | O 1 825 | 79367 80191 0 1519
pilX 588 1 105853 | 99.83| 588 |100%| 1 | O 1 588 | 80188 80775 0 1081
pilY1l 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|1.20E104] 379
pilY2 348 1 105853 | 100 348 |100%| O | O 1 348 | 84280 84627 0 643
pilE 426 1 105853 [99.531] 426 |100%| 2 | O 1 426 | 84624 | 85049 0 776
fimX 2076 | 232 9078 [99.759 2076 |100%| 5 | O 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 | O 1 525 | 13626 | 14150 0 965
piloO 624 5 52668 [99.679 624 |100%| 2 | O 1 624 | 13006 | 13629 0 1142
pilN 597 5 52668 |99.665 597 |100%| 2 | O 1 597 | 12413 13009 0 1092
pilM 1065 5 52668 [99.812] 1065 |100%| 2 | O 1 1065 | 11349| 12413 0 1956
crc 780 33 30581 [99.744 780 |100%| 2 | O 1 780 | 19949| 19170 0 1430
flgB 408 121 | 16750 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 9543 | 9950 0 754
flgC 441 121 | 16750 | 100 441 |100%| 0 | O 1 441 | 9956 | 10396 0 815
flgD 714 121 | 16750 | 100 714 |100%| 0 | O 1 714 | 10409| 11122 0 1319
flgE 1389 | 121 | 16750 [99.496/ 1389 |100%| 7 | O 1 1389 | 11150| 12538 0 2527
flgF 750 121 | 16750 | 100 750 |100%| O | O 1 750 | 12756 13505 0 1386
flgG 786 121 | 16750 [99.746f 786 |100%| 2 | O 1 786 | 13552 14337 0 1441
flgH 696 121 | 16750 [99.282 696 |100%| 5 | O 1 696 | 14383| 15078 0 1258
flgl 1110 | 121 | 16750 | 99.64| 1110 [100%| 4 | O 1 1110 | 15090| 16199 0 2028
flgJ 1203 | 331 6094 [99.829 586 | 49% | 1 | O | 618 | 1203 1 586 0 1077
flgd 1203 | 121 | 16750 |99.815 541 | 45% | 1 | O 1 541 | 16210 16750 0 994
flgK 2052 | 331 6094 [99.659 2052 |100%| 7 | O 1 2052 | 605 | 2656 0 3751
flgL 1320 | 331 6094 [99.848 1320 |100%| 2 | O 1 1320 | 2682 | 4001 0 2427
flic 1467 | 312 6598 100 1467 |100%| 0 | O 1 1467 | 4754 | 3288 0 2710
flel 372 312 6598 [99.731 372 |100%| 1 | O 1 372 | 3209 | 2838 0 682
fliD 1425 | 312 6598 [99.93| 1425 |100%| 1 | O 1 1425 | 2752 | 1328 0 2627
fliS 381 312 6598 [99.738 381 |100%| 1 | O 1 381 | 1207 | 827 0 699
fliP 297 312 6598 100 297 |100%| O | O 1 297 804 508 [6.86E157| 549
fleQ 1473 | 469 3781 [99.25| 1200 | 81% | 9 | O | 274 | 1473 1 1200 0 2167
fleQ 1473 | 312 6598 |97.273 220 15% | 6 | O 1 220 226 7 |2.33E103 374
fleQ 1473 | 375 5344 [80.528 303 | 21% | 49| 9 | 498 | 795 | 5045 | 4748 | 2.49E58| 224
fleQ 1473 | 376 5315 |79.344 305 | 21% | 49| 13| 498 | 795 | 1169 | 872 |1.17E51| 202
fleQ 1473 | 255 8316 [74.834 453 | 31% | 95| 15| 482 | 926 | 2297 | 2738 | 3.26E47| 187
fleQ 1473 | 167 | 12911 |74.658 438 | 30% | 97 | 13| 489 | 920 | 12166| 12595| 1.52E45| 182
fleQ 1473 52 26164 |74.831] 445 | 30% | 88| 20 | 504 | 936 | 17250| 17682| 5.46E45| 180
fleQ 1473 6 51437 | 75.14| 358 | 24% | 77 | 11| 507 | 858 | 17586| 17937| 2.56E38| 158
fleQ 1473 6 51437 |78.616 159 11% | 28 | 6 | 625 | 780 | 47556| 47401| 4.37E21| 100
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PS21227  fleQ 1473 15 40479 | 76.37| 292 20% | 55| 13| 507 | 791 | 14215| 14499| 1.99E34| 145
fleQ 1473 | 190 | 11600 |75.598 209 14% | 44| 7 | 592 | 795 | 10818| 11024|5.66E20| 97.1
fleQ 1473 71 22383 75 184 12% | 41| 4 | 586 | 765 | 18324|18142|5.70E15| 80.5
fleS 1209 | 469 3781 [98.759 1209 |100%| 15| O 1 1209 | 1313 | 2521 0 2150
fleR 1422 | 469 3781 [99.602 1256 | 88% | 5| O 1 1256 | 2526 | 3781 0 2292
fliE 330 215 | 10318 |99.091] 330 |100%| 3 | O 1 330 | 10179| 9850 |[3.50E170] 593
fliF 1797 | 215 | 10318 [99.889 1797 |100%| 2 | O 1 1797 | 9827 | 8031 0 3308
fliG 1017 | 215 | 10318 | 100 1017 |100%| O | O 1 1017 | 8025 | 7009 0 1879
fliH 807 215 | 10318 |99.809] 523 | 65% | 1 | O | 285| 807 | 6853 | 6331 0 961
fliH 807 215 | 10318 |99.379 161 20%| 1 | O 1 161 | 7007 | 6847 | 3.64E79| 292
flil 1356 | 215 | 10318 [99.189 1356 |100%| 11| O 1 1356 | 6341 | 4986 0 2444
fliJ 444 215 | 10318 |99.775| 444 |100%| 1 | O 1 444 | 4972 | 4529 0 815
fliK 1284 | 194 | 11418 |98.988 1284 |100%| 13| O 1 1284 | 7700 | 8983 0 2300
fliL 522 194 | 11418 | 100 522 |100%| O | O 1 522 | 9227 | 9748 0 965
fliM 972 194 | 11418 | 100 972 |100%| O | O 1 972 | 9756 | 10727 0 1796
fliN 474 194 | 11418 | 100 474 1100%| 0 | O 1 474 | 10755]| 11228 0 876
flio 453 159 | 13507 |99.585 241 53% | 1 | 0 | 213 | 453 1 241 |6.75E124] 440
flio 453 194 | 11418 | 100 189 | 42%| 0 | O 1 189 | 11230| 11418| 1.17E96| 350
fliP 768 159 | 13507 | 100 768 |100%| O | O 1 768 238 | 1005 0 1419
fliQ 270 159 | 13507 | 99.63| 270 |100%| 1 | O 1 270 | 1050 | 1319 |2.95E140 494
fliR 777 159 | 13507 |99.356 777 |100%| 5 | O 1 777 | 1319 | 2095 0 1408
flnB 1137 | 159 | 13507 |99.824 1137 [100%| 2 | O 1 1137 | 2098 | 3234 0 2089
flhA 2124 | 159 | 13507 [99.623 2124 |100%| 8 | O 1 2124 | 6081 | 8204 0 3879
flhF 1290 | 159 | 13507 |99.612 1290 |[100%| 5 | O 1 1290 | 8288 | 9577 0 2355
fleN 843 159 | 13507 |99.763 843 |100%| 2 | O 1 843 | 9716 | 10558 0 1546
fliA 744 159 | 13507 |99.731 744 |100%| 2 | O 1 744 | 10555]| 11298 0 1363
cheY 375 159 | 13507 [99.733 375 |100%| 1 | O 1 375 | 11400] 11774 0 688
cheZ 789 159 | 13507 [99.493 789 |100%| 4 | O 1 789 | 11794 | 12582 0 1435
PA1458 | 2262 | 385 5189 [99.86| 1425 | 63% | 2 | O | 838 | 2262 1 1425 0 2621
PA1458 | 2262 | 385 5189 [88.235 85 4% | 7 | 3 | 705| 789 36 117 | 2.43E20 99
PA1458 | 2262 | 159 | 13507 | 100 725 [ 32% | 0 | O 1 725 | 12783 13507 0 1339
PA1459 | 1107 | 385 5189 [99.819 1107 |100%| 2 | O 1 1107 | 1479 | 2585 0 2034
motC 741 385 5189 100 741 |100%| O | O 1 741 | 2674 | 3414 0 1369
motD 891 385 5189 100 891 |100%| O | O 1 891 | 3427 | 4317 0 1646
PA1464 | 480 590 2428 100 480 |100%| 0 | O 1 480 533 | 1012 0 887
PA3348 825 11 44199 | 100 825 |100%| O | O 1 825 | 14729| 13905 0 1524
PA3349 933 11 44199 | 100 933 |100%| O | O 1 933 | 15738 14806 0 1724
flgA 699 11 44199 99.857] 699 [100%| 1 | O 1 699 | 15870 16568 0 1286
flgM 324 11 44199 [99.691] 324 |100%| 1 | O 1 324 | 16713]| 17036|3.43E170] 593
figN 471 11 44199 | 100 471 |100%| 0 | O 1 471 | 17091 17561 0 870
motY 966 274 7617 [99.517] 829 | 86% | 4 | O | 138 | 966 1 829 0 1509
motB 1044 | 330 6122 |99.425 1044 |100%| 6 | O 1 1044 | 1986 | 3029 0 1895
mMotA 852 330 6122 [99.883 852 |100%| 1 | O 1 852 | 1115 | 1966 0 1568
algu 582 50 26385 [99.828 582 |100%| 1 | O 1 582 | 22388 21807 0 1070
mucA 585 50 26385 [99.829 585 |100%| 1 | O 1 585 | 21775] 21191 0 1075
mucB 951 50 26385 | 100 951 |100%| O | O 1 951 | 21182| 20232 0 1757
mucC 456 50 26385 [99.781] 456 |100%| 1 | O 1 456 | 20235]| 19780 0 837
mucD 1425 50 26385 [99.439 1425 |100%| 8 | O 1 1425 | 19740]| 18316 0 2588
algb 1311 44 27281 | 100 1311 |100%| O | O 1 1311 | 6215 | 7525 0 2422
alg8 1485 44 27281 [99.731] 1485 |100%| 4 | O 1 1485 | 7665 | 9149 0 2721
alg44 1170 44 27281 |99.658 1170 |100%| 4 | O 1 1170 | 9232 | 10401 0 2139
algK 1428 44 27281 | 99.86| 1428 |100%| 2 | O 1 1428 | 10415| 11842 0 2627
algE 1473 44 27281 | 100 1473 |100%| 0 | O 1 1473 | 11839 13311 0 2721
algG 1632 44 27281 [99.939 1632 |100%| 1 | O 1 1632 | 13332| 14963 0 3009
algX 1425 44 27281 [99.719 1425 |100%| 4 | O 1 1425 | 14976 | 16400 0 2610
algL 1104 44 27281 |99.819 1104 |100%| 2 | O 1 1104 | 16404 | 17507 0 2028
algl 1563 44 27281 |99.744 1563 |100%| 4 | O 1 1563 | 17737| 19299 0 2865
algJ 1176 44 27281 |99.745 1176 |100%| 3 | O 1 1176 | 19314 | 20489 0 2156
algF 651 44 27281 |99.232] 651 |100%| 5 | O 1 651 | 20562 21212 0 1175
algA 1446 44 27281 |99.793] 1446 |100%| 3 | O 1 1446 | 21409 | 22854 0 2654
mucP 1353 25 32699 | 99.63| 1353 |100%| 5 | O 1 1353 | 22156 | 20804 0 2471
mucE 270 200 | 11122 | 100 270 |100%| O | O 1 270 | 2305 | 2574 |6.34E142] 499
algwW 1170 | 151 | 13848 | 100 457 39% | 0 | O 1 457 457 1 0 845
algw 1170 40 29100 | 100 340 | 29% | O | O | 831 | 1170 | 29100 28761|3.57E180 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 2.25E72 270
algP 1059 474 3723 [90.576] 191 18% | 18| 0 | 571 | 761 191 1 2.27E67 254
algP 1059 474 3723 [88.649] 185 17% | 21| 0 | 652 | 836 185 1 4.94E59 226
algP 1059 474 3723 [86.713] 143 14% | 16| 2 | 796 | 938 191 52 | 6.58E38 156
algP 1059 56 25355 |98.639 147 14% | 2 | 0 | 913 | 1059 1 147 | 1.36E69 261
algQ 483 474 3723 [99.379] 483 |100%| 3 | O 1 483 | 1910 | 1428 0 876
algR 747 144 14494 [99.732] 747 |100%| 2 | O 1 747 | 10598| 11344 0 1369
algZ 1077 144 14494 [99.814 1077 |100%| 2 | O 1 1077 | 9517 | 10593 0 1978
algC 2607 33 30581 |99.956) 2285 | 88% | 1 | O | 323 | 2607 | 30581 | 28297 0 4215
algC 2607 169 12815 |99.648 284 11%| 1] 0 1 284 | 12532| 12815|5.05E147] 520
algB 1350 6 51437 | 100 1350 [100%| 0 | O 1 1350 | 48183 | 46834 0 2494
algB 1350 6 51437 |76.667] 120 9% | 22| 6 | 629 | 745 | 17705|17821|1.89E09| 62.1
algB 1350 255 8316 |[75.333] 300 22% | 50 | 20 | 642 | 929 | 2451 | 2738 | 8.55E28 122
algB 1350 469 3781 [79.012 162 12% | 28| 6 | 625| 783 349 507 | 8.61E23 106
algB 1350 376 5315 |[72.507 371 27% | 78| 21| 631 | 989 | 1039 | 681 |1.44E20 99
algB 1350 190 11600 | 78.75| 160 12% | 21| 11| 631 | 782 | 10854 11008| 1.86E19| 95.3
algB 1350 15 40479 [79.845 129 10% | 15| 10| 624 | 745 | 14326| 14450| 4.03E16| 84.2
algB 1350 167 12911 |72.727] 286 21% | 58 | 16 | 484 | 759 | 12156| 12431|1.88E14| 78.7
algB 1350 52 26164 |78.571 126 9% | 21| 6 | 628 750 | 17371|17493|1.88E14| 78.7
algB 1350 375 5344 |83.824] 68 5% | 11| 0 | 716 | 783 | 4830 | 4763 | 1.46E10| 65.8
lasl 606 340 5926 100 606 |100%| 0 | O 1 606 | 3467 | 2862 0 1120
lasR 720 340 5926 100 720 |100%| 0 | O 1 720 | 4550 | 3831 0 1330

PS2157§  pilT 1035 38 51065 | 99.71| 1035 [100%| 3 | O 1 1035 | 43417 | 42383 0 1895
pilU 1149 38 51065 | 100 1149 |100%| 0 | O 1 1149 | 42205| 41057 0 2122
pilG 408 38 51065 | 100 408 [100%| 0 | O 1 408 | 30348 29941 0 754
pilH 366 38 51065 | 100 366 |100%| 0 | O 1 366 | 29894 | 29529 0 676
pill 537 38 51065 |99.814 537 [100%| 1 | O 1 537 | 29478 28942 0 987
pilJ 2049 38 51065 |99.707] 2049 [100%| 6 | O 1 2049 | 28857 | 26809 0 3751
pilK 876 38 51065 |99.886) 876 [100%| 1 | O 1 876 | 26748 25873 0 1613
chpA 7419 38 51065 |99.623 7419 [100%| 28| O 1 7419 | 25861 | 18443 0 13546
chpA 7419 38 51065 |89.423 104 1% | 11| O [4195| 4298 | 21187 | 21084| 7.26E30 132
chpB 1032 38 51065 |98.934] 1032 [100%| 11| O 1 1032 | 18450 17419 0 1845
chpC 507 38 51065 |99.014 507 [100%| 5| O 1 507 | 17422| 16916 0 909
chpD 795 38 51065 |99.623 795 [100%| 3 | O 1 795 | 16908]| 16114 0 1452
chpE 612 38 51065 |98.529) 612 [100%| 9 | O 1 612 | 16037 | 15426 0 1081
vir 645 6 201020 [99.845 645 |100%| 1 | O 1 645 | 15071| 15715 0 1186
fimL 1689 15 120820 (99.941] 1689 [100%| 1 | O 1 1689 | 87607 | 85919 0 3114
pilZ 357 48 43110 | 98.88| 357 |100%| 4 | O 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 [ O 1 1005 | 49837 | 48833 0 1823
pilF 759 17 108985 [99.736] 759 [100%| 2 | O 1 759 | 75904 | 76662 0 1391
rpoN 1494 1 350223 199.732] 1494 [100%| 4 | O 1 1494 195863 19437( 0 2737
pilA 450 1 350223 |86.735] 98 22% ] 13| 0 1 98 (117484117581 1.97E24 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 | 4.54E36 150
pilB 1701 9 148417 | 92 50 3% | 4 | 0| 949 | 998 | 81767| 81816|3.64E12| 71.3
pilB 1701 30 62077 |73.994 323 19% | 80| 3 | 949 | 1269 | 44361 | 44041| 2.13E29 128
pilC 1125 1 350223 [80.124{ 1127 | 100%|202| 20| 4 1119 115450114335 0 821
XCpA 873 1 350223 99.313] 873 |100%| 6 | O 1 873 1114331113459 0 1580
pilS 1593 1 350223 [99.435[ 1593 |100%| 9 | O 1 1593 | 93702| 92110 0 2892
pilR 1338 1 350223 [99.402] 1338 |100%| 8 | O 1 1338 | 92095 | 90758 0 2427
fimT 510 1 350223 [99.608 510 |100%| 2 | O 1 510 | 89483| 88974 0 931
fimU 507 1 350223 99.803] 507 |100%| 1 | O 1 507 | 88868 | 88362 0 931
pilVv 558 1 350223 99.642] 558 |100%| 2 | O 1 558 | 88371| 87814 0 1020
pilwW 825 1 350223 [99.758 825 |100%| 2 | O 1 825 | 87817| 86993 0 1513
pilX 588 1 350223 | 100 588 |100%| 0 | O 1 588 | 86996 | 86409 0 1086
pilYl 3486 1 350223 [95.625 2926 | 84% [119]| 4 | 561 | 3486 | 85822 | 82906 0 4686
pilYl 3486 1 350223 [85.455 385 11% |44 10| 1 379 | 86397| 86019|5.08108 390
pilY2 348 1 350223 [99.425[ 348 |100%| 2 | O 1 348 | 82904 | 82557 0 632
pilE 426 1 350223 199.531] 426 [100%| 2 | O 1 426 | 82560| 82135 0 776
fimX 2076 3 307826 [99.807] 2076 |100%| 4 | O 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 | O 1 525 | 13684 | 14208 0 965
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PS2157§  pilo 624 3 307826 |99.199 624 |100%| 5 | O 1 624 | 13064 | 13687 0 1125
pilN 597 3 307826 {99.497 597 [100%| 3 | O 1 597 | 12471 13067 0 1086
pilM 1065 3 307826 | 100 1065 |100%| O | O 1 1065 | 11407 12471 0 1967
crc 780 20 99532 [99.744 780 |100%| 2 | O 1 780 | 62140 62919 0 1430
flgB 408 2 312056 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 |195916/196323 0 754
flgC 441 2 312056 | 100 441 1100%| 0 | O 1 441 196329196769 0 815
flgD 714 2 312056 | 99.86| 714 [100%| 1 | O 1 714 1196782197495 0 1314
flgE 1389 2 312056 | 99.28| 1389 |100%| 10| O 1 1389 | 197523198911 0 2510
flgF 750 2 312056 | 99.2 750 |100%| 6 | O 1 750 199129199878 0 1352
flgG 786 2 312056 |{99.491 786 |100%| 4 | O 1 786 199925200719 0 1430
flgH 696 2 312056 {99.282] 696 |100%| 5 | O 1 696 |20075620145] 0 1258
figl 1110 2 312056 | 99.64| 1110 [100%| 4 | O 1 1110 | 201463202572 0 2028
flgJ 1203 2 312056 {99.418 1203 |100%| 7 | O 1 1203 | 202583203785 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]2071878.42E142] 501
flic 1467 2 312056 | 83.04| 454 | 31% | 73| 4 1 452 | 223560 2240115.85E114] 409
flic 1467 2 312056 |85.169 236 16% | 33 | 2 |1233| 1467 | 224510224744 2.26E63| 241
fliP 297 2 312056 | 100 32 11% | O | O | 266 | 297 |22784922788(0 1.29E09| 60.2
fleQ 1473 2 312056 |99.185 1473 |100%| 12| O 1 1473 1228162229634 0 2654
fleQ 1473 69 28626 [80.528 303 | 21% | 49| 9 | 498 | 795 | 9982 | 10279| 2.28E58 | 224
fleQ 1473 69 28626 |78.689 305 | 21% | 51| 13| 498 | 795 | 5300 | 5597 | 2.31E48| 191
fleQ 1473 19 | 100365 |74.658 438 | 30% | 97 | 13| 489 | 920 | 31024| 31453| 1.39E45| 182
fleQ 1473 23 92050 |74.887| 442 30% | 87| 19| 507 | 936 | 10394| 9965 | 5.01E45| 180
fleQ 1473 7 176826 | 75.14| 358 | 24% | 77| 11| 507 | 858 |109887/ 110238 2.35E38| 158
fleQ 1473 7 176826 | 78.616/ 159 11% | 28 | 6 | 625 | 780 |140071139916 4.01E21| 100
fleQ 1473 9 148417 | 76.37| 292 20% | 55| 13| 507 | 791 | 31606| 31890| 1.83E34| 145
fleQ 1473 35 52216 |74.315 292 20% | 64| 10| 508 | 792 | 37416 37703| 5.15E25| 113
fleQ 1473 67 29297 |75.598 209 14% | 44| 7 | 592 | 795 | 27756| 27550| 5.19E20| 97.1
fleQ 1473 18 | 106908 | 74.611 193 13% | 44| 4 | 577 | 765 |105418105609 5.23E15| 80.5
fleS 1209 2 312056 {99.173 1209 |100%| 10| O 1 1209 | 229747230955 0 2178
fleR 1422 2 312056 |99.367| 1422 |100%| 9 | O 1 1422 1230960 232381 0 2577
fliE 330 2 312056 {99.394) 330 [100%| 2 | O 1 330 [232628232957/6.89E172] 599
fliF 1797 2 312056 |99.221] 1797 |100%| 14| O 1 1797 | 232980234776 0 3241
fliG 1017 2 312056 {99.803 1017 |100%| 2 | O 1 1017 | 234782235798 0 1868
fliH 807 2 312056 {99.504 807 [100%| 4 | O 1 807 |235800 236606 0 1469
flil 1356 2 312056 {99.189 1356 |100%| 11| O 1 1356 | 236596 237951 0 2444
fliJ 444 2 312056 | 99.55| 444 [100%| 2 | O 1 444 | 237965 238408 0 809
fliK 1284 44 46860 [98.832 1284 |100%| 15| O 1 1284 | 39026 | 37743 0 2289
fliL 522 44 46860 [99.808 522 |100%| 1 | O 1 522 | 37499 36978 0 959
fliM 972 44 46860 [99.794 972 |100%| 2 | O 1 972 | 36970 35999 0 1784
fliN 474 44 46860 [99.789 474 |100%| 1 | O 1 474 | 35971 35498 0 870
flio 453 44 46860 [99.779 453 [100%| 1 | O 1 453 | 35496 35044 0 832
fliP 768 44 46860 | 99.74| 768 |100%| 2 | O 1 768 | 35047 | 34280 0 1408
fliQ 270 44 46860 | 99.63| 270 |100%| 1 | O 1 270 | 34235| 33966|2.71E140] 494
fliR 777 44 46860 [99.485 777 |100%| 4 | O 1 777 | 33966 | 33190 0 1413
flnB 1137 44 46860 [99.824] 1137 |100%| 2 | O 1 1137 | 33187 32051 0 2089
flhA 2124 44 46860 [99.718 2124 |100%| 6 | O 1 2124 | 29195| 27072 0 3890
flhF 1290 44 46860 [99.612 1290 |100%| 5 | O 1 1290 | 26988 | 25699 0 2355
fleN 843 44 46860 [99.881] 843 [100%| 1 | O 1 843 | 25560 24718 0 1552
fliA 744 44 46860 | 100 744 |100%| O | O 1 744 | 24721 23978 0 1375
cheY 375 44 46860 | 100 375 |100%| O | O 1 375 | 23876 23502 0 693
cheZ 789 44 46860 [99.747| 789 [100%| 2 | O 1 789 | 23482 22694 0 1447
PA1458 | 2262 44 46860 [99.779 2262 |100%| 5 | O 1 2262 | 22493 20232 0 4150
PA1458 | 2262 44 46860 |77.143 245 11% | 29| 14 | 572 | 789 | 21784| 21540| 6.15E26| 117
PA1458 | 2262 44 46860 |77.143 245 11% | 29| 14 | 710 | 954 | 21922| 21705| 6.15E26| 117
PA1459 | 1107 44 46860 | 99.91| 1107 |100%| 1 | O 1 1107 | 20178 19072 0 2039
motC 741 44 46860 | 100 741 |100%| O | O 1 741 | 18983 18243 0 1369
motD 891 44 46860 | 100 891 |100%| O | O 1 891 | 18230 17340 0 1646
PA1464 | 480 44 46860 [99.792 480 [100%| 1 | O 1 480 | 15429 14950 0 881
PA3348 825 8 162982 [99.879 825 |100%| 1 | O 1 825 [142153141329 0 1519
PA3349 933 8 162982 [99.893 933 |100%| 1 | O 1 933 [14316214223( 0 1718
flgA 699 8 162982 [99.428 699 |100%| 4 | O 1 699 143294143992 0 1269
flgM 324 8 162982 | 100 324 |100%| 0 | O 1 324 |144137/14446(06.76E172] 599
figN 471 8 162982 |98.938 471 |100%| 5 | O 1 471 | 144515144985 0 843
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PS21575  motY 966 76 18939 |99.482] 966 |100%| 5 | O 1 966 | 18887 | 17922 0 1757
motB 1044 3 307826 |99.425 1044 |100%| 6 | O 1 1044 | 135444136487 0 1895
motA 852 3 307826 {98.944) 852 [100%| 9 | O 1 852 134573135424 0 1524
algu 582 26 74389 [99.828 582 |100%| 1 | O 1 582 | 38737 38156 0 1070
mucA 585 26 74389 [99.829 585 |100%| 1 | O 1 585 | 38124 | 37540 0 1075
mucB 951 26 74389 | 100 951 |100%| O | O 1 951 | 37531] 36581 0 1757
mucC 456 26 74389 [99.561] 456 |100%| 2 | O 1 456 | 36584 | 36129 0 832
mucD 1425 26 74389 [99.789 1425 |100%| 3 | O 1 1425 | 36089 | 34665 0 2615
algb 1311 31 61726 [99.924 1311 |100%| 1 | O 1 1311 | 15739| 17049 0 2416
alg8 1485 31 61726 [99.865 1485 |100%| 2 | O 1 1485 | 17190| 18674 0 2732
alg44 1170 31 61726 [99.829 1170 |100%| 2 | O 1 1170 | 18757| 19926 0 2150
algk 1428 31 61726 | 99.79| 1428 |100%| 3 | O 1 1428 | 19940 21367 0 2621
alge 1473 31 61726 |99.593 1473 |100%| 6 | O 1 1473 | 21364 | 22836 0 2687
algG 1632 31 61726 [99.939 1632 |100%| 1 | O 1 1632 | 22857 | 24488 0 3009
algX 1425 31 61726 [99.789 1425 |100%| 3 | O 1 1425 | 24501 | 25925 0 2615
algL 1104 31 61726 [99.819 1104 |100%| 2 | O 1 1104 | 25929 27032 0 2028
algl 1563 31 61726 [99.808 1563 |100%| 3 | O 1 1563 | 27274 | 28836 0 2870
algJ 1176 31 61726 | 99.66| 1176 |100%| 4 | O 1 1176 | 28851 | 30026 0 2150
algF 651 31 61726 | 100 651 |100%| O | O 1 651 | 30099 30749 0 1203
algA 1446 31 61726 [99.793 1446 |100%| 3 | O 1 1446 | 30947 | 32392 0 2654
mucP 1353 10 | 145207 [99.778 1353 |100%| 3 | O 1 1353 | 79796 | 78444 0 2483
mucE 270 12 137860 [99.259 270 |100%| 2 | O 1 270 | 10319| 10588|1.26E138] 488
algw 1170 1 350223 {99.914] 1168 |100%| 1 | O 1 1168 | 208899 207732 0 2152
algP 1059 9 148417 [99.339 1059 |100%| 7 | O 1 1059 | 131625130567 0 1917
algP 1059 9 148417 |88.584 473 | 45% | 51| 1 | 421 | 890 [1311301306585.06E163 571
algP 1059 9 148417 [90.323 434 | 41% | 42| 0 | 496 | 929 |1312051307721.82E162 569
algP 1059 9 148417 |[87.437] 398 | 38% | 47| 1 | 421 | 815 |1310551306585.31E128 455
algP 1059 9 148417 |86.935 398 | 38% | 49| 1 | 571 | 968 |1312051308111.15E124] 444
algP 1059 9 148417 [89.209] 278 | 26% | 30| O | 427 | 704 [130974130697 9.27E96| 348
algP 1059 9 148417 [83.333 174 16% | 24 | 4 | 421 | 590 |130830 130658 6.03E38| 156
algP 1059 9 148417 |82.759] 174 16% | 25| 4 | 796 | 968 |13120513103qF 2.81E36| 150
algQ 483 9 148417 [99.793] 483 |100%| 1 | O 1 483 132924132442 0 887
algR 747 9 148417 | 100 747 |100%| O | O 1 747 138815138069 0 1380
algZ 1077 9 148417 | 100 1077 |100%| 0 | O 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 | O 1 1350 | 140698 139349 0 2483
algB 1350 7 176826 | 76.667| 120 9% | 22| 6 | 629 | 745 110006110122 1.73E09| 62.1
algB 1350 2 312056 | 79.012] 162 12% | 28 | 6 | 625 | 783 |228783228941 7.89E23| 106
algB 1350 69 28626 |72.507] 371 27% | 78| 21| 631 | 989 | 5430 | 5788 | 1.32E20 99
algB 1350 69 28626 |95.122] 41 3% | 2 | 0| 710| 750 | 10191|10231|1.34E10| 65.8
algB 1350 67 29297 | 78.75| 160 12% | 21| 11| 631 | 782 | 27720| 27566| 1.71E19| 95.3
algB 1350 9 148417 [ 79.845 129 10% | 15| 10 | 624 | 745 | 31717| 31841| 3.70E16| 84.2
algB 1350 23 92050 [78.295 129 10% | 22| 6 | 631 | 756 | 10273| 10148| 1.72E14| 78.7
algB 1350 19 | 100365 |72.727) 286 | 21% | 58 | 16 | 484 | 759 | 31014| 31289|1.72E14| 78.7
lasl 606 4 287041 99.835 606 |100%| 1 | O 1 606 | 283688284293 0 1114
lasR 720 4 287041 199.861] 720 |100%| 1 | O 1 720 |282605 283324 0 1325

PS21632  pilT 1035 35 46067 |99.614] 1035 |100%| 4 | O 1 1035 | 43403 42369 0 1890
pilu 1149 35 46067 | 100 1149 |100%| 0 | O 1 1149 | 42191 41043 0 2122
pilG 408 35 46067 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 30334 | 29927 0 754
pilH 366 35 46067 | 100 366 |100%| O | O 1 366 | 29880 29515 0 676
pill 537 35 46067 | 100 537 |100%| O | O 1 537 | 29464 | 28928 0 992
pilJ 2049 35 46067 | 99.61| 2049 |100%| 8 | O 1 2049 | 28843| 26795 0 3740
pilK 876 35 46067 [99.429 876 |100%| 5 | O 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| O |4195| 4298 | 21179 21076| 7.87E30| 132
chpA 7419 35 46067 [89.423 104 1% | 11| O | 4675| 4778 | 21659| 21556| 7.87E30| 132
chpB 1032 35 46067 [99.709 1032 |100%| 3 | O 1 1032 | 18442| 17411 0 1890
chpC 507 35 46067 |98.422] 507 |100%| 8 | O 1 507 | 17414 16908 0 893
chpD 795 35 46067 [99.245 795 [100%| 6 | O 1 795 | 16900 16106 0 1435
chpE 612 35 46067 [99.183 612 |100%| 5 | O 1 612 | 16030| 15419 0 1103
vir 645 109 | 19382 | 99.69| 645 |100%| 2 | O 1 645 | 2349 | 2993 0 1181
fimL 1689 | 175 | 12054 [99.882 1689 |100%| 2 | O 1 1689 | 3863 | 2175 0 3109
pilz 357 74 25652 | 99.72| 357 |100%| 1 | O 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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Longitud

Longitud

Longitud

Inicio

Fin

Inicio

Fin

Cepa Gen Gen Contig Contig %ID (overlap) %Cob| M | G Gen| Gen |Contig|Contig E-value |Bit Score

PS21632  fimV 2760 27 51809 | 99.13| 1264 | 46% | 11| O 1 1264 | 1264 1 0 2274
rpoS 1005 9 87887 [99.403 1005 |100%| 6 | O 1 1005 | 22647 23651 0 1823
pilF 759 12 77907 [99.736] 759 |100%| 2 | O 1 759 | 29283| 28525 0 1391
rpoN 1494 4 115228 [99.598 1494 |100%| 6 | O 1 1494 | 11380| 9887 0 2726
pilA 450 59 30055 [86.735 98 22% 13| 0 1 98 | 21130 21227| 2.14E24| 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| 4.93E36| 150
pilB 1701 25 58771 |97.561 41 2% | 1 | O | 958 | 998 | 35048| 35008| 3.95E12| 71.3
pilB 1701 46 34135 [74.303 323 19% | 79| 3 | 949 | 1269 | 16371| 16051| 4.96E31| 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 | O 1 873 | 17977| 17105 0 1591
pilS 1593 13 75976 |99.623 1593 |100%| 6 | O 1 1593 | 2576 | 4168 0 2909
pilR 1338 13 75976 | 100 1338 |100%| O | O 1 1338 | 4183 | 5520 0 2471
fimT 510 13 75976 |99.608 510 |100%| 2 | O 1 510 | 6795 | 7304 0 931
fimU 507 13 75976 | 100 507 [100%| 0 | O 1 507 | 7410 | 7916 0 937
pilV 558 13 75976 [99.821] 558 |100%| 1 | O 1 558 | 7907 | 8464 0 1026
pilw 825 13 75976 |99.636) 825 |100%| 3 | O 1 825 | 8461 | 9285 0 1507
pilxX 588 13 75976 | 100 588 |[100%| O | O 1 588 | 9282 | 9869 0 1086
pilYl 3486 13 75976 | 95.66| 2926 | 84% |118| 3 | 561 | 3486 | 10456| 13372 0 4691
pilY1l 3486 13 75976 |85.455 385 11% | 44 10| 1 379 | 9881 | 10259|5.51E108 390
pilY2 348 13 75976 | 100 348 |100%| O | O 1 348 | 13374 13721 0 643
pilE 426 13 75976 | 100 426 | 100%| 0 | O 1 426 | 13718 14143 0 787
fimX 2076 20 65304 [99.759 2076 |100%| 5 | O 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 | O 1 525 | 52821 | 52297 0 953
pilO 624 19 66447 [99.199 624 |100%| 5 | O 1 624 | 53441 52818 0 1125
pilN 597 19 66447 | 100 597 |[100%| O | O 1 597 | 54034 | 53438 0 1103
pilM 1065 19 66447 | 100 1065 |100%| O | O 1 1065 | 55098 | 54034 0 1967
crc 780 5 107885 [99.872] 780 |100%| 1 | O 1 780 | 70481 | 71260 0 1435
flgB 408 3 118599 | 100 408 |100%| 0 | O 1 408 | 109408109815 0 754
flgC 441 3 118599 | 100 441 [100%| 0 | O 1 441 [109821{110261 0 815
flgD 714 3 118599 | 99.86| 714 |100%| 1 | O 1 714 110274110987 0 1314
flgE 1389 3 118599 | 100 1389 |100%| O | O 1 1389 | 111015112403 0 2566
flgk 750 3 118599 | 100 750 |100%| O | O 1 750 111262111337 0 1386
flgG 786 3 118599 [99.746) 786 | 100%| 2 | O 1 786 113417114202 0 1441
flgH 696 3 118599 [99.425 696 |100%| 4 | O 1 696 [114248114943 0 1264
figl 1110 3 118599 | 99.55| 1110 |100%| 5 | O 1 1110 | 114955116064 0 2023
flgJ 1203 3 118599 [99.751] 1203 |100%| 3 | O 1 1203 | 116075117277 0 2206
flgK 2052 3 118599 [89.755 1308 | 64% | 126| 8 1 1304 | 117296118599 0 1666
flgK 2052 | 128 | 16721 |82.456 627 31% | 101] 9 |1429| 2052 17 637 [3.03E153] 540
flgL 1320 | 128 | 16721 | 74.06| 1330 |101%|297| 40| 1 1315 | 676 | 1972 |9.14E142] 501
flic 1467 | 128 | 16721 |82.819 454 | 31% | 74| 4 1 452 | 12934| 13385|2.95E112] 403
flic 1467 | 128 | 16721 |85.169 236 16% | 33| 2 |1233| 1467 | 13863| 14097| 2.45E63| 241
fliP 297 153 | 14190 | 100 32 11% | 0 | 0 | 266 | 297 390 421 | 1.40E09| 60.2
fleQ 1473 | 153 | 14190 |99.185 1473 |100%| 12| O 1 1473 | 703 | 2175 0 2654
fleQ 1473 | 318 3599 [75.899 473 | 32% | 92| 18| 498 | 959 | 2337 | 1876 | 8.90E58| 222
fleQ 1473 | 299 4347 |78.689 305 | 21% | 51 | 13| 498 | 795 979 | 1276 | 2.51E48| 191
fleQ 1473 | 217 8858 [74.614 453 | 31% | 96| 15| 482 | 926 | 3082 | 2641 | 1.51E45| 182
fleQ 1473 10 86735 |74.617| 457 31% | 92| 19| 507 | 951 | 10517| 10073|5.43E45| 180
fleQ 1473 22 63617 |74.429 438 | 30% | 98 | 13 | 489 | 920 | 30976| 31405| 7.03E44| 176
fleQ 1473 31 49127 |74581] 358 | 24% | 79| 11| 507 | 858 888 | 1239 | 5.51E35| 147
fleQ 1473 31 49127 |78.616 159 11% | 28 | 6 | 625 | 780 | 30962| 30807| 4.35E21| 100
fleQ 1473 26 52756 | 76.37| 292 20% | 55| 13| 507 | 791 | 30215| 30499| 1.98E34| 145
fleQ 1473 | 268 5704 |74.315 292 20% | 64| 10 | 508 | 792 520 807 |5.59E25| 113
fleQ 1473 69 28409 [75.598 209 14% | 44| 7 | 592 | 795 | 26868| 26662| 5.63E20| 97.1
fleQ 1473 | 270 5618 75 184 12% | 41| 4 | 586 | 765 | 1482 | 1300 | 5.67E15| 80.5
fleS 1209 | 153 | 14190 [99.256/ 1209 |100%| 9 | O 1 1209 | 2288 | 3496 0 2183
fleR 1422 | 153 | 14190 |99.297| 1422 |100%| 10| O 1 1422 | 3501 | 4922 0 2571
fliE 330 153 | 14190 [99.394 330 [100%| 2 | O 1 330 | 5169 | 5498 |7.48E172] 599
fliF 1797 | 153 | 14190 |99.777 1797 [100%| 4 | O 1 1797 | 5521 | 7317 0 3297
fliG 1017 | 153 | 14190 |99.803 1017 [100%| 2 | O 1 1017 | 7323 | 8339 0 1868
fliH 807 153 | 14190 |99.257] 807 |100%| 6 | O 1 807 | 8341 | 9147 0 1458
flil 1356 | 153 | 14190 |99.336] 1356 |100%| 9 | O 1 1356 | 9137 | 10492 0 2455
fliJ 444 153 | 14190 |99.775 444 |100%| 1 | O 1 444 | 10506 | 10949 0 815
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