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RESUMEN

Xylella fastidiosa es una bacteria fitopatdgena de gran impacto en cultivos econdmicamente
significativos como la vid, los citricos y el café. Originalmente confinada a las Américas, en
afios recientes han surgido brotes de esta bacteria en diferentes paises de Europa y Asia,
representando una creciente amenaza para la agricultura global debido a su facilidad de
propagacién mediante vectores que se alimentan de la savia de las plantas infectadas. Este
estudio se centra en estudiar el impacto de los elementos genéticos moviles (especificamente
IS, ICE, CIME e IME) en la patogenicidad de Xylella fastidiosa. Estos elementos son conocidos
por su capacidad para transportar y reorganizar genes dentro del genoma bacteriano, lo que
puede resultar en cambios significativos en las capacidades patogénicas de las bacterias.
Nuestros resultados indican que, a pesar de la baja abundancia y distribucién de IS, ICE e IME,
estos elementos contienen genes asociados a virulencia y si influyen en la patogenicidad de la
bacteria. Ademas, la presencia de material genético de profagos en IS e IME sugiere su
relevancia en la configuracion gendmica del patdgeno. En conclusion, nuestros resultados
proporcionan nueva informacién sobre como los elementos genéticos maéviles contribuyen a la

virulencia de Xylella fastidiosa.

Palabras clave: Elementos transponibles, Evolucion del genoma, Fitopatdgenos, Fitness
bacteriano, Mobiloma.



ABSTRACT

Xylella fastidiosa is a phytopathogenic bacterium that significantly impacts economically
important crops such as grapes, citrus, and coffee. Originally confined to the Americas, recent
outbreaks of this bacterium have emerged in various countries across Europe and Asia, posing
an increasing threat to global agriculture due to its easy spread through vectors that feed on the
sap of infected plants. This study focuses on examining the impact of mobile genetic elements
(specifically 1S, ICE, CIME, and IME) on the pathogenicity of Xylella fastidiosa. These
elements are known for their ability to transport and reorganize genes within the bacterial
genome, which can result in significant changes in the bacteria's pathogenic capabilities. Our
results indicate that, despite the low abundance and distribution of 1S, ICE, and IME, these
elements contain virulence-associated genes and indeed influence the pathogenicity of the
bacterium. Additionally, the presence of prophage genetic material in IS and IME suggests
their relevance in the genomic configuration of the pathogen. In conclusion, our findings
provide new insights into how mobile genetic elements contribute to the virulence of Xylella
fastidiosa.

Keywords: Bacterial fitness, Genome evolution, Mobilome, Phytopathogens, Transposable
elements.
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1. INTRODUCCION

Es bien sabido que las bacterias son capaces de causar enfermedades en una vasta
variedad de plantas en de todo el mundo (Martins et al., 2018). Estas bacterias,
denominadas fitopatogenas (Thind, 2019), prosperan en las plantas al usurpar los
nutrientes de sus tejidos (Khan et al., 2018), causando una variedad de sintomas como
manchas, pudriciones de tejido, desequilibrios hormonales que resultan en
malformaciones de crecimiento, epinastia en las hojas y ramificaciones en raices,
entre otros (Kannan & Bastas, 2015). Histéricamente, estos organismos han sido
responsables de significativas pérdidas econdémicas en la produccién agricola,
impactando negativamente la seguridad alimentaria de la poblacion y la salud de los
ecosistemas naturales y agroproductivos (Ali et al., 2022). La aparicion de nuevas
cepas de bacterias, el cambio climatico, la insuficiente gestion de fitocontrol, la libre
circulacién de patégenos y el uso excesivo de fungicidas han intensificado la amenaza
que representan las bacterias fitopatogenas (Grigoryuk et al., 2019). Por lo tanto, es
indispensable continuar estudiando los mecanismos de interaccidn entre las plantas y
los patogenos en diferentes bacterias fitopatdgenas, con el fin de desarrollar

estrategias de controles mas eficientes y seguros (Pontes et al., 2020).

Dentro del vasto espectro de bacterias fitopatdgenas, Xylella fastidiosa (Xf) ha
emergido en los ultimos afios como uno de los patdgenos mas preocupantes a nivel
mundial, amenazando tanto la produccion de alimentos como la estabilidad de los
ecosistemas naturales y agroforestales (Almeida et al., 2019). Esta bacteria es
responsable de causar enfermedades graves en una amplia variedad de plantas,
incluyendo cultivos de importancia econdémica como la vid, los citricos, los olivos, el
café, entre otros (Lindow, 2019), representando un desafio considerable para la
agricultura a nivel global. Xf es exclusivamente transmitida por insectos del orden de
los hemipteros que se alimentan de la savia del xilema (Krugner et al., 2019),
colonizando este tejido en las plantas hospedadoras y obstruyendo el flujo adecuado
de agua y nutrientes lo que puede resultar en la muerte de la planta (Caserta et al.,
2017).

Enfermedades como la enfermedad de Pierce (PD por sus siglas en inglés) en vifiedos

en el estado de California y la clorosis variegada de los citricos (CVC por sus siglas



en inglés) en plantaciones brasilefias, son ejemplos de las devastadoras consecuencias
de las infecciones por esta bacteria. Aunque inicialmente confinadas a las Américas
(Castro et al., 2021), brotes recientes en plantaciones de olivo en Europa (Saponari et
al., 2019), los cuales pueden llegar a expandirse a otras especies vegetales sin el
correcto control de la bacteria (Landa et al., 2020). Ademas, la creciente preocupacion
de que esta bacteria pueda introducirse y expandirse facilmente en Australia y otras
regiones del mundo (Taylor, 2022), demuestran la urgente necesidad de desarrollar
estrategias de manejo y control mas afectivas contra este fitopatogeno.

La investigacion sobre Xf y otros patdgenos bacterianos ha experimentado un
crecimiento exponencial en los Gltimos afios, enriqueciendo significativamente
nuestro entendimiento sobre su biologia, mecanismos de transmision, diversidad
genética, asi como de los factores que influyen directamente en su virulencia y
procesos patogénicos (Lindow, 2019). En este contexto, los elementos genéticos
moviles (MGE por sus siglas en inglés), también conocido como mobiloma, han sido
identificados como actores clave en la evolucion del genoma bacteriano, impactando
directamente en la salud de los hospederos y en el equilibrio de los ecosistemas
(Weisberg & Chang, 2023). En diferentes bacterias, estos MGE que se transfieren
mediante transferencia horizontal de genes, son capaces de aumentar el fitness
bacteriano (Haudiquet et al., 2022; Horne et al., 2023) mediante la adquisicion,
perdida o modificacion de genes cruciales para la virulencia lo que les permite
persistir y reproducirse eficazmente en el ambiente (Frost et al., 2005). Este aspecto
los vuelve fundamentales para entender la dindmica evolutiva, la adaptabilidad y
patogenicidad de bacterias como Xf. En particular, se ha reportado en la literatura que
MGE como las secuencias de insercion (IS por sus siglas en inglés), se encuentran
ampliamente distribuidas en el genoma de Xf, lo que podria ser determinante en la
biologia y patogenicidad de esta bacteria (Uceda-Campos et al., 2022). De manera
similar, se ha documentado la capacidad de estos elementos para influir en la
activacion de la virulencia en otras especies bacterianas como Bordetella pertussis,
un conocido patégeno (Han et al., 2011), asi como la capacidad de los IS para alterar
genes relacionados con la virulencia en Ralstonia solanacearum (Greenrod et al.,
2023) Estos hallazgos resaltan la relevancia de investigar estos elementos para
comprender la evolucion, adaptabilidad y patogenicidad de bacterias como Xf.



El estudio detallado de los MGE, como las secuencias de insercion, elementos
movilizables en Cis (CIME por sus siglas en inglés), elementos integrativos y
conjugativos (ICE por sus siglas en inglés) y elementos moviles integrativos (IME
por sus siglas en inglés) es crucial para comprender la patogenicidad de Xf. Este
conocimiento no solo nos brinda perspectivas claves sobre la capacidad y evolucion
de Xf, sino que también nos proporciona alternativas para el desarrollo de nuevas
herramientas de manejo que puedan proteger los cultivos a nivel global y asegurar la
sostenibilidad de los ecosistemas agricolas y naturales ante la amenazada de Xfy
otros fitopatogenos similares. Por ello, en el presente trabajo, se prestd atencion al
papel que los elementos genéticos maviles arriba detallados pueden desempefiar en la
patogénesis de Xyllela fastidiosa, un agente patdgeno vegetal de alta relevancia

mundial.

1.1. Planteamiento del problema

La bacteria Xylella fastidiosa, originaria de las Américas, ha causado estragos
en las poblaciones vegetales en Europa en afos recientes. Entre el periodo de
2017-2019, las pérdidas generadas por infeccion de Xf en los olivares de la
region de Apulia, en Italia, afectaron al 14,06% de la superficie cultivada
(Cardone et al., 2021). Esto result6 impactando directamente en la produccién
de aceite de oliva la cual tuvo una disminucion del 9,5% de produccidn,
generando perdidas econdmicas que alcanzan los 390 millones de euros
(Cardone et al., 2022).

Estas infecciones han provocado que la European and Mediterranean Plant
Protection Organization (EPPO por sus siglas en inglés) la clasifique en la lista
A2 de especies cuarentenarias (Trkulja et al., 2022). Este reconocimiento no
solo resalta la amenaza agricola que representa, sino que también implica
severas restricciones comerciales para paises en vias de desarrollo como
Ecuador, que han sido identificados como exportadores de material vegetal
infectado con Xf (Delbianco et al., 2022). Las consecuencias econdmicas de
tales restricciones son profundas, limitando la capacidad de estos paises para

comercializar sus productos a nivel internacional.



1.2.

En este contexto, el avance de las tecnologias Omicas junto con la
bioinformatica, hace que se perfilen como herramientas clave para enfrentar la
amenaza de Xylella fastidiosa en el mundo. Estas tecnologias ofrecen nuevas
posibilidades para desentrafiar los mecanismos subyacentes a la patogenicidad
de la bacteria, en particular, el papel de los elementos genéticos moviles en la
adquisicion y distribucion de factores de virulencia. La comprension detallada
de estos mecanismos es fundamental para desarrollar estrategias efectivas de
manejo y control de las enfermedades provocadas por Xf.

Por lo tanto, el problema central de esta investigacion radica en determinar
cémo los elementos genéticos mdviles, especificamente los elementos
transponibles (1S, CIME, ICE e IME), contribuyen a la virulencia de Xylella
fastidiosa. A través del andlisis bioinformético de estos MGE, el estudio busca
proporcionar una comprension mas profunda de la patogenicidad de Xf lo que
podria informar el desarrollo de enfoques novedosos para su control y

erradicacion.

Objetivos

El presente estudio busca explorar el impacto de los elementos genéticos
moviles en la patogenicidad de diferentes cepas de la bacteria fitopatdgena

Xylella fastidiosa. Para ello, se establecieron los siguientes objetivos:
1.2.1.  Objetivo general

e Investigar como los elementos genéticos mdviles, en particular las
Secuencias de insercion, Elementos movilizables en Cis, Elementos
integrativos y conjugativos, y elementos maviles integrativos influencian

la evolucion y patogenicidad de Xylella fastidiosa.
1.2.2.  Objetivos especificos

e ldentificar y analizar las secuencias gendémicas de las subespecies
multiplex, fastidiosa y pauca de la bacteria Xylella fastidiosa para
determinar la ubicacién gendémica de las inserciones de los elementos

genéticos moviles.



e Evaluar la contribucion de los elementos genéticos maéviles en la evolucion
y patogenicidad de Xylella fastidiosa, con el fin de comprender mejor su

papel en la variabilidad y virulencia de esta bacteria.

1.3. Marco teérico

1.3.1.  Xylella fastidiosa

Xylella fastidiosa (Figura 1.1) fue aislada y cultivada in vitro por primera vez
en 1978 por Davis y colaboradores, siendo esta la base para que posteriormente
sea descrita de manera formal por primera vez en 1987 por Wells y colegas,
quienes la identificaron como una bacteria fitopatdgena Gram-negativa,
catalasa positiva y oxidasa negativa, nutricionalmente fastidiosa,
obligatoriamente aerdbica, limitada por el xilema, no esporuladas y de
crecimiento extremadamente lento, con tiempos de duplicacion que oscilan
entre 9 horas y 2 o 3 dias. Morfoldgicamente, se caracteriza por ser bacilos
unicos de pared celular surcada u ondulada, con dimensiones delgadas y
pequetias que oscilan entre 0.25 a 0.35 pm de ancho por 0.9 a 3.5 pm de largo
(Loureiro et al., 2023). Aunque carece de flagelos, posee tanto fimbrias cortas
(pili tipo 1) como largas (pili tipo 1V) (Almeida et al., 2014). A pesar de haber
sido inicialmente descrita como una bacteria inmavil, el estudio realizado por
Meng et al. (2005) cambi6 esta percepcion. En su investigacién, desarrollaron
camaras especiales para simular las caracteristicas de los vasos del xilema. Los
resultados mostraron que los pili tipo IV son cruciales para la movilidad de Xf
dentro del xilema, permitiendo su desplazamiento aguas arriba a través de
movimientos espasmaédicos y alcanzando velocidades de hasta 5 um por
minuto. Por otro lado, se determind que los pili tipo | juegan un papel

fundamental en la adhesion a superficies.
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Figura 1.1 Bacterias Xylella fastidiosa aisladas de diferentes especies vegetales.
A) bacterias aisladas de la vid; B) bacterias aisladas de ambrosia; C) bacterias aisladas de melocotdn.
Extraido de (Wells et al., 1987).

La clasificacion taxonomica y filogenética de Xylella fastidiosa ha sido
conflictiva. Aunque recientemente se ha propuesto su reunificacion con los
géneros Xanthomonas, Stenotrophomonas y Pseudoxanthomonas dentro de
Xanthomonas (Bansal et al., 2021), esta propuesta aun no resuelve la filogenia
de Xf, por lo que, hasta la fecha de este trabajo, se mantiene la clasificacion
tradicional. Esta bacteria se clasifica dentro de la clase Gammaproteobacteria
(Pieretti et al., 2009) y, segun analisis basados en secuencias de RNA
ribosoémico, se determiné que Xf es miembro de la familia Xanthomonadaceae
(Rodriguez-Ret al., 2012), una familia que incluye algunas de las especies
fitopatdgenas mas significativas y que pueden causar considerables perdidas
agricolas en todo el mundo (Gutierrez, 2017). Inicialmente, el género Xylella
incluia solo a la especie fastidiosa; no obstante, en el 2016 Su y colaboradores,
identificaron a Xylella taiwanensis, causante de la enfermedad de quemadura
de la hoja de peral en Taiwan y que previamente se consideraba como una
subespecie de Xylella fastidiosa, como una nueva especie dentro del género
debido a diferencias genotipicas y fenotipicas significantes con las cepas de
Xylella fastidiosa, incluyendo sus subespecies. Anteriormente, Chen y
colaboradores (2000) destacaron la diversidad genética de Xf, lo que ha sido



fundamental para su clasificacion a nivel de subespecies, mientras que
Vanhove y colaboradores 2019 reconocieron que la recombinacion es el
principal impulsor de la diversidad a nivel de subespecies de Xf. Actualmente,
se ha planteado la division de Xf en seis subgrupos: subsp. fastidiosa, pauca,
multiplex, sandyi, morus, tashke (Denancé et al., 2019), no obstante,
Unicamente las tres primeras han sido aceptadas formalmente como
subespecies de Xylella fastidiosa (Marcelletti & Scortichini, 2016). De igual
manera, no se puede descartar la existencia de otras subespecies, pues la
mayoria de estudios sobre diversidad en Xf se han dado en cultivos de
relevancia econdémica, mientras que se tiene un nulo conocimiento sobre cepas
que colonizan pastos silvestres, juncias y arboles forestales (Baldi & La Porta,
2017).

Desde el punto de vista gendmico, Xylella fastidiosa tiene una importancia
historica, puesto que fue el primer fitopatégeno no viral en tener su genoma
completamente secuenciado por investigadores latinoamericanos (Straub et al.,
2021). Esta hazafia la llevaron a cabo Simpson y colaboradores en el 2000,
quienes determinaron que tiene un genoma relativamente pequefio, con un
tamafo aproximado de 2.6 Mb, y destaco la relevante la ausencia de genes hrp.
Estos genes son los encargados de codificar para el sistema de secrecion de tipo
I11 (T3SS por sus siglas en inglés), que se encuentra en la mayoria de bacterias
fitopatdégenas Gram-negativas (Teper et al., 2021). La ausencia de estos genes
en Xf sugiere que no parece interactuar con células vivas de insectos o plantas,
prefiriendo superficies desprovistas de células, lo que podria explicar la
eliminacion de este sistema de secrecion en su linaje evolutivo, distinguiéndose
asi de Xanthomonas (Almeida et al., 2014). Investigaciones adicionales han
ayudado a comprender mejor la composicion del genoma de Xf, por ejemplo,
la realizada por Lambais et al. en el 2000, encontraron diferentes clases de
proteinas involucradas directa o indirectamente en: las interacciones célula-
célula, la degradacion de las paredes celulares de las plantas, la homeostasis
del hierro, las respuestas antioxidantes, la sintesis de toxinas y la regulacion
de la patogenicidad, dentro del genoma de Xf. Mientras que Uceda-Campos y
colegas (2022) determinaron un mobiloma abundante y heterogéneo para Xf.

De igual manera, el estudio del pangenoma de Xf indicaron que el proceso de



adquisicién de DNA del medio ambiente sigue siendo un componente clave en
la evolucion de Xf, teniendo en cuenta posibles consecuencias en sus
caracteristicas fitopatoldgicas (Firrao et al., 2021). La Figura 1.2 ilustra el
origen de los genes en el pangenoma de Xylella fastidiosa.

delta/epsilon subdivisions 0.3% -
= /
=

> o~ e
7»/%{ Hydrogenophilales 0.07% |
% Acidithiobacillales 0.1% [}
=%,
%,

Alphaproteobacteria 1% -

Figura 1.2 Origen de los genes en el pangenoma de Xylella fastidiosa.

La mayoria de los genes de Xylella fastidiosa provienen de la clase de las Gammaproteobacterias (84%),
no obstante, una parte significativa de genes (16%) tiene a su homologo més cercanos en bacterias de
clases diferentes, con mayor frecuencia en las Betaproteobacterias. Modificado de (Firrao et al., 2021).

En cuanto a su ecologia, Xylella fastidiosa es un organismo que habita en dos
nichos ecoldgicos distintos, adaptandose tanto a artropodos xil6fagos, que
actian como vectores, como a plantas hospederas. Esta dualidad en su estilo de
vida le permite proliferar en las plantas, donde puede causar dafios
significativos. Es bien conocido que los principales vectores de Xf son insectos
del orden Hemiptera, especificamente de las familias Cicadellidae, Cicadidae
y Cercopidae (Almeida & Purcell, 2006), sin embargo, la lista de vectores se
esta ampliando a medida que Xf se desplaza a nuevas regiones (Cornara et al.,
2019), por ejemplo, se sabe que la familia Aphrophoridae son nuevos vectores
de Xf (Backus & Shih, 2020). En los insectos Xf se localiza en las piezas
bucales utilizadas para alimentarse del xilema de las plantas (Krugner et al.,
2019), especificamente en el precibario y cibario (Backus et al., 2012). En las
plantas, se encuentra exclusivamente en las células del xilema, adaptandose a

un ambiente de condiciones altamente fluctuantes (Landa et al., 2022).



Para entender por qué Xf es considerado como un organismo capaz de “vivir
en dos mundos” (Chatterjee et al., 2008), es esencial comprender su ciclo de
vida, el cual Bucci (2018) describe detalladamente en la Figura 1.3. Este
describe el mecanismo molecular altamente conservado, flexible y eficiente
que Xf emplea a lo largo de su ciclo de vida. Comenzando por el momento en
el que un insecto adulto perfora una planta para alimentarse; si la planta ha sido
colonizada por Xf, es muy probable que el insecto succione algunas células de
la bacteria. Los polisacaridos estructurales de la planta, como la pectina y el
glucano, inducen un cambio en el fenotipo de la bacteria para que pase de
colonizadora de plantas a colonizadora de insectos y asi propagar la infeccion.
La expresion del gen rpfF junto con los genes de adhesionas fimA, hxfA y hxfB,
permiten la adhesion de Xf al intestino del insecto y la formacion de una
biopelicula en su interior para poder aferrarse y colonizar el aparato bucal del
insecto. Ademas, el gen chiA permite que Xf secrete una quitinasa necesaria
para sobrevivir dentro del precibario y cibario del insecto. Una vez que el
insecto infectado se alimenta de otra planta, la bacteria se desprende del aparato
bucal del insecto ingresando al xilema, en donde el antigeno O de cadena larga
de Xf la protege de ser detectada por el sistema inmunitario de la planta. dentro
del xilema, Xf cambia su fenotipo a colonizadora de plantas lo que le permite
fluir a través del xilema permitiéndole su rapida propagacion dentro de la planta
hasta aumentar la concentracién bacterial formando las primeras colonias que
estan bajo el control del sistema de deteccion de quérum phoP/phoQ, en estas
colonias las bacterias comienzan a formar una biopelicula mediante la
expresion de los genes gum. Sin embargo, mientras mas crece la colonia y su
correspondiente biopelicula, mas se deteriora el flujo de la savia de la planta,
llevando a las bacterias al riesgo de muerte, por lo que cuando alcanzan un
nivel critico de concentracion bacterial, Xf produce enzimas que degradan la
pared celular agrandando los poros entre los vasos xilémicos para de esta
manera migrar entre vasos y asi continuar en un constante ciclo dentro de la
planta infectada. Este mecanismo del ciclo de vida de Xf indica que su
virulencia esta asociada con rasgos que le permitan movilizarse dentro y entre
los vasos del xilema hasta alcanzar grandes poblaciones dentro de estos vasos
(Chatterjee et al., 2008).
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Figura 1.3 Ciclo de vida de Xylella fastidiosa.
Detalles moleculares asociados al ciclo de vida dual de Xylella fastidiosa. Modificado de (Bucci, 2018)

La European Food Safety Authority (EFSA por sus siglas en inglés) en su
reporte mas actual ha documentado la presencia de Xf en 696 especies
vegetales distribuidas en 307 géneros y 88 familias (Gibin et al., 2023). Si bien
no todas estas especies son susceptibles a enfermedades causadas por Xf,
sirven como fuente de inoculo para la dispersion de la bacteria (European and
Mediterranean Plant Protection Organization, 2019). Esta capacidad de Xf para
asociarse tanto con insectos vectores como una vasta gama de plantas
hospederas, junto con su adaptabilidad a diversos ambientes, destaca su
naturaleza parasitaria con rasgos comensalitas (Roper et al., 2019). Ademas de
su compleja ecologia y distintos nichos que habita, Xf posee una distribucién
global preocupante (Figura 1.4) con presencia en América, Europa y Asia
(EPPO Global Database, 2024). Aunque las subespecies multiplex, fastidiosa
y pauca tienen sus origenes en Norteamérica, Centroameérica y Suramerica
respectivamente (Nunney et al., 2014), estas han transcendido fronteras

continentales, estableciéndose en nuevas especies vegetales a nivel mundial.
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Figura 1.4 Mapamundi con la ultima actualizacion de la distribucion de Xylella fastidiosa.
Originalmente Xf se encontrba confinada a las américas, no obstante, en los Gltimos afios sido detectada
en Europay Asia. Los puntos amarillos indican que Xf esta presente, mientras que los morados indican
que es transelnte. Extraido de (EPPO Global Database, 2024).

Entre las numerosas especies vegetales que hospedan a esta bacteria,
histéricamente destaca la vid, al ser el primer brote de Xf como fitopatdgeno,
reportado por primera vez en 1892 por Newton Pierce quien se encontraba
estudiando una epidemia de la enfermedad de la vid en el sur de California que
causo importantes pérdidas econdmicas en la industria de la uva. Aunque
Pierce asocio errbneamente esta epidemia a un agente viral, méas tarde esa
enfermedad fue bautizada en su honor como la enfermedad de Pierce (Sicard
etal., 2018). Yaen el siglo XX, otro hito importante en la historia de Xf como
fitopatdgeno se dio en 1987 cuando una nueva epidemia que afectaba a los
citricos aparecié en Brasil (Almeida & Nunney, 2015), consecuentemente en
1993 Chang et al. describieron la clorosis variegada de los citricos como una
nueva enfermedad asociada a Xf. Mas reciente en el 2013 un rapido declive de
los olivos en Italia, levanto las alertas fitosanitarias y confirmo la presencia de
una cepa de la subespecie pauca en Europa (Saponari et al., 2013), conjunto a
esto, Giampetruzzi et al. en el 2015 describieron el sindrome rapido de declive

del olivo (OQDS por sus siglas en inglés) como una nueva enfermedad



asociada a Xf. La tabla 1.1 resume las principales enfermedades asociadas a Xf

reportadas por la EPPO (2019):
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Tabla 1.1 Principales enfermedades asociadas a Xylella fastidiosa.

Enfermedad Sintomas Subespecie Imagen Referencia
El sintoma mas notorio es el
retraso en el crecimiento,
mostrandose en los foliolos ]
] . (Baldi & La
_ notablemente mas pequefios
Enanismo de o Porta, 2017,
y oscuros que lo usual, fastidiosa
alfalfa Lopes etal.,
alcanzando hasta un 50%
B 2010)
menos de tamafio en
comparacion con plantas no
infectadas
El sintoma inicial es la
quemadura de las hojas, que )
) . ) (Baldi & La
Quemadura adquieren una coloracion multiplex,
) ) ] o Porta, 2017,
de hoja de amarillenta, seguido a una fastidiosa, ]
» . Sisterson et
almendro reduccion en la produccion pauca
) al., 2012)
de nueces y, finalmente la
muerte de la planta
El primer sintoma es la
qguemadura de las hojas, )
Quemadura » ] (Baldi & La
) extendiéndose después al
bacteriana de _ _ Porta, 2017,
_ resto del follaje, lo que multiplex
las hojas del ) ) Chang et al.,
) provoca la caida de las hojas
arandano 2009)

y convirtiendo los tallos en
amarillentos y débiles
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Los sintomas incluyen
guemaduras de las hojas,
haciéndolas tomar una

coloracion en tonos

Quemadura ] 3 (Baldi & La
) amarillentos o rojizos en
bacterianade | ) ] Porta, 2017,
_ diversas especies de arboles _
las hojas de multiplex Gould &
) como: Acer spp., Cornus
arboles de ) ) ) ) Lashomb,
florida, Celtis occidentalis,
sombra o _ 2007)
Liquidambar styraciflua,
Morus alba, Platanus spp.,
Quercus spp. y Ulmus
americana
El sintoma inicial aparece
con manchas cloroticas en
las hojas, que luego se
expande por toda la planta,
causando atrofia y perdida
) de follaje dando a la planta (Baldi & La
Clorosis o
) una apariencia delgada pauca, Porta, 2017,
variegada de o
. consecuente a la muerte de | fastidiosa Chang et al.,
los citricos
sus ramas. Los frutos 1993)

permanecen pequefios y
maduran mas rapido. Si bien
la planta no muere, esta
pierde su rendimiento y

calidad en la fruta
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Los sintomas se manifiestan

como quemaduras

) _ (Baldi & La
Quemadura | marginales y apicales en las
] ] pauca, Porta, 2017,
de hojas de hojas, que caen de manera o _
] ) fastidiosa De Lima et
café prematura, seguido de brotes
_ ) al., 1998)
atrofiados con hojas
pequefias y cloréticas
Los principales sintomas son
la quemadura de las hojas,
que pasan de colores
Sindrome amarillentos a marrones (Baldi & La
rapido de oscuros, y la desecacion de pauca, Porta, 2017,
declive del las ramas del dosel, multiplex Giampetruzzi
olivo extendiéndose por la planta y et al., 2015)
dandole un aspecto marchito,
culminando con la muerte
del &rbol
El sintoma mas caracteristico
es la quemadura de las hojas,
que se vuelven de color
marrén, con tejidos
adyacentes de color )
Enfermedad i ] (Baldi & La
_ amarrillo o rojo, los tallos o
de Pierce en - fastidiosa Porta, 2017,
presentan patrones de tejido ]
la uva Pierce, 1892)

marron y verde, mientras que
los racimos de frutas se
marchitan, llevando
finalmente a la muerte de la

planta
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Enfermedad
del
melocotén

falso

El principal sintoma es un
follaje atrofiado y de un tono
verde mas intenso y denso,
con un crecimiento
horizontal o caido de las
ramas, y una produccion
frutos més pequefios y en

menor cantidad

multiplex,

fastidiosa

(Baldi & La
Porta, 2017,
K. A.
Johnson et
al., 2023)

Escaldadura
de la hoja

del ciruelo

Los sintomas son muy
parecidos a los que se
presentan en la enfermedad
del melocoton falso, con
clorosis en los margenes de
las hojas y bandas necroticas
de color marrdn oscuro
dando a la planta una

apariencia de escaldaduras

multiplex

(Baldi & La

Porta, 2017,
Olawole et
al., 2022)

Quemadura
en las hojas
de huéspedes

europeos

Ademas del olivo, en Europa
ya se ha podido detectar la
presencia de Xf en otras
especies de plantas como:
Polygala myrtifolia, Quercus
ilex, Nerium oleander, entre
otras. Los sintomas que
presentan estas especies son
similares a la tipica necrosis
marginal que se presenta en
los bordes de las hojas
otorgando una coloracion
marrén oscura. En algunos
casos la infeccion puede
provocar la muerte de la

planta

pauca,

multiplex

(Baldi & La

Porta, 2017,

Godefroid et
al., 2019)
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La Tabla 1.1 ademas también revela que distintas subespecies de Xf tienen la
capacidad de infectar varias especies de plantas, aunque no siempre provocan
sintomas de enfermedad (Overall & Rebek, 2017). Por ejemplo, mientras que
la subespecie responsable de la escaldadura de la hoja del ciruelo no afecta a
las vides (Schaad et al., 2004), la que ataca a las vides no impacta de la misma
manera en la alfalfa. Esto sugiere que la amplia diversidad genética de Xf
contribuye en las variaciones observadas en su virulencia y patogenicidad
(Lopes et al., 2010). La patogenicidad de Xf esta influenciada por una serie de
factores de virulencia que le permiten eludir las defensas de la planta hospedera
e infectar con éxito sus tejidos. Entre estos, el sistema de secrecién tipo Il
(T2SS por sus siglas en inglés), también conocido como la via secretora general
dependiente de Sec, es fundamental. A través de este sistema, Xf secreta varios
factores de virulencia, incluidas enzimas hidroliticas de la pared celular de las
plantas, lipasas y proteasas, que facilitan la colonizacién del xilema (Ingel et
al., 2023). Ademas, se ha identificado que polisacéridos extracelulares (EPS
por sus siglas en inglés), adhesinas tanto fimbriales como afimbriales y
proteinas similares a la hemaglutinina son factores asociados con la virulencia.
Estas moléculas, junto con factores relacionadas con la deteccion de quérum,
desempefian un papel esencial en la formacion de biopeliculas, que son
estructuras microbianas cruciales para la adquisicion, union y transmision por
insectos vectores, asi como para la colonizacion de las plantas hospedantes
(Mina et al., 2019). Otro aspecto relevante en la infeccion y desarrollo de los
sintomas de la enfermedad también estan asociadas con la secrecion de toxinas
por parte de Xf. Entre la diversidad de toxinas que produce se incluyen las
toxinas formadoras de poros que provocan la fuga de compuestos celulares de
las células huésped (Lambais et al., 2000) y, toxinas Zonula occludens (Zot)
que aumentan la permeabilidad del tejido al interactuar con receptores celulares
que conducen al desmontaje de las uniones estrechas intercelulares (S. Zhang
et al., 2015). Aunque Xf carece de T3SS, lo que significa que los efectores
canonicos de T3SS no se secretan, se ha demostrado que algunas de sus
proteinas actian como efectores, puesto que desencadenan respuestas similares
a la muerte celular en varias plantas modelo a través de actividades enzimaticas
como hidrolasas, inhibidores de hidrolasa, serina proteasas y transferasas
metalicas (Sertedakis et al., 2022).
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1.3.1. Genoma bacteriano

En 1995, Fleischmann et al. secuenciaron completamente el genoma de
Haemophilus influenzae, marcando asi un hito dentro de la investigacion
bioldgica al ser el primer genoma bacteriano secuenciado completamente. Hoy,
a casi 30 afios de esta hazafia, y gracias a tres revoluciones en el campo de la
secuenciacion, se ha podido secuenciar muchos mas genomas bacterianos.
Estos avances han revelado caracteristicas clave de los genomas bacterianos
(Loman & Pallen, 2015). Actualmente sabemos que los genomas bacterianos
varian en su tamafio dentro de una misma especie; comprenden de un
cromosoma circular con elementos extracromosémicos en forma de plasmidos
o fagos; la composicion de bases es relativamente uniforme a lo largo del
cromosoma, pero variable entre las especies; consisten principalmente en
regiones funcionales codificantes de proteinas con pocas secuencias no
codificantes; y que la arquitectura puede ser alterada por inserciones,
duplicaciones, inversiones y translocaciones fomentadas por los elementos

genéticos moviles (Bobay & Ochman, 2017).

Otra caracteristica importante del genoma bacteriano es su estructura en forma
de mosaico (Figura 1.5), compuesta por un genoma central que contiene todos
los genes esenciales y conservados (Snyder, 2020), intercalado con un genoma
accesorio que contiene elementos genéticos moviles adquiridos a través de la
transferencia horizontal de genes (Croll & McDonald, 2012). El conjunto tanto
de genes central y accesorios presentes en todas las cepas de una misma especie

bacteriana, se denomina como pangenoma (Tettelin et al., 2008).

Pan-genome

Figura 1.5 Estructura del genoma bacteriano. Extraido de (Snyder, 2020)
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1.3.2. Mobiloma

Los el conjunto de elementos genéticos moviles (Figura 1.6), que conforman
al genoma accesorio, también son conocidos como “mobiloma”. Como su
nombre lo indica, estos elementos, que son segmentos de material genético, son
capaces de moverse dentro del genoma del huésped o entre genomas, dando
forma y coevolucionando con los genomas cromosémicos (Jackson et al.,
2011). Estos elementos son fundamentales para la evolucion y adaptacion
bacteriana, debido a que permiten la mezcla de genes incluso entre especies
bacterias filogenéticamente lejanas (Jgrgensen et al., 2014), influyen en la
propagacién de genes de resistencia a antimicrobianos y en factores de
virulencia (Carr et al., 2021), potencian la ganancia o pérdida de genes,
consecuentemente modificando profundamente el fitness bacteriano
contribuyendo a la adaptacion a nuevos nichos ecolégicos y a la aparicion de

nuevas cepas bacterianas (Vale et al., 2022).

O

* 20

//—\\/

Figura 1.6 Elementos genéticos méviles en el genoma bacteriano. Modificado de (Castillo-Ramirez & Feil, 2013).

El mobiloma abarca diferentes tipos de unidades genéticas que se pueden
dividir en dos grandes grupos: los MGE intercelulares como plasmidos y
bacteriéfagos, y los MGE intracelulares o elementos transponibles que
incluyen transposones simples y complejos, secuencias de insercion,
integrones e intrones (Siguier et al., 2014). La clasificacidn de estos elementos
es complicada debido a la gran diversidad de los MGE, lo que a menudo
oscurece los limites entre ciertos tipos de elementos transponibles (Siguier et
al., 2015). A su vez, los elementos transponibles se pueden clasificar en dos
grandes grupos: retrotransposones que utilizan un intermediario de RNA con

un mecanismo de copiar y pegar; y los transposones de DNA que utilizan un
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intermediario de DNA para la transposicion con un mecanismo de cortar y

pegar (Hayward & Gilbert, 2022), siendo estos ultimos los que se encuentran

en mayor medida en los organismos procariotas (Siguier et al., 2014).

Secuencias de insercion (1S): son los elementos transponibles més
pequefios con una longitud entre 0,7 y 2,5 kb. Genémicamente son
compactos contando Unicamente con el DNA que codifica para las
enzimas necesarias para su transposicion, con uno o dos marcos de
lectura abiertos que abarcan toda la longitud del IS, y con secuencias
repetidas inversas flanqueantes (Siguier et al., 2015). El proceso de
transposicion comienza cuando las secuencias repetidas son
reconocidas por la enzima transposasa, a continuacion, la enzima corta
el IS separandolo del genoma y es la misma transposasa la que ayuda a
integrar el IS en una nueva ubicacion del genoma en una regién
aleatoria, la insercion del IS en el sitio resulta en la duplicacion de
pequefias secuencias de DNA en el sitio objetivo, las que sirven como
indicativo de la actividad del 1S (Vandecraen et al., 2017). Los IS se
clasifican por familias en funcion de su organizacion genética, las
similitudes de sus transposasas y la relacion de sus secuencias repetidas
(Siguier et al., 2006).

Elementos conjugativos integrativos (ICE): son los transposones
mas complejos y también son conocidos como transposones
conjugativos. Como su nombre lo indica, los ICE presentan un estado
integrador en el que su DNA se encuentra en el cromosoma del
huésped, y un estado conjugativo en el que su DNA se encuentra
extirpado del cromosoma del huésped y cuenta con la capacidad de
conjugarse a una célula nueva (Delavat et al., 2017). Genbmicamente
contienen una region central con los genes que codifican para funciones
necesarias para la transferencia incluyendo el aparato de conjugacion y
la integrasa, también cuenta con diferentes genes de carga que varian
entre ICE vy reflejan el estilo de vida del huésped (Seth-Smith &
Croucher, 2009). El proceso de transposicion es mas complejo siendo
similar al de los plasmidos conjugativos, los ICE codifican para una

enzima relaxasa que permite la escision del ICE cortandolo del genoma
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y generando una forma circular del ICE, posteriormente se activa el
sistema de conjugacion que es un sistema de secrecion tipo IV que
permite que el ICE pueda transferirse a una célula receptora en la que
la relaxasa facilita su reintegracion al genoma (Johnson & Grossman,
2015).

Elementos integrativos y movilizables (IME): son poco conocidos
por su dificultad para ser detectados (Bellanger et al., 2014). También
son llamados como transposones movilizables, son elementos capaces
de su propia escision e integracion independientemente de su
mecanismo de integracion (Guédon et al., 2017). Gendmicamente
llevan informacién para codificar su propia relaxasa, pero carecen
completamente de alguna proteina involucrada en la conjugacion, por
lo que para su transferencia depende de la maquinaria del sistema de
secrecion tipo 1V de algun elemento conjugativo auxiliar (Coluzzi et
al., 2017).

Elementos movilizables en Cis (CIME): al igual que los IME, son los
MGE menos conocidos y carecen de proteinas involucradas en la
recombinacion y conjugacion. Sin embargo, cuentan con sitios att
flanqueados (Zhang & Loria, 2017) que son reconocidos por los CIME

permitiendo la movilizacion de estos elementos (Puymege et al., 2013).
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2. METODOLOGIA

Para llevar a cabo el objetivo de explorar el impacto de los elementos genéticos moviles en
la patogenicidad de diferentes cepas de la bacteria fitopatogena Xylella fastidiosa, se

establecio la siguiente metodologia:

2.1.Materiales

Dado el caracter experimental in silico de esta investigacion, se recurrio a
herramientas bioinformaticas para el andlisis y procesamiento de las secuencias
genéticas empleadas. La Escuela de Ciencias Bioldgicas e Ingenieria de la
Universidad Yachay Tech dispone de computadoras de alto rendimiento, las cuales
fueron fundamentales para llevar a cabo los diferentes analisis requeridos en este
estudio. En cuanto a los softwares utilizados, cabe desatacar que todos son de acceso

libre, lo que facilito su implementacion en la investigacion.

2.2.Métodos

Los analisis realizados en este estudio fueron llevados a cabo empleando secuencias
gendmicas de las tres subespecies principales de Xylella fastidiosa, la figura 2.1

ilustra el proceso metodoldgico usado en nuestro estudio.

Evaluacién de Inferencia
calidad del filogenética de
genoma Xylella fastidiosa

Obtencién de
genomas

Inferencia

Deteccion de ICE, Deteccién de IS filogenética de los Filogenia resuelta »( Arbol filogenético
CIME e IME MGE
No

Y
Red filogenética

Andélisis contexto Final
gendémico de MGE

U

Figura 2.1 Flujograma de los métodos aplicados para el analisis de Xylella fastidiosa en este estudio.
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Se seleccionaron las cepas tomando en cuenta el precedente establecido por Uceda-
Campos et al., (2022) en sus analisis. Especificamente, se utilizaron las secuencias
del genoma de 94 cepas, las cuales fueron obtenidas de la base de datos del National
Center for Biotechnology Information (NCBI), estando disponibles tanto en
ensamblajes completos como en contigs (Anexo 1). La evaluacion de la calidad de
las secuencias de todos los genomas utilizados se llevd a cabo mediante la
herramienta bioinformatica CheckM (Parks et al., 2015). Los resultados de CheckM
se compararon con la escala de estandares de analisis de genomas propuesta por
(Bowers et al., 2017).

El primer analisis realizado en este estudio consistio en la reconstruccion de la
filogenia de Xylella fastidiosa a partir de datos de la secuencia del genoma completo.
Para la construccion del genoma central entre todos los genomas se utilizod el
software CoreCruncher (Harris et al., 2021). Las secuencias obtenidas fueron
alineadas utilizando la herramienta MAFFT (Katoh & Standley, 2013) y agrupadas
mediante el algoritmo USEARCH (Edgar, 2010). Se mantuvieron las
configuraciones predeterminadas para identificar las secuencias de proteinas
centrales. La inferencia del arbol filogenético se realiz6 mediante el método de
méaxima verosimilitud (ML), utilizando el software 1Qtree v1.6.12 (Nguyen et al.,
2015), con los pardmetros establecidos en 1.000 réplicas de arranque réapido
(UFBoot) y permitiendo la seleccion del modelo més adecuado seguido de la
inferencia del arbol filogenético. Finalmente, se evalué el arbol filogenético
reconstruido en este estudio comparandolo con el arbol filogenético publicado por
Uceda-Campos et al., (2022), mediante la herramienta Phylo.io (Robinson et al.,
2016), la cual facilité la comparacion de arboles filogenéticos construidos con el

mismo conjunto de datos de secuencia.

La inferencia filogenética de los elementos moviles se consiguié alineando las
secuencias con la herramienta MAFFT, posteriormente, para detectar la sefial
filogenética contenida en las secuencias, se recurri6 al software Tree-Puzzle 5.3.rc16
(Schmidt et al., 2002). Este paso resulta crucial, especialmente para secuencias como
las presentes en los elementos mdviles, que podrian haber experimentado una
extensa recombinacion o transferencia horizontal de genes, lo cual complica la
reconstruccion filogenética basada en arboles tradicionales. Tree-Puzzle fue

utilizado para evaluar la probabilidad de los conjuntos de datos, proporcionandonos
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un indicador de la resolucion de los arboles reconstruidos a partir de cuartetos de
secuencias. Un mayor porcentaje de arboles cuarteto bien resueltos sugiere una
mayor fiabilidad del conjunto de datos para anélisis filogenéticos. En nuestra
evaluacion, se gener6 10.000 cuartetos siguiendo un criterio de maxima
verosimilitud aproximada. Los parametros adicionales, tales como los modelos de
sustitucion de nucledtidos, heterogeneidad de tasas, tasas de transicion/transversion
y frecuencias de nucle6tidos, fueron estimados directamente de los conjuntos de
datos.

Finalmente, una vez confirmada la presencia de informacion filogenética
significativa en los conjuntos de datos, se procedié a la reconstruccion filogenética
de los arboles correspondientes a los elementos maéviles con informacion suficiente,
para ello, usamos métodos ML en IQTREE bajo el mismo modelo de sustitucién
identificado con Tree-Puzlee, junto con gamma discreta y UFBoot. Para aquellos
elementos moviles con informacion filogenética insuficiente, se optd por construir
una red filogenética utilizando el software SplitsTree CE 6.0.0_alpha (Huson &
Bryant, 2006). Las distancias dentro de la matriz se calcularon mediante el método
de distancias de Hamming, utilizando la configuracién predeterminada. Ademas, se
empleo el método del arbol de Buneman para identificar las divisiones compatibles
y el método Show Splits con las opciones predeterminadas para la visualizacién de

la red filogenética.

Las secuencias de insercion (IS) fueron detectadas en los genomas de las cepas
analizadas utilizando el software ISEScan v.1.7.2.3 (Xie & Tang, 2017). ISEScan
facilité la identificacion de las secuencias de IS, esto ayudd en la inferencia
filogenética siguiendo metodologias previamente descritas. La contribucion de los
IS a la virulencia de Xylella fastidiosa se validé estadisticamente mediante el
software BayesTraits v4.0.1 (Pagel, 1994), lo que permiti6 evaluar la correlacion
evolutiva en rasgos discretos, de esta manera, se evalud la fuerza de la asociacion
entre dos caracteres binarios, determinando si la presencia de genes virulentos en los
genomas analizados de Xylella fastidiosa se correlaciona evolutivamente con la

presencia de IS.

Para el analisis con BayesTraits los datos relativos a la presencia o ausencia de IS 'y

genes de virulencia fueron organizados en formatos binarios discretos (0 o 1), esto
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permitio comparar modelos discretos dependientes versus independientes para todos
los conjuntos de datos mediante el calculo de la probabilidad marginal. Para esto, se
utilizé un muestreo de Markov Chain Monte Carlo (MCMC) bajo el marco
bayesiano, configurando un prior uniforme por defecto, 2.020.000 iteraciones y un
periodo de burn-in de 20.000, utilizando una tasa de muestreo de cada 100 pasos y
extrayendo 10.000 muestras. Ademas, se utilizd el arbol filogenético que

previamente construimos a partir de los datos gendmicos.

Los demas MGE fueron detectados en los genomas de las cepas empleadas mediante
la herramienta bioinformética ICEBerg 3.0 (Wang et al., 2024). Para ellos se
selecciond parametros predeterminados para conseguir una bulsqueda mas
exhaustiva dentro de los genomas. Esta herramienta nos brinda informacién con
curacion manual sobre los CIME, IME e ICE, siendo estos los otros elementos
analizados en este estudio. De igual manera ICEBerg 3.0 nos brinda el contexto
gendmico de la insercion de esto MGE lo que facilita conocer la presencia o ausencia
de los genes de relacionados con la virulencia.

Finalmente, se probaron los genes relacionados con la virulencia descritos por
Rapicavoli et al., (2018), asi como los posibles efectores implicados en desencadenar
respuestas similares a la muerte celular reportados por Sertedakis et al., (2022). En
el caso especifico de los IS donde no conociamos el contexto gendmico de las
inserciones, se us6 BLASTn local (Altschul et al.,, 1990) con parametros
predeterminados para conocer la presencia o ausencia de estos genes de virulencia

en cada uno de los genomas de las 94 cepas analizadas.
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3.1.Inferencia filogenética de Xylella fastidiosa utilizando datos del

genoma

Se analizaron un total de 94 cepas gendmicas de Xylella fastidiosa para el presente

estudio. La calidad de los datos genémicos de cada cepa fue verificada, confirmando

que todas eran de alta calidad, con un nivel de integridad superior al 91% y una

contaminacion inferior al 3% (Tabla 1). Al superar el minimo aceptable de calidad

propuesto por Bowers y colaboradores (2017) (integridad <50% y contaminacion

<10%), se garantizo la idoneidad de las cepas para los siguientes analisis.

Tabla 3.1 Calidad de las 94 cepas de Xylella fastidiosa usadas en este estudio.

Subespecie Cepa % Integridad | % Contaminacion
XYL1981 95.96 0.51
XYL1968/18 95.76 0.17
XYL1752 95.89 0.34
XF3348 95.92 0.79
Fillmore 97.87 0.17
CFBP8417 97.83 0.17
Dixon 97.87 0.17
IAS-AXF-235T10 95.89 1.18
IAS-AXF-212H7 95.97 0.64
IVIA6731 96.49 0.66
IVIAG586-2 95.97 0.48
ESVL 98.19 0.28
1IVIA5901 97.74 0.35
Griffin-1 98.46 0.0
g M12 98.06 047
E RedOak2 97.86 0.17
g CFBP8416 97.72 0.19
§ RAARG6BuUtte 95.95 0.19
LM10 97.3 0.17
RH1 97.91 0.82
Riv5 97.3 0.17
RAAR14plum327 95.4 0.31
TOS4 98.19 0.17
TOS14 98.19 0.17
Mal51 95.82 0.17
TOS5 98.19 0.17
CFBP8078 98.17 0.22
ATCC35871 98.66 0.24
sycamoreSy-VA 97.9 0.37
AlmagEM3 98.05 0.17
BB01 98.04 0.17




BB08-1 98.66 0.17

Temeculal 97.98 0.28

M23 98.21 0.28

CFBP8351 98.21 0.17

IVIA5235 98.21 0.17

CFBP8071 97.81 0.21

Bakersfield-1 98.21 0.17
Bakersfield-11 98.21 0.17
Bakersfield-13 98.21 0.17
Bakersfield-14 98.16 0.17
Bakersfield-8 98.21 0.17
XYL2153/18 95.28 0.17

XYL1732 98.02 0.17

XYL2055 98.21 0.37

XYL2107/18 95.46 0.3
TemeculalStar 98.17 0.17

TemeculaL 98.21 0.28

Stag’s Leap 98.21 0.17

g GB514 99.18 0.0
% TPD3 97.89 0.38
; TPD4 97.48 0.53
§ GV156 94.57 0.17
GV230 98.21 0.17

DSM 10026 97.84 0.28

ATCC 35879 97.88 0.28

CFBP7970 97.84 0.28

NOB1 95.43 0.17

CFBP8082 98.21 0.17

VB11 95.44 0.17

OK3 95.37 0.28

WM1-1 98.21 0.17

EB92.1 97.9 0.28

CFBP8356 98.16 0.17

CFBP8073 98.11 0.17

C033 97.95 0.17

Ann-1 96.75 0.15

Mul-MD 97.31 0.1

MUL0034 98.2 0.21

9a5¢ 97.58 0.17

B111 99.64 0.18

CVC0251 96.99 0.17

s XRB 96.97 0.17
§ J1lal2 94.1 0.05
g‘ CVC0256 95.31 0.17
? 11399 96.91 017
u24D 96.04 0.17

Fb7 98.78 0.0
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3124 97.04 0.17
32 97.37 0.17

6¢c 97.22 0.17
Pr8x 96.64 0.17
COF0324 97.45 0.18
Hib4 95.29 2.16
CoDiRO 97.39 0.17
De Donno 97.39 0.17
Salento-1 91.74 0.04
Salento-2 93.96 0.05
OLS0478 97.4 0.17
OLS0479 97.34 0.21
COF0407 97.28 0.17
PD7202 95.3 0.17
PD7211 97.21 0.13
CFBP8072 96.71 0.19

Con base en estas secuencias, se ensambl6 una alineacion de 483.943 amino&cidos
representativos del genoma central de Xylella fastidiosa. Este conjunto de datos
permitié construir un arbol filogenético para explorar las relaciones filogenéticas
entre todas las cepas analizadas (Figura 2). Los resultados revelaron que la filogenia
forma tres grupos claramente definidos correspondientes a la taxonomia clasica
organizada en las tres subespecies previamente descritas en la literatura por Uceda-
Campos et al. (2022) (Figura 3). Posteriormente, se compard nuestra reconstruccion
filogenética con la proporcionada por Uceda-Campos et al. (2022), con el fin de
evaluar la solidez de nuestra inferencia (Figura 4). Este andlisis demostrd una
concordancia significativa en la estructura de las ramificaciones entre ambos arboles,
a pesar de observar algunas discrepancias menores. Las distancias de Robinson-
Foulds calculadas resultaron algo desiguales para las ramas de ambos arboles, un

fendmeno que es relativamente frecuente en filogenia.
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0.003

Figura 3.1 Arbol filogenético reconstruido a partir de la informacion del genoma central de Xylella fastidiosa.
Se utilizd el programa 1QTree para construir este arbol de maxima verosimilitud, utilizando secuencias centrales que corresponden a ortdlogos o paralogos/xenélogos
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0.009

Figura 3.2 Arbol filogenético de Xylella fastidiosa reportado por Uceda-Campos et al. (2022).
Arbol previamente compartido por Uceda-Campos y sus colaboradores.
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Figura 3.3 Comparacion de la reconstruccion de arboles filogenéticos utilizando datos del genoma de Xylella
fastidiosa.

a) Arbol filogenético reportado por Uceda-Campos et al 2022; b) Arbol filogenético de consenso del genoma
central de Xylella fastidiosa. Las lineas de color azul oscuro que corresponden a una puntuacion de 1 indican
que la estructura del subarbol del nodo es idéntica en ambos arboles. La barra representa la escala de las
longitudes de las ramas en el nimero de sustituciones de nucledtidos por sitio.

3.2.Baja abundancia y distribucion limitada de IS en Xylella fastidiosa

Los andlisis de los MGE se enfocaron inicialmente en la identificacion y distribucion
de IS en los genomas mediante el uso de ISEscan. Esta herramienta, que aplica
modelos ocultos de Markov derivados a partir de elementos IS seleccionados
manualmente, facilita una identificacion sensible de los IS y su clasificacion por
familias y grupos, asi como, determina si los IS encontrados estdn completos o
parciales, siendo estos ultimos los que tienen una secuencia mas corta a la reportada
de los elementos conocidos en ISFinder. En general se encontrd un total de 586 1S
en los 94 genomas de Xf analizados, de los cuales Unicamente 209 eran completos,

representando el 35,67% del total. Los restantes 377 1S eran parciales, representando
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el 64,33%. Para todos los andlisis, se utiliz6 Gnicamente los IS que se encuentran
completos.

Los IS completos se encontraron en 91 de las 94 cepas analizadas en este estudio.
Sin embargo, se observé una baja abundancia de IS en los genomas de Xylella
fastidiosa, habiéndose detectado solamente diez familias de IS distintas. De las
cuales Unicamente cuatro contaban con IS completos: 1S6, 1S200/1S605, new_189 y
new_343, segun se muestra en la Figura 3.4. Las seis familias restantes: 1S3, 1S5,
1S21, 1S30, 1S256 e 1S1595, contaban Gnicamente con IS parciales.

i
%
\ = |S6
~ = [S200/1S605

= new_189
= new_343

Figura 3.4 Familias de IS completos encontradas en las cepas de Xylella fastidiosa.

Los porcentajes de cada familia reflejan la cantidad de registros censados en las tres subespecies analizadas, con
un total de 209 1S completos. Unicamente las familias 1S200/IS605 con 171 IS (82%), 1S6 con 3 IS (1%),
new_189 con 2 IS (1%) y new_343 con 33 IS (16%) cuentan con IS completos.

La tabla 2 detalla el nimero de IS encontrados en cada cepa, asi como su respectiva
clasificacion por familia y grupo. Destaca el predominio de la familia 1IS200/1S605,
presente en todas las cepas de Xf. pauca y Xf. fastidiosa, y en la mayoria de las cepas
de Xf. multiplex (78.5% de las cepas). La mayoria de las cepas contienen una sola
copia de 1S200/1S605; no obstante, hay casos donde esta familia se encuentra en

multiples copias por cepa, siendo Xf multiplex la subespecie con el mayor porcentaje
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de cepas que albergan més de una copia de 1S200/1S605 (50%), alcanzando ocho
copias en la cepa BB08-1. Por otro lado, Xf fastidiosa muestra la representacion mas
baja de la familia 1S200/1S605, con solo el 21,4% de sus cepas excediendo una copia.
La segunda familia IS més abundante es un grupo no clasificado denominado
new_343, notablemente menos frecuente que la familia 1S200/I1S605 y encontrada
exclusivamente en Xf multiplex. Las familias I1S6 y new_189, aunque escasas, se
identificaron Gnicamente en dos cepas de Xf multiplex. Finalmente, dos cepas de Xf
multiplex y una de Xf pauca carecian por completo de IS identificables. En conjunto,
estos resultados sugieren que los IS son elementos poco frecuentes y distribuidos de

manera irregular entre las subespecies.

Tabla 3.2 Cantidad de IS identificados para cada cepa de Xylella fastidiosa.

Cepa Cantidad de IS Familia Grupo Tipo
1 1S21 I1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
AlmaEM3 3 1S6 1S6_292 Parcial
4 new new_343 Completo
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
3 1S1595 I1S1595_235 Parcial
ATCC35871 4 1S1595 1S1595 235 Parcial
5 1S21 1S21 259 Parcial
6 IS6 I1S6_292 Parcial
7 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
2 IS6 IS6_292 Parcial
3 1S21 1S21 259 Parcial
BBO1 =
4 new new_343 Completo
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 new new_189 Completo
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
BBOS-1 4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
5 new new_343 Completo
6 1S6 I1S6_292 Parcial
7 new new_189 Completo
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo




9 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
10 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
11 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
12 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
13 1S1595 1S1595 235 Parcial
14 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S1595 I1S1595_235 Parcial
2 1S1595 1S1595 235 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
CFBP8078 4 1S21 1S21_259 Parcial
5 1S6 1S6_292 Parcial
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
7 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S21 I1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S6 1S6_292 Parcial
CFBP8416 =
5 new new_343 Completo
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
7 1S1595 1S1595 235 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 new new_343 Completo
2 1S21 I1S21_259 Parcial
3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
4 IS6 IS6_292 Parcial
CFBP8417 5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
7 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
9 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
2 new new_343 Completo
3 1S6 1S6_292 Parcial
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
Dixon 5 1S21 1S21 259 Parcial
6 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
7 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
9 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
2 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
ESVL - -
3 1S6 I1S6_292 Parcial
4 1S21 I1S21_259 Parcial
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5 new new_343 Completo
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
7 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
8 1S1595 IS1595 235 Parcial
1 1S21 I1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
. 4 1S6 1S6_292 Parcial
Fillmore =
5 new new_343 Completo
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
7 1S1595 1S1595 235 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 new new_343 Completo
2 1S21 I1S21_259 Parcial
Griffin-1 3 1S6 1S6_292 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
IAS-AXF-21217 5 I1S6 I1S6_292 Parc?al
6 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
7 1S21 1S21_259 Parcial
8 new new_343 Completo
9 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
10 1S1595 1S1595 235 Parcial
1 IS5 IS5_500 Parcial
2 1S30 1S30_297 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
IAS-AXF-235T10 6 1S6 1S6_292 Parcial
7 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
8 1S21 1S21_259 Parcial
9 new new_343 Completo
10 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
11 1S1595 IS1595 235 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
IVIA5901 3 1S6 1S6_292 Parcial
4 I1S6 I1S6_292 Completo
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
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6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
7 1S1595 1S1595 235 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
IVIA6586-2 5 IS6 IS6_292 Parcial
6 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
7 1S21 1IS21_259 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
9 1S1595 1S1595 235 Parcial
1 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
2 1S256 1S256_162 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
IVIA6731 -
6 1S6 IS6_292 Parcial
7 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
8 1S21 I1S21_259 Parcial
9 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
10 1S1595 I1S1595_235 Parcial
1 1S21 I1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
LM10 4 I1S6 I1IS6_292 Parcial
5 new new_343 Completo
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
7 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S6 1S6_292 Parcial
M12 =
5 new new_343 Completo
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
7 1S1595 1S1595 235 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
2 1S1595 IS1595 235 Parcial
3 1S21 I1S21_259 Parcial
Mal51 = -
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
5 1S6 I1S6_292 Parcial
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
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7 new new_343 Completo
1 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
3 I1S6 I1S6_292 Parcial
RAAR14plum327 4 1S21 I1S21_259 Parcial
5 new new_343 Completo
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
7 1S1595 1S1595 235 Parcial
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
3 new new_343 Completo
RAARG6BuUtte 4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
5 1S6 1S6_292 Parcial
6 1S21 I1S21_259 Parcial
7 1S1595 1S1595 235 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S6 1S6_292 Parcial
RedOak2 5 new new_343 Completo
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
7 1S1595 1S1595 235 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
RH1 4 I1S6 I1S6_292 Completo
5 I1S6 I1S6_292 Completo
6 new new_343 Completo
7 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
. 4 1S6 1S6_292 Parcial
Riv5 =
5 new new_343 Completo
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
7 1S1595 1S1595 235 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 new new_343 Completo
2 1S1595 IS1595 235 Parcial
sycamoreSy-VA 3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Parcial
4 1S6 I1S6_292 Parcial
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5 1S21 1IS21_259 Parcial
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
7 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
2 1S1595 1S1595 235 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
4 new new_343 Completo
TOS4 -
5 1S21 1S21_259 Parcial
6 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
7 I1S6 I1S6_292 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
2 1S1595 I1S1595_235 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
TOSS 4 new new_343 Comp_leto
5 1S21 1S21_259 Parcial
6 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
7 1S6 1S6_292 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
2 1S1595 1S1595 235 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
4 new new_343 Completo
TOS14 -
5 1S21 1S21 259 Parcial
6 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
7 1S6 1IS6_292 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
1 IS3 IS3_217 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
XF3348 =
5 new new_343 Completo
6 1S6 1S6_292 Parcial
7 1S21 1S21_259 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
1 1S21 I1S21_288 Parcial
2 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
XYL1752 4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parc?al
5 IS6 IS6_292 Parcial
6 1S21 1S21_259 Parcial
7 new new_343 Completo
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
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1 new new_343 Completo
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
4 1S21 1S21_259 Parcial
XYL1968/18 > -
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
6 1S6 1S6_292 Parcial
7 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
XYL1981 4 new new_343 Completo
5 1S6 1S6_292 Parcial
6 1S21 I1S21_259 Parcial
7 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
1 1S21 I1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 | 1S200/1S605_449 Parcial
3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
Ann-1 4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
5 1S1595 1S1595 235 Parcial
6 1S6 1S6_292 Parcial
7 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
1 1S6 I1S6_292 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
ATCC 35879 -
3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
4 1S21 1S21_259 Parcial
- 1 1S21 1S21_259 Parcial
a 2 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
S Bakersfield-1 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
= 4 1S6 1S6_292 Parcial
S 5 151595 1S1595_235 Parcial
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
Bakersfield-8 2 I1S6 I1IS6_292 Parc!al
3 1S21 1S21_259 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
Bakersfield-11 2 1S6 1S6_292 Parcial
3 1S21 1S21_259 Parcial
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
Bakersfield-13 2 I1S6 I1S6_292 Parc!al
3 1S21 1S21_259 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
Bakersfield-14 1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
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2 I1S6 I1S6_292 Parcial
3 1S21 1S21_259 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S1595 I1S1595_235 Parcial
2 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
3 new new_343 Completo
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
CFBP7970 -
5 1S21 1S21_259 Parcial
6 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
7 I1S6 I1S6_292 Parcial
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S1595 1S1595 235 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S21 1S21_259 Parcial
CFBP8071 > -
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
5 I1S6 I1S6_292 Parcial
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 I1S21 I1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_449 Parcial
CFBP8073 4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
6 1S6 1S6_292 Parcial
7 1S1595 1S1595 235 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S1595 1S1595 235 Parcial
3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
CFBP8082 - -
5 1S6 1S6_292 Parcial
6 new new_343 Completo
7 1S200/1S605 | 1S200/1S605 138 | Completo
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S6 1IS6_292 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
CFBP8351 -
3 1S21 1S21_259 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S1595 I1S1595_235 Parcial
2 1S1595 IS1595 235 Parcial
CEBP8356 3 1S21 1S21_259 Parc!al
4 IS6 IS6_292 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_449 Parcial
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
CO033 1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
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2 1S1595 IS1595 235 Parcial
3 I1S6 1S6_292 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_449 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
6 1S21 1S21_259 Parcial
1 1S1595 1S1595_235 Parcial
2 1S21 1IS21_259 Parcial
3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
DSM 10026 4 I1S6 1S6_292 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
6 new new_343 Completo
7 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
8 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 I1S6 1S6_292 Parcial
3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
EB92.1 4 1S1595 1S1595_235 Parcial
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
6 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
7 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
1 I1S6 1S6_292 Parcial
2 1S21 1S21_259 Parcial
GB514 . -
3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
GV156 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 IS6 IS6_292 Parcial
5 1S1595 1S1595_235 Parcial
1 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
2 1S21 1S21_259 Parcial
GV230 =
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S6 1IS6_292 Parcial
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
2 1S6 1S6_292 Parcial
IVIA5235 = -
3 1S21 1S21_259 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
M23 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S6 1S6_292 Parcial
5 1S1595 1S1595_235 Parcial
MULO0034 1 1S200/1S605 | 1S200/1S605 138 | Completo
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2 new new_343 Completo
3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
5 I1S6 I1S6_292 Parcial
6 1S1595 1S1595 235 Parcial
7 1S21 I1S21_259 Parcial
1 1S1595 I1S1595_235 Parcial
2 1S1595 IS1595_235 Parcial
3 I1S6 IS6_292 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
Mul-MD
5 new new_343 Completo
6 1S21 I1S21_259 Parcial
7 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
8 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S1595 I1S1595 235 Parcial
2 1S21 1S21_259 Parcial
NOB1 3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
4 IS6 IS6_292 Parcial
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
2 1S1595 I1S1595 235 Parcial
OK3 3 1S21 1S21_259 Parcial
4 IS6 IS6_292 Parcial
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
Stag’s Leap 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 IS6 IS6_292 Parcial
5 1S1595 1S1595 235 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
Temeculal 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S6 1IS6_292 Parcial
5 1S1595 I1S1595_235 Parcial
1 1S1595 IS1595 235 Parcial
2 1S21 1S21_259 Parcial
TemeculalStar 3 1S6 I1IS6_292 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S1595 I1S1595_235 Parcial
2 1S21 1S21_259 Parcial
TemeculaL =
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 IS6 IS6_292 Parcial
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5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
7 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 I1S6 I1S6_292 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
TPD3 3 1S1595 1S1595 235 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
5 1S21 1S21_259 Parcial
1 1S6 1S6_292 Parcial
2 1S21 1IS21_259 Parcial
TPD4 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S1595 1S1595 235 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S1595 1S1595 235 Parcial
2 1S21 1S21_259 Parcial
VB11 3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
4 1S6 1S6_292 Parcial
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 I1S6 I1S6_292 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
WM1-1 -
3 1S21 1S21_259 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
XYL1732 3 IS6 IS6_292 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
XYL 2055 3 I1S6 1S6_292 Parc?al
4 1S1595 I1S1595_235 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S1595 I1S1595_235 Parcial
2 1S21 1S21_259 Parcial
XYL2107/18 3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
5 1S6 I1S6_292 Parcial
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S1595 I1S1595_235 Parcial
2 1S21 1S21_259 Parcial
XYL2153/18 =
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
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5 I1S6 I1S6_292 Parcial
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S21 1IS21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
6c 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S6 1S6_292 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S21 I1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
9a5c 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
5 I1S6 I1S6_292 Parcial
1 1S21 I1S21_259 Parcial
32 2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
3 1S6 1S6_292 Parcial
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3124 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S6 1S6_292 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
< 1 1S21 1S21_259 Parcial
g 2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
g 11399 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
5 1S6 I1S6_292 Parcial
1 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S6 I1S6_292 Parcial
Bil1 4 1S21 1S21_259 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
6 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
1 1S21 1S21_259 Parcial
CEBPS0T2 2 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
CoDIRO 2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S6 I1S6_292 Parcial
COF0324 2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Comp.leto
3 1S21 1S21_259 Parcial
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo




5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
2 1S21 1IS21_259 Parcial
COF0407 3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S6 IS6_292 Parcial
cveosl 4 1S21 1IS21_259 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
6 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
2 IS6 IS6_292 Parcial
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
CVC026 4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
5 1S21 I1S21_259 Parcial
6 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
1 1S21 I1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
De Donno
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S21 I1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
Fb7 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S6 1IS6_292 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
Hiba 4 I1S6 I1IS6_292 Parc?al
5 new new_343 Parcial
6 new new_343 Parcial
7 new new_343 Parcial
8 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
Jlal2 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 IS6 I1S6_292 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
OLS0478 3 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
4 1S21 I1S21_259 Parcial
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5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
6 new new_343 Completo
1 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
OLS0479 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Parcial
4 1S21 1IS21_259 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
1 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
2 1S21 I1S21_259 Parcial
PD7202 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 | Completo
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
PD7211 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Comp_leto
4 new new_343 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
6 new new_343 Parcial
1 1S21 I1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
Pr8x 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 I1S6 I1S6_292 Parcial
5 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
Salento-1 2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
Salento-2 2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
1 1S21 1S21_259 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
u24D 3 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
4 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
5 1S6 I1S6_292 Parcial
1 1S200/1S605 | 1S200/1S605_138 Parcial
2 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo
XRB 3 IS6 I1S6_292 Parcial
4 1S21 1S21_259 Parcial
5 1S200/1S605 1S200/1S605_96 Completo

45



46

Se reconstruy0 la filogenia de las familias de IS completos con mayor abundancia
en Xf, siendo estas: 1S200/I1S605 y new_343, y se comparé con la filogenia derivada
de secuencias del genoma. Previamente, mediante un mapeo de probabilidad, se
cerciord que las secuencias tanto de 1S200/1S605 y new_343 tengan una fuerte sefial
filogenética para reconstruir adecuadamente la filogenia. El analisis del mapeo de
probabilidad indicé que el 90.43% de los cuartetos de arboles de 1S200/1S605
podrian resolverse satisfactoriamente (Figura 3.6 a), sin embargo, la filogenia da un
patron de ramificacion contradictorio, con puntas de ramas mezcladas entre las tres

subespecies, por lo que se optd en utilizar una red filogeneética (Figura 3.7).



47

A
”\
\
/\
o\
/ . \
b e )
/ e \\
// \\
/ \
/ \
\
,/ \\
' 4 \
/‘ \
/ \
// \\
/
/ : \
4 3
P
/ 2 \\
// - - \
/ . \
l/ \\
/ \
/f/ \\
/
i T
i S “
/\ A
/\ /\
/ \ / \ / \
/ \ / \ / \
/ 29.6% \ / \ / \
4 / 4
\\ L < /o//\ / \\ / 85% \
\ y N L \ / \ N “\
\ / e \ / \ / - \
\ N\ \ / \ / \
\ 7 /\ \ / \ r \
\\ / / \ \ / ° / /' \ \
\ / / \ \ / 14.4% \ / / \ \
\ / / \\ \ / / / \ \\
. / \ \ \ / / \
> )\‘\ / e // N\ 2N &\ //,\\ / < \ o \\
” / o o, \ / 3 > 9o \
- \ £ 2 \ % ~ i /& \ e\
," \ / ~ / \ s \ / NG > \ / o / \ < \
\ / // 4 9% \\ \ // o // \\ / / 0, \ - \
\ /) s v\ ¥ . \ / /) mne \ \
\ / / \ \ / / \
\ / / \ \ / / / \
\ /A / \ A / \ A % \ \
\ Y e \ " \ / =y \ N / \ SN
\ / NV SR 10.9% 747%  \ g R \ ~
/ \ \
\ \ / \
o/ or \ / \ <
1.5% 30.1% \ / \ /81% 0.0% 8.4%
4 3 V4 1 \ L d L

Figura 3.5 Mapeo de probabilidad para las familias de 1S con mayor abundancia en Xylella fastidiosa.
Se utiliz6 Tree-Puzzle para realizar el mapeo de probabilidad de las principales familias de IS a) corresponde a la familia IS200/1S605, los porcentajes de los 3 vértices corresponden
a cuartetos resueltos, lo que sumado nos da un porcentaje de filogenia resuelta del 90.43%; b) corresponde a la familia new_343 teniendo una resolucion del 25%.
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Figura 3.6 Red filogenética de la familia 1S200/1S605 presente en Xylella fastidiosa.

Por el contrario, el mapeo de probabilidad para la familia new_343 arrojo
Unicamente un 25% de resolucion satisfactoria de los cuartetos de arboles (Figura
3.5 b), lo que indica que no existe una buena sefial filogenética para ser representado
con un arbol filogenético. Consecuentemente se construyo una red filogenética

(Figura 3.8) en la que claramente se pueden distinguir un el efecto de la transferencia
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horizontal de genes, debido a que las diferentes cepas de las tres subespecies se

encuentran mezcladas entre si.
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Figura 3.7 Red filogenética de la familia de IS new_343 presente en Xylella fastidiosa.

Por otra parte, en el anélisis subsiguiente sobre el contexto gendémico de los IS
(Anexo 2), se prestd especial atencion a los genes asociados a los IS que podrian
influir en la patogenicidad de Xf (Tabla 3.3). Como se mencioné anteriormente, la
familia 1S200/1S605 se encuentra presente en casi todas las cepas de Xf analizadas
en este estudio. Esta familia contribuye con pocos o ningun gen adicional al gen de

la transposasa y el gen tnpB, el cual codifica una enzima que juega un papel en la
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regulacion de la transposicion mediante su actividad nucleasa dirigida por ARN
(Karvelis et al., 2021). Adicionalmente, en pocos casos, un regulador transcripcional
de union al ADN de la familia MerR también estd asociado con la familia
1S200/1S605. A diferencia de 1S200/1S605, el 1S new 343, aun no clasificado,
incluye diversos genes que abarcan, ademas de la transposasa, reguladores
transcripcionales, transportadores ABC, proteinas de union al ADN, ADN invertasas
y recombinasas. Sin embargo, el hallazgo mas destacable son los genes que codifican
los componentes del sistema toxina-antitoxina (TA). Estos genes pueden influir
directa o indirectamente en la patogénesis y defensa bacteriana. Los genes TA mas
frecuentes en el IS new_343 son BrnT y el sistema TA Tipo Il pertenecientes a la
familia ParE/D/RelE. BrnT posee actividad ribonucleasa y juega un papel en el
control de la bacteriostasis in vivo, probablemente a través de la escision del ARN 'y
la inhibicion de la ADN girasa. Se ha demostrado que el sistema TA de tipo Il de la
familia ParE/D/RelE contribuye a la estabilidad de cromosomas y plasmidos, y
también participa en la formacion de biopeliculas en E. coli (Kamruzzaman &
Iredell, 2019). Dado que un paso critico en el proceso de virulencia de Xf es la
formacion de biopeliculas (Mina et al., 2019), las proteinas ParDE podrian ser
esenciales en la patogénesis. En cuanto al IS new_189, la Unica cepa de nuestro
estudio que presenta este IS pertenece al Xf multiplex y contiene diversos
determinantes de virulencia, incluyendo la proteina con dominio de la toxina Zonula
occludens (Zot) y el dominio C-terminal de la proteina relacionada con el factor de
virulencia TspB. Zot interviene en la modulacion de las uniones estrechas y la
alteracion entre las células huésped, lo cual esta relacionado con la permeabilidad de
la membrana. La interaccion de Zot con el receptor de la célula huésped afecta en la
permeabilidad de la membrana, resultando en una pérdida considerable de agua (Di
Pierro et al., 2001). El factor de virulencia TspB fomenta la agregacion celular y
media en la formacién de biopeliculas en otras especies bacterianas (Mdller et al.,
2013). Finalmente, la Gnica copia de 1S6 encontrada en la cepa RH1 de Xf multiplex
incluye el gen de la transposasa y un gen que codifica una proteina con el dominio
VOC (quelato de oxigeno vecinal), implicado en la coordinacién de un centro
metalico divalente por un sustrato a través de atomos de oxigeno vecinales. Aungue,
el papel particular de esta proteina en el contexto de Xf sigue siendo incierto, 1S6

también alberga dos proteinas diferentes, una con DUF2913 y la glutamato-1-
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semialdehido 2,1-aminomutasa, que participan en la via de biosintesis del tetrapirrol

encontrada en la mayoria de las bacterias (Schulze et al., 2006).

Aunque ISEscan encuentra, identifica y delimita los limites de cada IS en los
genomas del huésped, aun es posible encontrar genes relacionados con los IS
inmediatamente adyacente a la region codificante de cada IS. Por ejemplo, se han
identificado genes del supuesto sistema TA de la familia PIN y de la proteina de la
familia de antitoxina VbhA. Un anélisis més alla de los limites del sitio de insercion
también revela genes relacionados con los fagos (es decir, proteinas de la cola del
fago, proteinas estructurales del virion y otras proteinas relacionadas con los fagos),
ademas de los genes propios de la bacteria. Las inserciones de IS en el genoma del
huésped no parecen ser aleatorias, sino mas bien especificas, ya que los genes
adyacentes a los IS suelen ser los mismos dependiendo de la familia de IS analizada.
De manera similar, la identidad y distribucién de genes fuera de los limites de los IS
varian especificamente para cada subespecie, encontrdndose ciertos genes en Xf
multiplex, pero no en Xf fastidiosa o Xf pauca y viceversa.

Tabla 3.3 Principales productos genémicos de las inserciones de IS en Xylella fastidiosa.

Familia Productos

Transposasa

Proteina VOC

IS6 | Proteina DUF2913

Enzima glutamato-1-semialdehido 2,1-
aminomutasa

Transposasa

1S200/605 | Enzima regulacion de transposicion
Regulador transcripcional de la familia MerR
Transposasa

new_189 |Proteina Zot

Proteina TspB

Transposasa

Regulador transcripcional de la familia MerR
Transportadores ABC

Proteinas de unién al ADN

ADN recombinasas

ADN invertasas

Sistema TA BenT

Sistema TA ParE/D/RelE

new_343
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3.3.Menor abundancia de otros MGE en comparacion con IS en Xylella
fastidiosa
Al igual que el analisis de los IS, nuestra primera aproximacion a los otros MGE
(ICE, IME y CIME) consistio en identificar la distribucion de estos elementos en los
genomas utilizando la herramienta ICEBerg 3.0. Esta herramienta emplea un método
Ilamado "Colocalizacién de visitas basada en patrones” el cual detecta las secuencias
de firma tanto de los mddulos de recombinacion como de los moédulos de
conjugacion, basandose en los modelos ocultos de Markov (HMM) especificos para
ICE, IME y CIME.

Los resultados revelaron la presencia de IME e ICE unicamente en las cepas con
genomas completos. A pesar de que la herramienta ICEBerg 3.0 permite el analisis
de genomas en contig, no se identificaron ICE, IME ni CIME en estas cepas. Se
encontraron un total de 31 IME distribuidos en las tres subespecies, con la
subespecie Xf fastidiosa mostrando la mayor cantidad de IME, seguido de Xf
multiplex y, en altimo lugar Xf pauca. Sin embargo, esta Gltima fue la Unica
subespecie donde se encontraron mas de un IME por cepa, presentando dos copias
en tres cepas distintas. De igual manera, fue la Unica subespecie en la que se
encontraron dos copias de ICE en la cepa Hib4

ICEBerg 3.0 también permite determinar el contexto gendmico de la insercion, asi
como las caracteristicas de cada gen (Anexo 3). Nuestros resultados muestran que
las dos copias de ICE en la cepa Hib4 de Xf pauca cuentan con genes asociados con
factores de virulencia (VF). Las proteinas de transferencia de conjugacion TraG y
T virB11, junto con las proteinas de acoplamiento tipo 1V IvhD4, IvhB11 e IvhB4,
forman parte del sistema de secrecién tipo IV. Este sistema es reconocido por
desencadenar factores de virulencia en bacterias patdgenas (Christie, 2016), y
participa en la formacion de pilus, los cuales son cruciales para la movilidad
bacteriana, el contacto intercelular y el desarrollo de biopeliculas (Grohmann et al.,
2018). Dado que la movilidad y la formacion de biopeliculas son vitales para la
supervivencia y la patogenicidad de Xf, estos genes resultan de gran importancia.
Ademas, una copia de ICE contiene el gen sodB, que codifica para la enzima
superdxido dismutasa de Hierro [Fe], un conocido factor de virulencia en bacterias
como Helicobacter pylori (Amin et al., 2019), Pseudomonas aeruginosa (Cavinato
et al., 2020) y Vibrio alginolyticus (Chen et al., 2019). Si bien no esta claro el papel
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de sodB en Xf, este podria facilitar el establecimiento y colonizacion de la bacteria
al neutralizar los radicales superoxidos generalmente producidos por las células

inmunitarias de los huéspedes (Cybulski et al., 2009).

Otro hallazgo interesante es la presencia la endoribonucleasa MazF, que forma parte
del sistema TA MazEF. Esta enzima es capaz de inducir la muerte celular al inhibir
la sintesis de proteinas (Holmes Culviner, 2019) y se ha demostrado que ayuda a las
bacterias patogenas a adaptarse a condiciones desfavorables del medio (Tiwari et al.,
2015). En un ambiente hostil cono el xilema de la planta, donde reside Xf, este
sistema TA podria conferir una ventaja adaptativa significativa. Finalmente, es
importante destacar la abundante presencia de material genético relacionado con

fagos, encontrados en la mayoria de los IME.

3.4.Asociacion evolutiva entre patogenicidad y MGE en Xylella
fastidiosa
El software BayesTraits nos permitio detectar asociaciones entre los MGE,
particularmente los IS, y la patogenicidad de Xf. Este analisis demostr6 que la
evolucion de la patogenicidad de Xf, determinada por la presencia de genes
relacionados con la virulencia, estaba correlacionada con la presencia de MGE. Para
ello, utilizamos un analisis bayesiano discreto que compara las probabilidades de
dos modelos: uno que asume que los rasgos evolucionan de forma independiente y
el otro que asume que la evolucidon de los rasgos esta relacionada, es decir, es

dependiente.

Los genes de virulencia que evaluamos son los descritos por Rapicavoli et al., (2018)
y Sertedakis et al., (2022), junto con los MGE encontrados en esta investigacion.
Los resultados indican que los IS presentes en todas las cepas tienen una fuerte
asociacion con los genes de virulencia, especificamente en el caso de la familia
1S200/605. No obstante, se observé lo contrario en las familias de IS distribuidas de
forma irregular o deficiente entre las cepas. Este es el caso de las familias new_343
y new_189, que no mostraron evidencia detectable de evolucion correlacionada. La
familia 1S6, por otro lado, muestra una asociacion evolutiva con unos pocos genes
de virulencia, debido a que esta familia lleva genes relacionados con los sistemas
T/A.
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4. DISCUSION

Los MGE impactan directamente en la evolucion de los rasgos patdégenos de las bacterias
(Haudiquet et al., 2022). En este estudio nos centramos en estudiar un grupo importante de
MGE: los elementos moviles (IS, CIME, IME e ICE) para comprender su capacidad de
modificar la patogenicidad de Xylella fastidiosa. Las 94 cepas bacterianas usadas
cumplieron con los criterios de calidad obteniendo valores mas altos a los planteados por
(Bowers et al., 2017) en su escala de calidad. Consecuentemente, continuamos con los
analisis en los que se identificaron algunos IS completos en todas las subespecies de Xylella
fastidiosa, aunque no en todas las cepas. En general, nuestros resultados respaldan los
hallazgos anteriores de Uceda-Campos et al. (2022) con pocas excepciones. La diversidad
de IS es modesta y relativamente baja en Xf en comparacion con otras bacterias
fitopatdgenas, Unicamente encontramos 209 ISs en todas las 94 cepas utilizadas. Por otro
lado, por ejemplo, en Xanthomonas oryzae pv. oryzae, una bacteria patégena de la misma
familia que Xylella fastidiosa, se han encontrado hasta 386 IS de longitud completa en un
solo genoma, lo que sugiere un papel significativo de los IS en la generacion de diversidad
genéticay diferenciacion de cepas (Ochiai et al., 2005). Los genomas de los IS de Ralstonia
solanacearum muestran abundancia en los IS, permitiendo la identificacion de once
familias ampliamente distribuidas a lo largo de los grupos filogenéticos (Greenrod et al.,
2023). Los IS también estdn ampliamente extendidos en Pseudomonas syringae 1448A 'y
a menudo se asocian con genes de virulencia. En el genoma de este patdgeno del frijol, fue
posible identificar diecisiete tipos de IS y dos elementos transponibles de repeticidn
invertida en miniatura (Bardaji et al., 2011).

Aunque la diversidad y distribucién de IS en la subespecie Xylella. fastidiosa son muy
bajas, estos elementos aun aportan algunos genes relacionados con la virulencia. Hemos
encontrado genes que codifican toxinas, reguladores transcripcionales y algunas enzimas
en los IS. Queriamos validar estadisticamente la contribucion de IS a la patogénesis de
Xylella. fastidiosa en un contexto evolutivo. Para esto llevamos a cabo un analisis
filogenético de la evolucion de los caracteres que vincula la presencia/ausencia de dos
caracteres en nuestro conjunto de cepas y el arbol filogenético que relaciona estas cepas.
Utilizamos BayesTraits para evaluar la probabilidad de que los dos caracteres evolucionen
de forma mutuamente dependiente o independiente. En nuestro caso, nos preguntamos si
la virulencia depende evolutivamente de la presencia de IS en los genomas de Xylella.
fastidiosa. Los resultados indican que la presencia de algunos genes de virulencia depende
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evolutivamente de la presencia de 1S200/1S605, debido a que la mayoria de las cepas portan
esta familia de IS. Aunque este resultado es previsible, nuestro objetivo era demostrar la

influencia evolutiva de los IS en la capacidad de virulencia de Xylella. fastidiosa.

En cuanto a los ICE e IME, presentan una diversidad méas baja en comparacion con los IS
en Xylella fastidiosa, mientras que los CIME no se encuentran en los genomas de Xylella
fastidiosa analizados en nuestro estudio. Aunque la baja distribucion de ICE parece ser
comun para las especies dentro de la familia Xanthomonadaceae, de Assis et al. (2022)
encontraron tres copias de ICE en los genomas de Xylella fastidiosa y unicamente dos
copias de ICE en los genomas Xanthomonas campestris. A pesar de su baja abundancia,
encontramos que los ICE en Xylella fastidiosa cargan con genes importantes en la
movilidad y formacidn de biopeliculas, factores fundamentales para la virulencia de Xylella

fastidiosa.

¢Cual es la razdn para encontrar tan pocos IS, ICE, CIME e IME en los genomas de Xylella
fastidiosa? Una posible explicacion es que el estilo de vida de las especies bacterianas con
una gran cantidad y diversidad de estos MGE esta altamente influenciado por el medio
ambiente, debido a que prosperan en la superficie de las hojas, raices, suelo, agua, etc. Por
lo tanto, estan expuestas a una mayor interaccion con otras especies en el mismo nicho
ecoldgico, lo que permite un abundante intercambio de genes principalmente a través de
MGE (Castillo, 2023). Su modo de infeccion también es diverso, por lo que suelen ingresar
a las plantas a través de hidatodos, heridas o raices secundarias. Mientras que Xylella
fastidiosa se transmite exclusivamente por insectos, lo que restringe su nicho ecoldgico vy,
por tanto, la interaccidn con otras posibles especies bacterianas que podrian ser fuente de
MGE.

Finalmente, tanto en IS como en IME, encontramos grandes cantidades de material
genético perteneciente a los fagos. Estos resultados coinciden con Monteiro-Vitorello et al.
(2005), quienes compararon los mobilomas de Xylella y Xanthomonas y determinaron la
baja abundancia de IS para Xylella pero con una abundantes regiones relacionadas con los
fagos, lo que sugiere que este tipo de MGE podria tener una influencia mayor en la

composicién y evolucién del genoma de Xylella fastidiosa.
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5. CONCLUSION

En conclusion, este estudio proporciona informacion sobre la contribucion de las MGE a
la virulencia de Xylella fastidiosa. La distribucion y diversidad de IS son bastante bajas,
con una sola familia de IS extendida en todas las subespecies de X. fastidiosa. La segunda
familia de IS es especifica de linaje y esta restringida principalmente a Xf multiplex.
Similarmente a los IS, los IME e ICE tienen una distribucion y diversidad bastante bajas,
encontrandose Unicamente ICE en la subespecie Xf pauca, mientras que IME si se

encuentran presentes en las tres subespecies analizadas en este estudio.

A pesar de su baja diversidad y distribucion, tanto IS como IME y CIME contribuyen a la
patogenicidad de Xf al portar genes asociados a la virulencia. Ademas, tanto IS como IME
contienen material genético relacionado a los fagos, otro tipo de MGE, por lo que la

presencia de estos podria resultar importante en la patogenicidad de Xylella fastidiosa.
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7. ANEXOS
Anexo 1 Metadatos de las cepas de Xylella fastidiosa utilizadas en este estudio.
Subspecie Cepa Codigo de accesion Numeljo de Estado d_e . Pa|s_de Origen del anfitrién
contigs ensamblaje aislamiento
XYL1981 GCA 009669455 353 Contig Spain Ficus carica
XYL1968/18 GCA 014856935 117 Contig Spain Olea europaea
XYL1752 GCA 009669505 422 Contig Spain Prunus dulcis
XF3348 GCA 009669515 392 Contig Spain Prunus dulcis
Fillmore GCA 012974105 1 Complete USA Olea europaea
CFBP8417 GCA 001971505 256 Contig France Spartium junceum
Dixon GCA 000166835 34 Scaffold USA Prunus sp
IAS-AXF-235T10 GCA 009669465 432 Contig Spain Prunus dulcis
IAS-AXF-212H7 GCA 009669445 336 Contig Spain Prunus dulcis
IVIA6731 GCA 009669375 422 Contig Spain Helicrysum italicum
1VIA6586-2 GCA 009669335 341 Contig Spain Helicrysum italicum
ESVL GCA 004023385 133 Contig Spain Prunus dulcis
IVIA5901 GCA 004023395 1 Complete Spain Prunus dulcis
Griffin-1 GCA 000466025 84 Contig USA Quercus rubra
% M12 GCA 000019325 1 Complete USA Prunus sp
= RedOak2 GCA 015475935 1 Complete USA Quercus rubra
= CFBP8416 GCA 001971475.2 1 Complete France Polygala myrtifolia
£ RAARG6BuUtte GCA 009695485 140 Contig USA Prunus dulcis
LM10 GCA 012974145 1 Complete USA Olea europaea
RH1 GCA 012974125 1 Complete USA Olea europaea
Riv5 GCA 015475955 2 Complete USA Prunus cerasifera
RAAR14plum327 GCA 009695495 192 Contig Brazil Prunus domestica
TOS4 GCA_007713905 77 Contig Italy Prunus dulcis
TOS14 GCA_007713995 80 Contig Italy Spartium junceum
Mal51 GCA 018449095 100 Contig Italy Rhamnus alaternus
TOS5 GCA 007713945 72 Contig Italy Polygala myrtifolia
CFBP8078 GCA 004016365 190 Contig USA Vinca sp
ATCC35871 GCA_000428665 66 Scaffold USA Prunus sp
sycamoreSy-VA GCA 000732705 128 Contig USA Platanus occidentalis
AlmaEM3 GCA 018069645 1 Complete USA Vaccinium sp
BB01 GCA 001886315 90 Scaffold USA Vaccinium corymbosum
BB08-1 GCA 018069665 1 Complete USA Vaccinium sp
Temeculal GCA 000007245 2 Complete USA Vitis sp
M23 GCA 000019765 2 Complete USA Prunus sp
CFBP8351 GCA 028228155.1 1 Complete USA Vitis vinifera
1VIA5235 GCA 003515915 2 Complete Spain Prunus avium
CFBP8071 GCA 004016295 100 Contig USA Prunus dulcis
Bakersfield-1 GCA_009664125 2 Complete USA Vitis vinifera
Bakersfield-11 GCA 015476015 2 Complete USA Vitis vinifera
Bakersfield-13 GCA_015475995 2 Complete USA Vitis vinifera
Bakersfield-14 GCA_015475975 2 Complete USA Vitis vinifera
Bakersfield-8 GCA 015476035 2 Complete USA Vitis vinifera
XYL2153/18 GCA 014856785 103 Scaffold Spain Vitis vinifera
XYL1732 GCA 003973705 135 Contig Spain Vitis sp
XYL2055 GCA 003973695 135 Contig Spain Vitis sp
XYL2107/18 GCA 014856795 103 Scaffold Spain Prunus dulcis
o TemeculalStar GCA 006370185 113 Contig USA Vitis sp
-_g TemeculalL GCA_006370155 165 Scaffold USA Vitis sp
b Stag’s Leap GCA 021459925.1 1 Complete USA Vitis vinifera
£ GB514 GCA 000148405 2 Complete USA Vitis sp
TPD3 GCA 007845655 377 Contig Taiwan Vitis vinifera
TPD4 GCA 007845705 393 Contig Taiwan Vitis vinifera
GV156 GCA 009910885 17 Contig Taiwan Vitis vinifera
GV230 GCA 014249995 1 Complete Taiwan Vitis labrusca
DSM 10026 GCA 900129695 72 Scaffold USA Vitis vinifera
ATCC 35879 GCA 011801475 2 Complete USA Vitis sp
CFBP7970 GCA 004016315 92 Contig USA Vitis sp
NOB1 GCA 012952075 65 Scaffold USA Vitis rotundifolia
CFBP8082 GCA 004016375 117 Contig USA Ambrosia artenisiifolia
VB11 GCA 012952095 87 Scaffold USA Vitis vinifera
OK3 GCA 012952085 64 Scaffold USA Vitis vinifera
WM1-1 GCA_028227275.1 1 Complete USA Vitis vinifera
EB92.1 GCA 000219235 168 Contig USA Sambucus canadensis
CFBP8356 GCA 004016415 197 Scaffold Costa-Rica Coffea arabica
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CFBP8073 GCA 028226975.1 4 Complete France Coffea canephora
C033 GCA 001417925 96 Contig Costa-Rica Coffea sp
Ann-1 GCA 000698805 2 Complete USA Nerium sp
Mul-MD GCA 000567985 101 Contig USA Morus alba
MULO0034 GCA 000698825 2 Complete USA Morus alba
9a5¢ GCA 000006725 3 Complete Brazil Citrus sinensis
B111 GCA 013283685 90 Scaffold Brazil Citrus sinensis
CVC0251 GCA 001549765 130 Contig Brazil Citrus sinensis
XRB GCA 013283695 81 Scaffold Brazil Citrus sp
Jlal2 GCA 001456235 3 Complete Brazil Citrus sp
CVC0256 GCA 001549745 128 Contig Brazil Citrus sinensis
11399 GCA 001684415 36 Contig Brazil Citrus sinensis
uU24D GCA 001456275 2 Complete Brazil Citrus sinensis
Fb7 GCA 001456335 2 Complete Argentina Citrus sp
3124 GCA 001456195 1 Complete Brazil Coffea arabica
32 GCA 000506405 56 Contig Brazil Coffea sp
5 6c GCA 000506905 19 Contig Brazil Coffea sp
3 Pr8x GCA 001456295 2 Complete Brazil Prunus sp
= COF0324 GCA 001549815 143 Contig Brazil Coffea sp
Hib4 GCA 001456315 2 Complete Brazil Hibiscus sp
CoDiRO GCA 000811965 12 Contig Italy Olea sp
De Donno GCA 002117875 2 Complete Italy Olea europaea
Salento-1 GCA 002954185 2 Complete Italy Olea europaea
Salento-2 GCA 002954205 2 Complete Italy Olea europaea
0OLS0478 GCA 001549755 48 Contig Costa-Rica Nerium sp
0LS0479 GCA 001549735 183 Contig Costa-Rica Nerium sp
COF0407 GCA 001549825 172 Contig Costa-Rica Coffea sp
PD7202 GCA 006370235 3 Contig Netherlands Coffea arabica
PD7211 GCA 006370175 3 Contig Netherlands Coffea arabica
CFBP8072 GCA 001469345 279 Scaffold Ecuador Coffea arabica
Anexo 2 Contexto gendémico de las inserciones de IS en Xylella fastidiosa.
Subespecie Cepa C?jr;tlldsad Familia lzquierda Central Derecha
. . type Il toxin-antitoxin system
yfEREEL [0 D ParD family antitoxin
(6,769..6,960) (8.481.8,723)
putative toxin-antitoxin system tvpe 11 tox’in-a.r.l ti’toxin svstem
XYL1981 1 new_343 toxin component, PIN family yp : y ends in contig node 33
RelE/ParE family toxin
_(7.378.7,797) . (8,716..9,003)
methionine repressor-like protein recombinase family protein
(7,797..8,036) (9,091..9,657)
hypothetical protein
tRNA-Val 1S607 family transposase (58,154..58,648)
(55,011..55,085) (56,486..56,746) helix-turn-helix
site-specific integrase 1S200/1S605 family element transcriptional
L JEZDUIE60E 26 (55,116..55,655) transposase accessory protein regulator
DNA-binding protein TnpB (58,691..59,035)
% (56,019..56,342) (56,740..57,741) hypothetical protein
§ XYL1968/18 i _ Location: 59,623..59,802
S n - type Il toxin-antitoxin system
£ M ERNEIE D ParD family antitoxin
_ (71,335.71,526) (73,047..73,289)
putative toxin-antitoxin system type 11 toxlin—an ti tbxin system
2 new_343 toxin component, PIN family - - ends in contig node 13
RelE/ParE family toxin
(71,944..72,363) (73,282..73,569)
methionine repressor-like protein PP .
recombinase family protein
(72,363..72,602) (73,657..74,223)
. . type Il toxin-antitoxin system
TETETHETIEE [EECET ParD family antitoxin
(71,741..71,932) (73,453..73,695)
putative toxin-antitoxin system tvpe 11 to>€in—a}.1 ti tbxin svstem
XYL1752 1 new_343 toxin component, PIN family yp . A ends in contig node 13
RelE/ParE family toxin
(72,350..72,769) (73,688..73,975)
methionine repressor-like protein S .
recombinase family protein
(72,769..73,008) (74,063..74,629)




72

XF3348

new_343

hypothetical protein
(6,769..6,960)
putative toxin-antitoxin system
toxin component, PIN family
(7,378..7,797)
methionine repressor-like protein
(7,797..8,036)

type Il toxin-antitoxin system
ParD family antitoxin

(8,481..8,723)

type Il toxin-antitoxin system

RelE/ParE family toxin
(8,716..9,003)
recombinase family protein

(9,091..9,657)

ends in contig node 31

Fillmore

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(795,043..795,738)
hypothetical protein
(795,735..796,004)
DNA adenine methylase
(795,974..796,099)

1S607 family transposase
(796,133..796,759)
1S200/1S605 family element
transposase accessory protein
TnpB
(796,753..797,949)

DNA adenine methylase
(797,977..798,660)
hypothetical protein
(799,379..799,678)
hypothetical protein
(800,038..800,280)

1S200/1S605_96

GNAT family N-acetyltransferase
(1,115,008..1,115,493)
DUF1778 domain-containing
protein
(1,115,490..1,115,762)

AEC family transporter
(1,116,114..1,117,019)

1S607 family transposase
(1,117,135..1,117,753)

glycoside hydrolase
family 3 protein
(1,118,221..1,120,016)
toprim domain-
containing protein
(1,120,351..1,121,323)
MBL fold metallo-
hydrolase
(1,121,511..1,122,509)

new_343

hypothetical protein
(1,680,378..1,680,569)
putative toxin-antitoxin system
toxin component, PIN family
(1,680,987..1,681,406)
methionine repressor-like protein
(1,681,406..1,681,645)

type Il toxin-antitoxin system
ParD family antitoxin
(1,682,090..1,682,332)

type Il toxin-antitoxin system

RelE/ParE family toxin
(1,682,325..1,682,612)
recombinase family protein

(1,682,700..1,683,266)

1S200/1S605 family
element transposase
accessory protein TnpB
(1,683,319..1,684,515)
1S607 family
transposase
(1,684,509..1,685,135)
pyridoxal phosphate-
dependent
aminotransferase
(1,685,365..1,686,639)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(795,043..795,738)
hypothetical protein
(795,735..796,004)
DNA adenine methylase
(795,974..796,099)

1S607 family transposase
(796,133..796,759)
1S200/1S605 family element
transposase accessory protein
TnpB
(796,753..797,949)

DNA adenine methylase
(797,977..798,660)
hypothetical protein
(799,379..799,678)
hypothetical protein
(800,038..800,280)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(2,023,212..2,023,667)
helix-turn-helix transcriptional
regulator
(2,023,987..2,024,331)
hypothetical protein
(2,024,374..2,024,868)

1S200/1S605 family element
transposase accessory protein
TnpB
(2,025,281..2,026,282)
1S607 family transposase
(2,026,276..2,026,536)

DNA-binding protein
(2,026,680..2,027,003)
site-specific integrase
(2,027,367..2,027,906)
tRNA-Val
(2,027,937..2,028,011)

CFBP8417

new_343

hypothetical protein
(71,475..71,666)
twitching motility protein Pil T
(72,084..72,503)
methionine repressor-like protein
(72,503..72,742)

antitoxin
(73,187..73,429)
plasmid stabilization protein ParE
(73,422..73,709)
DNA invertase
(73,797..74,363)

ends in contig
Xf774b013

Dixon

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(259,829..260,524)
hypothetical protein
(260,487..260,693)
DNA adenine methylase
(260,760..260,888)

1S607 family transposase
(260,919..261,545)
RNA-guided endonuclease TnpB
family protein
(261,539..262,735)

recombinase family
protein
(262,788..263,354)
type Il toxin-antitoxin
system RelE/ParE
family toxin
(263,442..263,729)
type Il toxin-antitoxin
system ParD family
antitoxin
(263,722..263,964)

new_343

DNA adenine methylase
(260,760..260,888)
1S607 family transposase
(260,919..261,545)
RNA-guided endonuclease TnpB
family protein
(261,539..262,735)

recombinase family protein
(262,788..263,354)
type Il toxin-antitoxin system
RelE/ParE family toxin
(263,442..263,729)
type Il toxin-antitoxin system
ParD family antitoxin
(263,722..263,964)

ribbon-helix-helix
domain-containing
protein
(264,409..264,648)
putative toxin-antitoxin
system toxin
component, PIN family
(264,648..265,067)
hypothetical protein
(265,485..265,676)
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1S200/1S605_96

hypothetical protein
(288,910..289,365)

S24 family peptidase
(289,778..290,029)

hypothetical protein
(290,072..290,566)

RNA-guided endonuclease TnpB
family protein
(290,973..291,980)
1S607 family transposase
(291,974..292,234)

DNA-binding protein
(292,378..292,701)
tyrosine-type
recombinase/integrase
(293,125..293,604)
helix-turn-helix
domain-containing
protein
(293,755..294,012)

1S200/1S605_96

MBL fold metallo-hydrolase
(191,389..192,387)
No protein
toprim domain-containing
protein
(192,482..193 546)
glycoside hydrolase family 3
protein
(193,881..195,914)

1S607 family transposase
(196,142..196,760)

AEC family transporter
(196,876..197,781)
DUF1778 domain-
containing protein
(198,133..198,405)

GNAT family N-
acetyltransferase
(198,408..198,887)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(516,334..516,606)
hypothetical protein
(516,681..516,980)
DNA adenine methylase
(517,699..518,403)

RNA-guided endonuclease TnpB
family protein
(518,410..519,606)
1S607 family transposase
(519,600..520,226)

pyridoxal phosphate-
dependent

aminotransferase
(520,456..521,730)

type | secretion system
permease/ATPase
(522,135..524,297)
HIyD family type |

secretion periplasmic

adaptor subunit

(524,294..525,715)

1S200/1S605_96

ParB/RepB/Spo0J family
partition protein
(29,726..30,745)

ParA family protein
(30,754..31,518)
transcriptional regulator KorA
(31,521..31,820)

1S607 family transposase
(32,032..32,286)
RNA-guided endonuclease TnpB
family protein
(32,280..33,476)

KIeE stable inheritance
protein
(33,517..33,837)
replication protein
RepA
(34,561..35,472)
hypothetical protein
(35,494..35,850)

hypothetical protein
(71,284..71,475)
putative toxin-antitoxin system

type Il toxin-antitoxin system
ParD family antitoxin
(72,996..73,238)
type Il toxin-antitoxin system

IAS-AXF-235T10 new_343 toxin component, PIN family RelE/ParE family toxin ends in contig node 11
o .(71'893"72'31|.2|Z . (73,231..73,518)
methionine repressor-like protein PP -
recombinase family protein
(72,312..72,551) (73 606,74 1¥2F;
. . type |1 toxin-antitoxin system
TEBlE e (IR P ParD family antitox?/n
_ (71,300..71,491) (73,012..73,254)
putative toxin-antitoxin system type 11 toxlin—an ti tbxin system
IAS-AXF-212H7 new_343 toxin component, PIN family ends in contig node 11

(71,909..72,328)
methionine repressor-like protein
(72,328..72,567)

RelE/ParE family toxin
(73,247..73,534)
recombinase family protein
(73,622..74,188)

IVIA6731 - - - -
1VIA6586-2 - - - -

transposase

1S200/1S605_96 ends in contig node 59 (1."992) ends in contig node 59
= 1S607 family transposase
(986..1,219)
. . type Il toxin-antitoxin system
ESVL hyg?g%g?%%‘gf n ParD family antitoxin

new_343

putative toxin-antitoxin system
toxin component, PIN family
(71,967..72,386)
methionine repressor-like protein
(72,386..72,625)

(73,070..73,312)
type Il toxin-antitoxin system
RelE/ParE family toxin
(73,305..73,592)
recombinase family protein
(73,680..74,246)

transposase
(74,299..74,397)
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1S200/1S605_96

GNAT family N-acetyltransferase
(753,865..754,350)
DUF1778 domain-containing
protein
(754,347..754,619)
AEC family transporter
(754,971..755,876)

1S607 family transposase
(755,992..756,611)

glycoside hydrolase
family 3 protein
(756,806..758,872)
toprim domain-
containing protein
(759,209..760,181)
MBL fold metallo-
hydrolase
(760,369..761,367)

new_343

hypothetical protein
(1,333,047..1,333,238)
putative toxin-antitoxin system
toxin component, PIN family
(1,333,656..1,334,075)
methionine repressor-like protein
(1,334,075..1,334,314)

type Il toxin-antitoxin system
ParD family antitoxin
(1,334,759..1,335,001)

type Il toxin-antitoxin system

RelE/ParE family toxin
(1,334,994..1,335,281)
recombinase family protein

(1,335,369..1,335,935)

1S200/1S605 family
element transposase
accessory protein TnpB
(1,335,988..1,337,185)
S607 family transposase
(1,337,179..1,337,805)
hypothetical protein
(1,337,839..1,337,964)

1S200/1S605_96

type Il toxin-antitoxin system
ParD family antitoxin
(1,334,759..1,335,001)
type Il toxin-antitoxin system
RelE/ParE family toxin
(1,334,994..1,335,281)

1S200/1S605 family element
transposase accessory protein
TnpB
(1,335,988..1,337,185)
1S607 family transposase

hypothetical protein
(1,337,839..1,337,964)
hypothetical protein
(1,337,934..1,338,203)
hypothetical protein

e recombinase family protein (1,337,179..1,337,805) (1,337,934..1,338,203)
(1,335,369..1,335,935)
aminotransferase class
1/11-fold pyridoxal
phosphate-dependent
hypothetical protein 1S200/1S605 family element enzyme
(1,662,437..1,662,736) transposase accessory protein (1,666,200..1,667,474)
hypothetical protein TnpB type | secretion system
JE20056E 2E (1,662,787..1,663,185) (1,664,153..1,665,349) permease/ATPase
DNA adenine methylase 1S607 family transposase (1,667,879..1,670,041)
(1,663,442..1,664,125) (1,665,343..1,665,948) HIyD family type I
secretion periplasmic
adaptor subunit
(1,670,038..1,671,459)
DNA-binding protein
hypothetical protein 1S200/1S605 family element (2,01t1;r5028?r.].§_,011é846)
(2,008,063..2,008,242) transposase accessory protein Y ty p
> : recombinase/integrase
1S200/1S605_96 e Vlnfzle (2,012,270..2,013,026)
- (2,008,830..2,009,174) (2,010,124..2,011,125) ’h I" e
h hetical protein 1S607 family transposase elix-turn h?“.x
ypothetical prote Y P domain-containing
(2,009,217..2,009,711) (2,011,119..2,011,379) protein
(2,013,000..2,013,155)
hypothetical protein antitoxin
(71,105..71,296) (72,817..73,059)
twitching motility protein PilT | plasmid stabilization protein ParE . .
MEILEES (71,714..72,133) (73,052..73,339) S N EENTELIE
Griffin-1 hypothetical protein DNA invertase
(72,133..72,372) (73,427..73,993)
transposase
. . (1..992) . .
1S200/1S605_96 ends in contig00067 ends in contig00067
transposase
(986..1,219)
prophage PSPPHO6,
putative adenine
conserved hypothetical protein meTt?}iI:;%a;tflgrnase
(706,584..707,003) conserved hypothetical protein (710,019..710,696)
conserved hypothetical protein (708,148..708,795) e e as
1S200/1S605_96 (707,079..707,774) transposase OrfB conserved hypothetlcal
hypothetical protein (708,789..709,985) PRE
(707,771..708,124) (710,953..711,351)
conserved hypothetical
M12 protein

(711,402..711,701)

1S200/1S605_96

conserved hypothetical protein
(1,024,639..1,025,124)

conserved hypothetical protein
(1,025,121..1,025,393)

conserved hypothetical protein
(1,025,745..1,026,650)

site-specific integrase/resolvase
(1,026,755..1,027,384)

putative beta-
hexosaminidase

(1,027,579..1,029,645)

DNA primase
(1,029,980..1,031,044)
conserved hypothetical

protein

(1,031,139..1,032,137)
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new_343

acetylxylan esterase
(1,626,299..1,627,126)
conserved hypothetical protein
(1,628,379..1,628,798)
conserved hypothetical protein
(1,628,798..1,629,037)

putative transcriptional regulator,
CopG/Arc/MetJ family
(1,629,482..1,629,724)
conserved hypothetical protein
(1,629,717..1,630,004)
recombinase
(1,630,092..1,630,658)

transposase OrfB
(1,630,711..1,631,907)
conserved hypothetical
protein
(1,631,901..1,632,548)
aminotransferase
(1,632,757..1,634,031)

1S200/1S605_96

conserved hypothetical protein
(706,584..707,003)
conserved hypothetical protein
(707,079..707,774)
hypothetical protein
(707,771..708,124)

conserved hypothetical protein
(708,148..708,795)
transposase OrfB
(708,789..709,985)

prophage PSPPHO06,
putative adenine
modification
methytransferase
(710,019..710,696)
conserved hypothetical
protein
(710,953..711,351)
conserved hypothetical
protein
(711,402..711,701)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(1,969,605..1,969,856)
conserved hypothetical protein
(1,970,046..1,970,501)
hypothetical protein
(1,971,208..1,971,702)

transposase OrfB
(1,972,109..1,973,116)

transposase OrfA
(1,973,110..1,973,334)

phage-related integrase

(1,974,201..1,974,740)

excinuclease ABC
subunit B
(1,974,950..1,976,959)
type 4 fimbrial

biogenesis protein

(1,977,114..1,977,701)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(707,053..707,748)
hypothetical protein
(707,745..708,014)
DNA adenine methylase
(707,984..708,109)

1S607 family transposase
(708,143..708,769)
transposase
(708,763..709,959)

DNA adenine methylase
(709,987..710,670)
hypothetical protein
(710,927..711,325)
hypothetical protein
(711,376..711,675)

1S200/1S605_96

GNAT family N-acetyltransferase
(1,025,951..1,026,436)
DUF1778 domain-containing
protein
(1,026,433..1,026,705)

AEC family transporter

1S607 family transposase
(1,028,078..1,028,696)

glycoside hydrolase
family 3 protein
(1,029,164..1,030,957)
toprim domain-
containing protein
(1,031,292..1,032,262)
MBL fold metallo-

(1,027,057..1,027,962) hydrolase
(1,032,450..1,033,448)
hypothetical protein type |1 toxin-antitoxin system a 63;r888p2823s§ 196)
(1,629,059..1,629,250) ParD family antitoxin ! IS’607"fa’miI !
putative toxin-antitoxin system (1,630,771..1,631,013) Y
transposase

toxin component, PIN family

type |1 toxin-antitoxin system

REYCE ILEAE (1,629,668..1,630,087) RelE/ParE family toxin af?j{)ﬁg?tg?h?tg)
ribbon-helix-helix domain- (1,631,006..1,631,293) Py q P | ‘t’
containing protein recombinase family protein amin?)g?gn:fr;rase
(1,630,087..1,630,326) (1,631,381..1,631,947) (1,634,046..1,635,320)
hypothetical protein DNA adenine methylase
(707,053..707,748) 1S607 family transposase (709,987..710,670)
hypothetical protein (708,143..708,769) hypothetical protein
JEZDUIE60E 26 (707,745..708,014) transposase (710,927..711,325)
DNA adenine methylase (708,763..709,959) hypothetical protein
(707,984..708,109) (711,376..711,675)
DNA-binding protein
hypothetical protein (1,974,693..1,975,127)
(1,971,336..1,971,791) transposase site-specific integrase
helix-turn-helix transcriptional (1,973,405..1,974,406) (1,975_,491..1,976,030)
1S200/1S605_96 regulator 1S607 family transposase Gene: 1UD24_08855
(1,972,111..1,972,455) (1,974,400..1,974,660) (1,976,061..1,976,135)
hypothetical protein TR excinuclease ABC
(1,972,498..1,972,992) subunit UvrB
(1,976,240..1,978,249)
hypothetical protein DNA adenine methylase
(719,703..720,122) 1S607 family transposase (723,111..723,815)
CEBP8416 1S200/1S605_96 hypothetical protein (721,288..721,914) hypothetical protein

(720,231..720,893)
DNA adenine methylase
(721,129..721,257)

transposase
(721,914..723,104)

(724,072..724,470)
hypothetical protein
(724,521..724,820)
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1S200/1S605_96

GNAT family N-acetyltransferase
(1,042,639..1,043,118)
DUF1778 domain-containing
protein
(1,043,121..1,043,393)

AEC family transporter
(1,043,745..1,044,650)

1S607 family transposase
(1,044,766..1,045,384)

glycoside hydrolase
family 3 protein
(1,045,612..1,047,645)
toprim domain-
containing protein
(1,047,980..1,049,044)
hypothetical protein
(1,049,090..1,049,164)

new_343

hypothetical protein
(1,607,038..1,607,229)
putative toxin-antitoxin system
toxin component, PIN family
(1,607,647..1,608,066)
ribbon-helix-helix domain-
containing protein
(1,608,066..1,608,305)

type Il toxin-antitoxin system
ParD family antitoxin
(1,608,750..1,608,992)

type Il toxin-antitoxin system

RelE/ParE family toxin
(1,608,985..1,609,272)
recombinase family protein

(1,609,360..1,609,926)

transposase
(1,609,979..1,611,169)

1S607 family

transposase
(1,611,169..1,611,795)
pyridoxal phosphate-

dependent
aminotransferase

(1,612,025..1,613,299)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(719,703..720,122)
hypothetical protein
(720,231..720,893)
DNA adenine methylase
(721,129..721,257)

1S607 family transposase
(721,288..721,914)
transposase
(721,914..723,104)

DNA adenine methylase
(723,111..723,815)
hypothetical protein
(724,072..724,470)
hypothetical protein
(724,521..724,820)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(1,952,833..1,953,231)
hypothetical protein
(1,953,704..1,953,895)
hypothetical protein
(1,953,938..1,954,432)

transposase
(1,954,839..1,955,840)
1S607 family transposase
(1,955,840..1,956,100)

DNA-binding protein
(1,956,244..1,956,567)
tyrosine-type
recombinase/integrase
(1,956,991..1,957,470)
BrnT family toxin
(1,958,284..1,958,571)

new_343

hypothetical protein
(71,312..71,503)
putative toxin-antitoxin system
toxin component, PIN family
(71,921..72,340)
methionine repressor-like protein
(72,340..72,579)

type Il toxin-antitoxin system
ParD family antitoxin

(73,024..73,266)

type Il toxin-antitoxin system

RelE/ParE family toxin
(73,259..73,546)
recombinase family protein

(73,634..74,200)

1S200/1S605 family
element transposase
accessory protein TnpB
(74,253..75,157)

RAARIEIES type Il toxin-antitoxin system
ParD family antitoxin
(73,024..73,266) 1S200/1S605 family element
type 11 toxin-antitoxin system transposase accessory protein 5 5
1S200/1S605_96 RelE/ParE family toxin TnpB ends in contig node 14
(73,259..73,546) (74,253..75,157)
recombinase family protein
(73,634..74,200)
hypothetical protein 1S607 family transposase DNésidf;léma?&eég%/;ase
(751,239..751,934) (752,329..752,955) S e family
1S200/1S605 96 hypothetical protein 1S200/1S605 family element protein
= (751,931..752,200) transposase accessory protein (755,059..755,376)
DNA adenine methylase TnpB Brn'i' far.ﬁily 'onin
(752,170..752,295) (752,949..754,145) (755.336..755.623)
glycoside hydrolase
GNAT family N-acetyltransferase family 3 protein
(1,115,625..1,116,110) (1,118,838..1,120,631)
DUF1778 domain-containing 1607 family transposase toprim domain-
1S200/1S605_96 protein 117 752y h 118%70) containing protein
(1,116,107..1,116,379) T (1,120,966..1,122,030)
LM10 AEC family transporter BL fold metallo-

(1,116,731..1,117,636)

hydrolase
(1,122,125..1,123,123)

new_343

hypothetical protein
(1,777,393..1,777,584)
putative toxin-antitoxin system
toxin component, PIN family
(1,778,002..1,778,421)
methionine repressor-like protein
(1,778,421..1,778,660)

type Il toxin-antitoxin system
ParD family antitoxin
(1,779,105..1,779,347)

type Il toxin-antitoxin system

RelE/ParE family toxin
(1,779,340..1,779,627)
recombinase family protein

(1,779,715..1,780,281)

1S200/1S605 family
element transposase
accessory protein TnpB
(1,780,334..1,781,530)
1S607 family
transposase
(1,781,524..1,782,150)

pyridoxal phosphate-
dependent
aminotransferase
(1,782,380..1,783,654)
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1S200/1S605_96

hypothetical protein
(751,239..751,934)
hypothetical protein
(751,931..752,200)
DNA adenine methylase
(752,170..752,295)

1S607 family transposase
(752,329..752,955)
1S200/1S605 family element
transposase accessory protein
TnpB
(752,949..754,145)

DNA adenine methylase
(754,173..754,856)
BrnA antitoxin family
protein
(755,059..755,376)
BrnT family toxin
(755,336..755,623)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(2,162,736..2,162,915)
helix-turn-helix transcriptional
regulator
(2,163,503..2,163,847)
hypothetical protein
(2,163,890..2,164,384)

1S200/1S605 family element
transposase accessory protein
TnpB
(2,164,797..2,165,798)
1S607 family transposase
(2,165,792..2,166,052)

DNA-binding protein
(2,166,196..2,166,519)
site-specific integrase
(2,166,883..2,167,422)
Gene: HKJ32_10300
(2,167,453..2,167,527)
excinuclease ABC
subunit UvrB
(2,167,632..2,169,641)

RH1

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(795,903..796,598)
hypothetical protein
(796,595..796,864)
DNA adenine methylase
(796,834..796,959)

1S607 family transposase
(796,993..797,619)
1S200/1S605 family element
transposase accessory protein
TnpB
(797,613..798,809)

DNA adenine methylase
(798,837..799,520)
BrnA antitoxin family
protein
(799,723..800,040)
BrnT family toxin
(800,000..800,287)

1S200/1S605_96

GNAT family N-acetyltransferase
(1,158,507..1,158,992)
DUF1778 domain-containing
protein
(1,158,989..1,159,261)

AEC family transporter
(1,159,613..1,160,518)

1S607 family transposase
(1,160,634..1,161,252)

glycoside hydrolase
family 3 protein
(1,161,720..1,163,513)
toprim domain-
containing protein
(1,163,848..1,164,912)
MBL fold metallo-
hydrolase
(1,165,007..1,166,005)

hypothetical protein
(1,510,272..1,510,730)
hypothetical protein

VOC family protein
(1,513,624..1,514,007)
DUF2913 family protein
(1,514,161..1,514,493)

iron-sulfur cluster
carrier protein ApbC
(1,516,778..1,517,632)
3-deoxy-manno-
octulosonate

1S6_292 1S6 family transposase cytidylyltransferase
po(:ﬁf\%)%ﬁ?r?égéilsbﬁiﬁise (1514,520..1,515,217) (1,518,124..1,518,897)
(1,512,059.1,513,063) gIutamate—l_—semlaldehyde 2,1- low molecular W_elght
B e aminomutase phosphotyrosine
(1,515,349..1,516,683) protein phosphatase
(1,518,894..1,519,358)
iron-sulfur cluster
VOC family protein carrier protein ApbC
hypothetical protein (1,513,624..1,514,007) (1,516,778..1,517,632)
(1,510,272..1,510,730) DUF2913 family protein 3-deoxy-manno-
hi/pot'heti.c.aly pr(;tein (1,514,1.61..1,514,493) _octulosonate
1S6_292 (1,510,938.1,511,435) 1S6 family transposase cytidylyltransferase
porp;hot;ilinééén syhthase (1,514,520..1_,515,217) (1,518,124..1,518,6.397)
(1,512,059.1,513,063) gIutamate—ll—semlaldehyde 2,1- low molecular W_elght
aminomutase phosphotyrosine
(1,515,349..1,516,683) protein phosphatase
(1,518,894..1,519,358)
1S200/1S605 family
. L element transposase
hypothetical protein typepgrg);;nr:illr;t';ﬁ)t(i'g )s(%ﬁtem accessory protein TnpB
(1,779,768..1,779,959) (1,781,480.1,781,722) (1,782,709..1,783,905)
putative toxin-antitoxin system tvpe Ii tox’in-a.r.l ti toxi’n svstem 1S607 family
new_343 toxin component, PIN family yp Y transposase

(1,780,377..1,780,796)
ethionine repressor-like protein
(1,780,796..1,781,035)

RelE/ParE family toxin
(1,781,715..1,782,002)
recombinase family protein
(1,782,090..1,782,656)

(1,783,899..1,784,525)
pyridoxal phosphate-
dependent
aminotransferase
(1,784,755..1,786,029)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(795,903..796,598)
hypothetical protein
(796,595..796,864)
DNA adenine methylase
(796,834..796,959)

1S607 family transposase
(796,993..797,619)
1S200/1S605 family element
transposase accessory protein
TnpB
(797,613..798,809)

DNA adenine methylase
(798,837..799,520)
BrnA antitoxin family
protein
(799,723..800,040)
BrnT family toxin
(800,000..800,287)
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1S200/1S605_96

hypothetical protein
(2,124,553..2,124,732)
helix-turn-helix transcriptional
regulator
(2,125,320..2,125,664)
hypothetical protein
2,125,707..2,126,201

1S200/1S605 family element
transposase accessory protein
TnpB
(2,126,614..2,127,615)
1S607 family transposase
(2,127,609..2,127,869)

DNA-binding protein
(2,128,013..2,128,336)
site-specific integrase
(2,128,700..2,129,239)
Gene: HKJ33_10025
(2,129,270..2,129,344)
excinuclease ABC
subunit UvrB
(2,129,449..2,131,458)

Riv5

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(719,173..719,868)

hypothetical protein
(719,865..720,134)

DNA adenine methylase
Pseudo
incomplete; partial on complete
genome; missing C-terminus

(720,104..720,229)

1S607 family transposase
(720,263..720,890)
transposase
(720,884..722,080)

DNA adenine methylase
(722,108..722,791)
hypothetical protein
(723,496..723,795)
hypothetical protein
(724,155..724,397)

1S200/1S605_96

GNAT family N-acetyltransferase
(1,042,083..1,042,568)
DUF1778 domain-containing
protein
(1,042,565..1,042,837)

AEC family transporter

1S607 family transposase
(1,044,210..1,044,828)

glycoside hydrolase
family 3 protein
(1,045,296..1,047,089)
toprim domain-
containing protein
(1,047,424..1,048,488)
MBL fold metallo-

new_343

(1,043,189..1,044,094) hydrolase
(1,048,583..1,049,581)
hypothetical protein type Il toxin-antitoxin system (16 4g22;p(1)82558 818)
(1,646,681..1,646,872) ParD family antitoxin ' ISYGO7"fa‘miI3;
putative toxin-antitoxin system (1,648,393..1,648,635)
transposase

toxin component, PIN family
(1,647,290..1,647,709)
ribbon-helix-helix domain-
containing protein
(1,647,709..1,647,948)

type Il toxin-antitoxin system
RelE/ParE family toxin
(1,648,628..1,648,915)
recombinase family protein
(1,649,003..1,649,569)

(1,650,812..1,651,438)
pyridoxal phosphate-
dependent
aminotransferase
(1,651,668..1,652,942)

1S200/1S605_96

recombinase family protein
(1,649,003..1,649,569)
type Il toxin-antitoxin system
RelE/ParE family toxin
(1,648,628..1,648,915)
type Il toxin-antitoxin system
ParD family antitoxin
(1,648,393..1,648,635)

transposase
(1,649,622..1,650,818)
1S607 family transposase
(1,650,812..1,651,438)

pyridoxal phosphate-
dependent
aminotransferase
(1,651,668..1,652,942)
type | secretion system
permease/ATPase
(1,653,347..1,655,509)
HIyD family type |
secretion periplasmic
adaptor subunit
(1,655,506..1,656,927)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(1,990,983..1,991,162)
helix-turn-helix transcriptional
regulator
(1,991,750..1,992,094)
hypothetical protein
(1,992,137..1,992,631)

transposase
(1,993,044..1,994,045)
1S607 family transposase
(1,994,039..1,994,299)

DNA-binding protein
(1,994,332..1,994,766)
site-specific integrase
(1,995,130..1,995,669)
Gene: 1UD19_08895
(1,995,700..1,995,774)
excinuclease ABC
subunit UvrB
(1,995,879..1,997,888)

RAAR14plum327

1S200/1S605_96

ends in contig node 72

1S200/1S605 family element
transposase accessory protein
TnpB
(57..1,042)

ends in contig node 72

new_343

transposase
(1..282)

recombinase family protein
(335..901)
type Il toxin-antitoxin system
RelE/ParE family toxin
(989..1,276)
type Il toxin-antitoxin system
ParD family antitoxin
(1,269..1,511)

ends in contig node 57
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1S200/1S605_96

beginning of contig node 1

transposase
(1..796)

hypothetical protein
(1,209..1,703)
helix-turn-helix
transcriptional
regulator
(1,746..1,964)
hypothetical protein
(2,410..2,865)

1o recombinase family protein h hetical .
3555 e e
type Il toxin-antitoxin system (1 o ) .
RelE/ParE famil - hypothetical protein
new 343 transposase elE/ParE family toxin (2,063.3,076)
- (2E2) (a1 ) recombinase family
type Il toxin-antitoxin system protein
ParD family antitoxin
(1,319..1,561) (3,208..3,321)
hypothetical protein
(1,209..1,703)
helix-turn-helix
i . transposase transcriptional
1S200/1S605_96 beginning of contig node 1 (1..796) ( regulator |
1,746..1,964
hypothetical protein
(2,410..2,865)
Tos14 recombinase family protein h hetical .
(385..951) ypothetical protein
s S (1,772..1,970)
type 1 toxin-antitoxin system - .
. . hypothetical protein
transposase RelE/ParE family toxin
LA (1.332) (1,039..1,326) (Znfeasie)
type 1 toxin-antitoxin system recomglrrcl)?zienfamlly
ParD family antitoxin
(1,319..1,561) (E20E2:00
excinuclease ABC subunit UvrB hypothetical protein
(56,093..58,102) (61,350..61,844)
Gene: KJA67_01785 1S607 family transposase helix-turn-helix
1S200/1S605_96 ) (58,20_7...5_8,281) (59,682..59,942) transcriptional
site-specific integrase transposase regulator
(58,312..58,851) (59,936..60,943) (61,887..62,105)
DNA-binding protein hypothetical protein
(59,215..59,649) (62,551..63,006)
recombinase family
protein
(800..1,366)
type Il toxin-antitoxin
transposase system RelE/ParE
Mal51 1S200/1S605_96 beginning of contig node 37 a 947) family toxin
v (1,454..1,741)
type |1 toxin-antitoxin
system ParD family
antitoxin
(1,734..1,976)
recomb|(r:3%s§ fla;rgé))/ protein hypothetical protein
type |1 toxin-antitoxin system (2’187."2’385) .
RelE/ParE famil : hypothetical protein
new 343 transposase elE/ParE family toxin (2,478.3.491)
N (utt57) (51,0 recombinase family
type Il toxin-antitoxin system protein
ParD family antitoxin
(1,734..1,976) (3,623..3,736)
hypothetical protein
(1,209..1,703)
helix-turn-helix
— . transposase transcriptional
1S200/1S605_96 beginning of contig node 1 (1..796) regulator
(1,746..1,964)
hypothetical protein
TOS5 (2,410..2,865)

new_343

transposase
(1.332)

recombinase family protein
(385..951)
type Il toxin-antitoxin system
RelE/ParE family toxin

(1,039..1,326)

type Il toxin-antitoxin system

ParD family antitoxin

(1,319..1,561)

hypothetical protein
(1,772..1,970)
hypothetical protein
(2,063..3,076)
recombinase family
protein
(3,208..3,321)
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hypothetical protein
(1,066..1,560)

beginning of contig transposase hypothetical protein
L ERTDIERTE o8 Xf_LSV4311017 (1.653) (1,603..1,947)
hypothetical protein
(2,267..2,722)
ChE hypothetical protein
(538..783)
beginning of contig transposase DNA invertase
2 JEALniEenE o8 Xf_LSV4311054 (1.474) (783..896)
hypothetical protein
(1,073..2,095)
ATCC35871 1 1S200/1S605_96 No protein No protein No protein
hypothetical protein CopG/. _Ar_c/MetJ family
transcriptional regulator
(71,805..71,996)
hypothetical protein (TeEilrTE TE)
1 new_343 yp P hypothetical protein ends in contig 00002
(72,414..72,833)
N . (73,752..74,039)
sycamoreSy-VA hyr;oztgggc%por;)ztem recombinase
(2555, 75072 (74,127..74,693)
transposase OrfB
- i (1..977) : )
2 1S200/1S605_96 beginning of contig 00063 site-specific integrase/resolvase ends in contig 00063
(971..1,204)
oxidoreductase AEC family transporter
(1,062,112..1,062,918) (1,068,252..1,069,157)
toprim domain-containing DUF1778 domain-
protein 1S607 family transposase containing protein
1 JZEDIERTE oF (1,063,952..1,064,922) (1,067,518..1,068,136) (1,069,509..1,069,781)
glycoside hydrolase family 3 GNAT family N-
protein acetyltransferase
(1,065,257..1,067,323) (1,069,784..1,070,263)
hypothetical protein type Il toxin-antitoxin system a 62};228[)(1)52253 572)
(1,625,273..1,626,307) ParD family antitoxin ! ISY607"fa’miI3)
conjugal transfer protein TrbJ (1,627,147..1,627,389) transposase
(1,626,426..1,626,677) type Il toxin-antitoxin system
2 NETLERS type 11 toxin-antitoxin system RelE/ParE family toxin a?i?gii?hggohg?
mRNA interferase toxin, (1,627,382..1,627,669) Py d phosp
. - : . ependent
RelE/StbE family recombinase family protein aminotransferase
(1,626,705..1,626,955) (1,627,757..1,628,323) (1,630,422..1,631,696)
pyridoxal phosphate-
AlmaEM3 . - dependent
S carD famityentimsing aminotransferase
(1,627,147..1,627,389) transposase t( ’e | s’ecre"tic’m s’ster31
3 1S200/1S605 96 |  tYPe I toxin-antitoxin system (1,628,340..1,629,572) yp Y
j . . . permease/ATPase
RelE/ParE family toxin 1S607 family transposase (1,632,101..1,634,263)
(1,627,382..1,627,669) (1,629,566..1,630,192) |’_” D fan.';ily ty’e |
recombinase family protein secr)étion per);plagmic
(1,627,757..1,628,323) ’
adaptor subunit
(1,634,260..1,635,681)
DNA-binding protein
hypothetical protein (1,979,976..1,980,410)
(1,976,619..1,977,074) site-specific integrase
helix-turn-helix transcriptional @ 97;rgg§pgs§7$9e 689) (1,980,774..1,981,313)
4 1S200/1S605_96 regulator I5667 fa’mil - t'rans’ 0sase tRNA-Val
(1,977,394..1,977,738) (1,979 683y1 979%43) (1,981,344..1,981,418)
hypothetical protein TR excinuclease ABC
(1,977,781..1,978,275) subunit UvrB
(1,981,523..1,983,532)
1 1S200/1S605_138 No protein No protein No protein
BB01 2 new_343 No protein No protein No protein
3 1S200/1S605_96 No protein No protein No protein
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BBO08-1

new_189

outer membrane protein
assembly factor
(624,845..626,602)
translocation/assembly module
TamB
(626,599..630,420)
methylisocitrate lyase
(631,180..632,076)

site-specific integrase
(632,467..633,297)
hypothetical protein
(633,559..633,807)
hypothetical protein
(633,822..634,955)
DUF2523 domain-containing
protein
(634,955..635,296)
hypothetical protein
(635,300..636,355)
hypothetical protein
(636,827..636,994)
hypothetical protein
(637,060..637,263)

hypothetical protein
(637,338..637,598)

hypothetical protein
(637,842..638,429)

hypothetical protein
(638,689..638,889)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(720,675..721,832)

hypothetical protein
(721,836..722,243)

hypothetical protein
(722,240..723,436)

1S607 family transposase
(723,487..724,113)
transposase
(724,107..725,300)

hypothetical protein
(725,331..726,512)
terminase family
protein
(726,515..727,933)
hypothetical protein
(727,839..728,165)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(728,165..728,422)
hypothetical protein
(728,901..729,254)
phage holin family protein
(729,256..729,510)

1S607 family transposase
(729,569..730,195)
transposase
(730,189..731,421)

type Il toxin-antitoxin
system RelE/ParE
family toxin
(732,092..732,379)
type Il toxin-antitoxin
system ParD family
antitoxin
(732,372..732,614)
Tn3 family transposase
(732,847..733,011)

phage holin family protein
(729,256..729,510)
1S607 family transposase

recombinase family protein
(731,438..732,004)
type Il toxin-antitoxin system
RelE/ParE family toxin

Tn3 family transposase
(732,847..733,011)
TauD/TfdA family

T B4 (729,569..730,195) (732,092..732,379) o
transposase ype |1 toxin-antitoxin system ParD O
(730,189..731,421) family antitoxin AE(%Z‘T;g’ ;?5”82‘5’; ter
(732,372..732,614) e
hypothetical protein
(1,206,679..1,206,882)
hypothetical protein Il toxi Lo
(1,206,948..1,207,115) type t‘;x'”'im“’x';”
hypothetical protein hypothetical protein systignm“e rr’loxin a
(1,204,348..1,204,518) (1,207,587..1,208,642) @211 530y1 211,853)
replication initiation factor DUF2523 domain-containing VAR
- - : . antitoxin MazE family
new_189 domain-containing protein protein

(1,205,134..1,206,279)
hypothetical protein
(1,206,353..1,206,664)

(1,208,646..1,208,987)
hypothetical protein
(1,208,987..1,210,120)
hypothetical protein
(1,210,135..1,210,404)
site-specific integrase
(1,210,666..1,211,496)

protein
(1,211,850..1,212,071)
DUF3693 domain-
containing protein
(1,212,320..1,212,566)

1S200/1S605_96

GNAT family N-acetyltransferase
(1,359,448..1,359,927)
DUF1778 domain-containing
protein
(1,359,930..1,360,202)

AEC family transporter
(1,360,554..1,361,459)

1S607 family transposase
(1,361,575..1,362,193)

glycoside hydrolase
family 3 protein
(1,362,388..1,364,454)
DNA primase
(1,364,789..1,365,761)
oxidoreductase
(1,366,795..1,367,601)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(1,396,926..1,397,108)
hypothetical protein
(1,397,289..1,397,984)
hypothetical protein
(1,398,060..1,398,479)

hypothetical protein
(1,398,483..1,398,995)
hypothetical protein
(1,398,988..1,401,474)
site-specific DNA-
methyltransferase
(1,401,459..1,401,980)

lysozyme
(1,402,080..1,402,574)
transposase
(1,402,611..1,403,843)
1S607 family
transposase
(1,403,837..1,404,463)
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hypothetical protein
(720,675..721,832)
hypothetical protein

1S607 family transposase
(723,487..724,113)

hypothetical protein
(725,331..726,512)
terminase family

1S607 family transposase
1184..1789

e JEALniEenE o8 (721,836..722,243) transposase . 20 e
hypothetical protein (724,107..725,300) T
hypothetical protein
(722,240..723,436) (727,839, 728.165)
DNA adenine methylase hypothetical protein
(1,675,866..1,676,657) hypothetical protein (1,681,407..1,681,643)
hypothetical protein (1,678,087..1,678,599) hypothetical protein
E JEZ0T15608, 26 (1,676,893..1,677,588) hypothetical protein (1,681,640..1,682,074)
hypothetical protein (1,678,592..1,681,417) transposase
(1,677,664..1,678,083) (1,682,094..1,683,286)
pyridoxal phosphate-
dependent
n n 8 - aminotransferase
hypothetical protein hypothetical protein (1,684,136..1,685,410)
(1,678,087..1,678,599) (1,681,640..1,682,074) type | secretion system
hypothetical protein transposase
= JEZ0T15608, 26 (1,678,592..1,681,417) (1,682,094..1,683,286) (1‘):{:;“89;‘;9/1%5"";861)
hypothetical protein 1S607 family transposase |’_" D fan.1.ily ty1e I
(1,681,407..1,681,643) (1,683,280..1,683,906) Secrﬁtion pezpla”smic
adaptor subunit
(1,687,978..1,689,399)
DNA-binding protein
hypothetical protein (2,032,503..2,032,937)
(2,029,147..2,029,602) transposase site-specific integrase
helix-turn-helix transcriptional (2,031 210p2 032,216) (2,033,301..2,033,840)
11 1S200/1S605_96 regulator |8667 fa{mil ..t;'ans’ osase Gene: KBP48_09185
(2,029,922..2,030,266) 203 210y2 032""170) (2,033,871..2,033,945)
hypothetical protein PEmE TS excinuclease ABC
(2,030,309..2,030,803) subunit UvrB
(2,034,050..2,036,059)
conserved hypothetical protein a 3Gggn7eé7pli_3%3178392) phage-related protein
(1,385,671..1,386,093) 1Ger‘1e' PD 119’)1 1,389,198..1,389,476
Temeculal 1 1S200/1S605_96 °°”S‘Z;";geho{)%‘“{‘ggga;g)"te'” (1,387,986..1,388,482) p{‘ggg';f‘tid?,ggo;;é”
truncated phage-related protein LR gll*nagi-rraeslsted S phage-related protein
(1,386,537..1,386,770) 1388330, 1989.201 1,389,925..1,391,343
transposase, 1S605 OrfB family Pseudo
conserved hypothetical protein (1396328-1397206) 1398 134.1 398,742
M23 1 1S200/1S605_96 SRR el B 05 PRl VRR-NUC domain
- conserved hypothetical protein (1,397,216..1,397,533) protein
(1,396,078..1,396,311) Pseudo
(1,397,527..1,398,125) 1398739..1399017
transposase (1396369..1397247) hvpothetical protein
DUF3277 family protein helix-turn-helix domain- yp P
(1,395,672..1,396,109) containing protein (1397413- el e, L ek 28
ChER L TS 26 DUF3383 domain-containing 1397574) \éoRrstall\lnllJan c:)c;?t?i?\-
protein (1396119-1396352) 1S607 family transposase Pseudo
3 (1,397.568..1,398,173) 1,398,780..1,399,058
g . . hypothetical protein
S D(‘iggggf;”;'%grf;g)'” transposase (1396390..1397595) | 1,398,205..1,398,804
@ 1IVIA5235 1 1S200/1S605_96 R 1S607 family transposase VRR-NUC domain-
= DUF3383 family protein A .
(1397589..1398194) containing protein
(1396140-1396361) 1.398 801..1.399.079
Transcriptional
regulator
15667..15966
replication protein transposase chromosome
12,015..12,926 (14011..15207) partitioning protein
L [T 28 Protein kleE 1S607 family transposase ParA 15,969..16,733
13650..13970 (15201..15452) chromosome
partitioning protein
CFBP8071 ParB
16,730..17,761
hypothetical protein
VRR-NUC domain-containing 3017..3238
protein (299..577) DUF3277 domain-
2 1S200/1S605_96 | hypothetical protein (574..1,173) t{?g;pg;%sée containing protein

3,248..3,669
hypothetical protein
3,765..4,187
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Bakersfield-1

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(1,394,644..1,395,066)
DUF3277 family protein
(1,395,063..1,395,500)
DUF3383 domain-containing
protein
(1395510..1395731)

transposase (1395760..1396965)
1S607 family transposase
(1396959..1397564)

hypothetical protein
1,397,575..1,398,174
VRR-NUC domain-
containing protein
1,398,171..1,398,449

Bakersfield-11

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(1,411,795..1,412,217)
DUF3277 family protein
(1,412,214..1,412,651)
DUF3383 family protein
(1412661..1412882)

transposase (1412911..1414116)
1S607 family transposase
(1414110-1414715)

hypothetical protein
1,414,726..1,415,325
VRR-NUC domain-
containing protein
1,415,322..1,415,600
DUF1640 domain-
containing protein
(1,415,602..1,415,964)

Bakersfield-13

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(1,394,555..1,394,977)
DUF3277 family protein
(1,394,974..1,395,411)
DUF3383 family protein
(1395421..1395642)

transposase (1395671..1396876)
1S607 family transposase
(1396870..1397475)

hypothetical protein
1,397,486..1,398,085
VRR-NUC domain-
containing protein
1,398,082..1,398,360
DUF1640 domain-
containing protein
(1,398,362..1,398,724)

Bakersfield-14

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(1,394,290..1,394,712)
DUF3277 family protein
(1,394,709..1,395,146)
DUF3383 family protein
(1395156..1395377)

transposase (1395406..1396611)
1S607 family transposase
(1396605-1397210)

hypothetical protein
1,397,221..1,397,820
VRR-NUC domain-
containing
1,397,817..1,398,095
DUF1640 domain-
containing protein
(1,398,097..1,398,459)

Bakersfield-8

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(1,411,205..1,411,627)
DUF3277 family protein
(1,411,624..1,412,061)
DUF3383 family protein
(1412071..1412292)

transposase (1412321..1413526)
1S607 family transposase
(1413520..1414125)

hypothetical protein
1,414,136..1,414,735
VRR-NUC domain-
containing protein
1,414,732..1,415,010
DUF1640 domain-
containing protein
(1,415,012..1,415,374)

1S200/1S605_96

ParB/RepB/Spo0J family
partition (14,635..15,666)
ParA family protein
(15,663..16,427)

1S607 family transposase
16941..17195
1S200/1S605 family element
transposase accessory protein

replication protein
(19,446..20,357)

transcriptional regulator TnpB fgg;%'nllg;i%
(16430..16729) 17189..18385 ( " )
DNA polymerase
3193..3520
XYL2153/18 hypothetical protein (Ternima en el nodo 44)
(262..684) transposase hypothetical protein
DUF3277 family protein (1378p2583) 26..169
1S200/1S605_96 (681..1,118) 1S607 famil ”trans osase (Inicia en el nodo 45)
DUF3383 domain-containing y p DUF596 domain-
. (2577..3182) e .
protein containing protein
(1128..1349) (335..712)
hemagglutinin
(722..1,099)
ParB/RepB/Spo0J family PO dEE
artition protein et U
P p 1S607 family transposase (Termina en el contig 35)
() 17279..17533 diguanylate cyclase
1S200/1S605_96 ParA family protein - EUEMPELD &)
(16,001..16,765) transposase - 1..1,305 )
D 17527..18723 (Inicio del contig 36)
transcriptional regulator M23 famil tid
(16768..17067) Y peptidase
(1,405..2,262)
Se termina en el anterior
XYL1732 (Contig 68)
hypothetical protein transcriptional
(135..557) transposase regulator
DUF3277 family protein (1251..2456) (1..248)
JEZLDIERLE oF (554..991) 1S607 family transposase (Inicio del Contig 69)
DUF3383 family protein (1001- (2450..3055) hypothetical protein
1222) 331..783

hypothetical protein
917..1,456
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1S200/1S605_96

cation transporter
18,604..19,506
dihydrolipoyl dehydrogenase
(20,250..21,767)

(Fin del contig 29)
protein kleE
393..713
(Inicia en contig 30)

transposase
(754..1950)

1S607 family transposase
(1944..2198)

transcriptional
regulator
2410..2709
ParA family protein
2,712..3,476
ParB/RepB/Spo0J

family partition

3,473..4,504

capsid protein

ALense (2,405..2,533)
hypothetical protein DUF3383 family protein
(2,553..2,804) 1859..2080
hypothetical protein transposase DUF3277 family protein
JEZOTI5608 26 (2,930..3,241) 625..1830 2,090..2,527
(Terminan en contig 61) hypothetical protein
1S607 family transposase 2,524..2,946
26..631
(Inicia en contig 62)
protein kleE
. (18426..18746)
ParB/ RiPtB/ Spoog f_amlly 1S607 family transposase (Termina en el nodo 26)
p(?z gé%nlpsrcéﬁeé)n 16941..17195 integrase
1S200/1S605_96 ParA family protein 15200/15605 family element _(1.193)
= (15,663..16.427) transposase accessory protein (Inciaen _eI nodo 27_)
transcri’ptioﬁal ’regulator 171;—; p1I633385 hypot?ggcilegrotem
(16430..16729) " ( pi'l'in )
XYL2107/18 (1,534..2,076)
DNA polymerase
hypothetical protein 3193..3520

1S200/1S605_96

(262..684)
DUF3277 family protein
(681..1,118)
DUF3383 domain-containing
protein
(1128..1349)

transposase
(1378..2583)

1S607 family transposase
(2577..3182)

(Termina en el nodo 47)
hypothetical protein
26..169
(Inicia en el nodo 48)
DUF596 domain-
containing protein
(335..712)

TemeculalStar

1S200/1S605_96

hypothetical protein
1,673..2,349
(Termina Contig 48)
DNA polymerase

(1..238)

(Inicia en contig 49)

1S607 family transposase

249..854

transposase
848..2053

DUF3383 domain-
containing protein
2082..2248
(Termina en contig 49)
hemagglutinin
139..528
(Inicia contig 50)

1S200/1S605_96

ParB/RepB/Spo0J family
partition protein
(8,511..9,542)
chromosome partitioning protein
ParA
(9,539..10,303)
transcriptional regulator

1S607 family transposase
10817..11071
transposase
11065..12261

protein kleE
(12302..12622)
replication protein
(13,323..14,234)

TemeculaL (10306..10605)
conjugal transfer protein TrbN AL antirepressor
(1..489) protein
) S transposase 1.114
12001560596 | /Pe Cﬁgigi%a$¥gtra”5fer (16..654) (Inicia Contig 103)
p (495.833) (Esta solo en el contig 102) single-stranded DNA-
I binding protein
(Termina contig 101) 181.627
hypothetical protein
(1,402,647..1,403,069) trang?)fizerf}l_ﬁgﬁz(esgéﬁf“l) hypothetical protein
DUF3277 family protein TERTIRE R 1,405,560..1,406,177
Stag’s Leap 1S200/1S605_96 (1,403,066..1,403,503) (1404807 91204968) VRR-NUC domain-
DUF3383 domain-containing 1S607 famil “trans osase containing
protein y transp 1,406,174..1,406,452
(1,404,962..1,405,567)
(1403513..1403746) o
1S605 family transposase OrfB
. . (248.7039"2487917) truncated phage-related
hypothetical protein 1S605 family transposase OrfB DNA polymerase
GB514 1S200/1S605_96 2,486,684..2,486,896 (2488083..2488244) 2.488,836.2.489 453

hypothetical protein
(2486789..2487022)

site-specific integrase/resolvase
(2,488,238..2,488,462)
hypothetical protein
(2,488,492..2,488,734)

VRR-NUC domain-
containing protein
2,489,450..2,489,728
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(Se termina en el anterior

helix-turn-helix domain- Nodo 560)
containing protein redox-regulated
(884..1,144) ATPase YchF
helix-turn-helix transcriptional S200/1S605 family element 1..639
regulator transposase accessory protein (Incia en el Nodo 561)
TPD3 1S200/1S605_96 1.230..1,988 TnpB tRNA-Tyr
hypothetical protein 1..1,181 828..913
2,149..2,450 tRNA-Gly
(Final del nodo 557 no hay el 559) 947..1,020
(Inicia en el siguiente Nodo 560) tRNA-Thr
1,063..1,138
(Se termina en el anterior
. : do 388)
hypothetical protein DUIEfW .
(1,380..1,895) L .
(Termina nodo 386) contaéggn%ggrotem
DNA polymerase | 1S200/1S605 family element (Inicia en el .r.10do 390 no
TPD4 1S200/1S605 96 ) (1..212) ) transposase accessory protein hay nodo 389) !
- (Termina nodo 387 y solo tiene esta TnpB 50S ribosomal protein
proteina) 702..1,907 U3 P
1S607 family transposase 1.004.1.198
103..708 A D
(Incia en nodo 388) ketoacyI-A;(IIIP synthase
1,293..2,267
hypothetical protein hypoztréthécgl 2p6r5ote|n
(1..157) 1S200/1S605 family element VRR-YNUEZ c’Jomain-
DUF3277 family protein transposase accessory protein containing protein
GV156 1S200/1S605_96 (154..591) (851..2,056) 3262 %% 40
DUF3383 domain-containing 1S607 family transposase DUFY164(.). domain-
DG (CUE24255) containing protein
(Eun. 622 (3,542..3,904)
hypothetical protein h . .
ypothetical protein
Ddégg?%g%;ﬁg?’;fg’t)em transposase (1,364,399..1,365,604) |  1,366,214..1,366,813
GV230 1S200/1S605_96 (1,363,702..1,364,139) 1S607 family transposase VRR-NUC domain-
DUi:33é3f T (1,365,598..1,366,203) containing protein
ST 1,366,810..1,367,088
(1,364,149..1,364,370) oo
hypothetical protein hypg[ r(l)%gcgl 6p8r40)te|n
5 6.’084"6’8.09 5 cell filamentation
1S200/1S605_138 | Transcriptional activator TraM putative transposase 7,770..8,984 protein (9,711..10,064)
6,809..7,261 L
hypothetical protein 7,511..7,762 Pa(rl% flzr;"lylplrgg'”
Site-specific DNA recombinase
(2,182..2,739)
hypothetical protein (2,730..2,924)
Antirestriction protein Predi_cted nucle_ase, C(_)ntain_s PI_N Helix—turn—h_eli_x
285.710 domain, potential toxin-antitoxin domam-cor_\tammg
h otheti.c.al rotein system component (2,929..3,303) protein
new_343 yp 978.1 255 Uncharacterized conserved 4,393..4,668
DM 10026 hypothetical protein protein, DUF433 family putative addiction

(1,429..2,061)

(3,300..3,530)
Uncharacterized conserved
protein, DUF4415 family
(3,736..4,041)
hypothetical protein (4,028..4,318)

module killer protein
4,779..5,099

1S200/1S605_138

probable addiction module
antidote protein
5,229..5,555
hypothetical protein
(5,697..6,941)
putative transposase
(7,029..7,445)

transposase, 1S605 OrfB family,
central region
7,528..8,625
misc_RNA:HgcC family RNA
8,613..8,730

hypothetical protein
8,794..8,921
(Termina en cotig 35)
hypothetical protein
155..433
(Inicia en contig 36)
hypothetical protein
456..647
hypothetical protein
668..1,012
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1S200/1S605_96

Resolvase, N terminal
47..472
hypothetical protein
505..726
Helix-turn-helix domain-
containing protein

transposase, 1S605 OrfB family,
central region
1,131..1,925

Protein of unknown
function 1,942..2,126
(Termina contig 50)
proteic Killer
suppression protein
242..523
(Inicia contig 51)
addiction module

ATCC 35879

1S200/1S605_96

protein
1,414,027..1,414,389x
VRR-NUC domain-containing
protein
(1,414,391..1,414,669)
hypothetical protein
(1,414,666..1,415,265)

1S607 family transposase
1,415,276..1,415,881
1S200/1S605 family element
transposase accessory protein
TnpB
1,415,875..1,417,080

720..881 antidote protein, HigA
family
534..809
DUF1640 domain-containing DUF3383 domain-

containing protein
1,417,109..1,417,330
DUF3277 family protein
1,417,340..1,417,776
hypothetical protein
1,417,773..1,418,195

CFBP7970

1S200/1S605_138

chromosome partitioning protein
ParB
14,770..15,801
conjugal transfer protein TraO
15,899..16,252
hypothetical protein
16,279..16,875

transposase
(16,979..18,193)

1S200/1S605 family
transposase
18,216..18,629
conjugal transfer
protein TraM
(18,702..19,154)
conjugal transfer
protein TraL
(19,154..19,879)
hypothetical protein
(19,879..20,268)

new_343

transcriptional regulator
33,215..33,472
hypothetical protein
33,497..33,694
YkgJ family cysteine cluster
protein
(33,666..34,298)

recombinase family protein
(34,419..34,976)
hypothetical protein
(34,967..35,161)
hypothetical protein
(35,166..35,540)
DUF433 domain-containing
protein
(35,537..35,767)
toxin-antitoxin system, antitoxin
component
(35,973..36,278)
BrnT family toxin (36,265..36,555)

hypothetical protein
36,732..36,905
type Il toxin-antitoxin
system RelE/ParE
family toxin
37,016..37,336
DNA-binding protein
37,466..37,792

1S200/1S605_138

type Il toxin-antitoxin system
RelE/ParE family toxin
37,016..37,336
DNA-binding protein
37,466..37,792
hypothetical protein
(37,934..38,845)

1S200/1S605 family transposase
(39,266..39,682)
transposase
39,705..40,862

conjugal transfer
protein TrbN
(40,958..41,458)
(Termina contig 21)
hypothetical protein
(1..160)
(Inicia contig 22)
hypothetical protein
(424..772)
tRNA uridine-5-
carboxymethylaminome
thyl(34) synthesis
GTPase MnmE
(1,007..2,362)

1S200/1S605_96

type Il toxin-antitoxin system
MgsA family antitoxin
1,199..1,600
phage baseplate assembly protein
\%

(1,669..2,256)
(Termina contig 50)
hypothetical protein
(1..170)

(Incia en contig 51)

transposase
(199..1,404)
1S607 family transposase
(1,398..2,003)

Se termina en el anterior
contig 51
hemagglutinin
(1..2,070)
(Inicia contig 52 solo hay
estey en el 53 es el
mismo)
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HigA family addiction module
antidote protein
(1,633..1,908)

hypothetical protein
1,919..2,106
(Termina nodo 42)

type Il toxin-antitoxin system transposase DUF769 domain-
RelE/ParE family toxin (104..1,309) containing protein
NI EREDIEELE 08 (1,919..2,200) 1S607 family transposase 113..478
phage baseplate protein (1,303..1,908) (Incia nodo 43)
2,398..2,639 DUF596 domain-
(Termina nodo 41) containing protein
Inicia en el siguiente Nodo 42 483..872
hypothetical protein
(14,509..15,105)
conjugal transfer protein TralL 1S200/1S605 family transposase co;:ggeai\:]tﬁr;ger
1S200/1S605_138 . LB A - (02 753,15 i) (15,132..15,485)
conjugal transfer protein TraM transposase chromosome
12,230..12,682 13,191..14,405 P .
partitioning protein
ParB
(15,583..16,614)
recombinase family protein
(2,179..2,736)
hypothetical protein (2,727..2,921)
. hypothetical protein (2,926..3,300)
transcrgo;éoriazlggulator DUF433 domair_\-containing type 1 toxin-antitoxin
hypothet.i.ca'll protein protein system_ReIE/I_:’arE
new_343 1,257.1,454 ) _(3,2_97..3,527) o family toxin
: ; toxin-antitoxin system, antitoxin 4,776..5,096
YkgJ family cysteine cluster A .
protein component DNA-binding protein
(1,426..2,058) 5 (3,733..4_1,038)_ 5,226..5,552
rnT family toxin
(4,025..4,315)
hypothetical protein
CFBP8082 4,492..4,665
conjugal transfer
protein TrbN
(8,718..9,218)
(Termina en contig 36)
DNA-binding protein 15200/ ISG((;SOfZa(;m;I)!1 ;gnsposase 4-phoiE:r?s;3f§p;§2he|nyl
1S200/1S605_138 5,226..5,552 e
hypothetical protein transposase . — .
(5,694..6,605) 7,465..8,622 _(In|C|a en contig 37)
e ribosomal RNA small
subunit
methyltransferase G
756..1,394
DUF2815 domain-containing = term(l:noanttein eE:7anter|or
FLEE h otheticgl rotein
15..581 transposase YP a 8605)
hypothetical protein (199..1,404) L .
TS 26 572..2,179 1S607 family transposase pﬂgz‘:}%iggo?ggtiﬁa?o)n
(rt]e”g't?]ifizaclon:g‘]t;? SRR D) protein Bet (863..1,789)
yp p hypothetical protein
(@, 270) (1,805..2,089)
(Inicia en contig 57) T
hypothetical protein hypothetical protein
30..170 1,919..2,106
hypothetical protein transposase (Termina nodo 50)
157..339 (104..1,309) hypothetical protein
VI JEZTI560, 26 Replication initiation factor 1S607 family 1..1,437
1,118..2,196 (1,303..1,908) (Inicia nodo 51)
(Termina en nodo 49) DNA polymerase
Inicia en el siguiente Nodo 50 1,439..2,035
hypothetical protein
hypothetical protein (Tesr,rygizn3é.s(’)?jto31)
(892..1,314) b .
DUF3277 family protein transposase antitoxin be_]A family
y D (2,008..3,213) protein
OK3 1S200/1S605_96 (1,311..1,748) 15607 family transposase 444, 632

DUF3383 domain-containing
protein
(1,758..1,979)

(3,207..3,812)

(Inicia Nodo 32)
cell filamentation
protein Fic

629..1,240
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DUF3277 family protein
(1,363,247..1,363,684)

transposase (1,363,944..1,364,822)
helix-turn-helix domain-
containing protein

hypothetical protein
1,365,741..1,366,358

WM1-1 1S200/1S605_96 DUF3383 domain-containing (1.364,988..1,365,149) VRR-NUC domain-
protein I5667 fa’mil)./. t}ans’r)osase containing protein
(1,363,694..1,363,927) (1,365,143.1,365,748) 1,366,355..1,366,633
rophage protein Se termina en el anterior
prophage p contig 187
(428..775) s
SR Subtilisin serine
transcriptional regulator transposase rotease
747..1,502 (108..902) le 937)
(Contig 183 mas cercano no hay site-specific integrase-resolvase S
1S200/1S605_96 185) (1.307..1,528) (Contig 191 el mas
. A cercano)
Integrase XerC site-specific integrase-resolvase . .
(1..416) (1,561..1,782) hypothetical protein
. " . mE (1,736..2,050)
(Solo tiene este en contig 186) . .
Inicia en el siguiente contig 187 pfpeiiebiel o
(1,736..2,050)
hypothetical protein
EB92.1 Soluble lytic murein transposase 2,148._.3,392
transglycosylase regulatory (464..1,627) transcriptional
1S200/1S605_138 protein tran.s‘ (‘mse regulator
1..368 L 692p2 s (3,534..3,860)
(Inicia contig 242) B ypothetical protein
(3,990..4,310)
yfERE e P hypothetical protein
21,447..22,172
g : (24,451..25,047)
hypothetical protein - .
22,172..22,624 transposase ifgedvabieel sl
1S200/1S605_138 T . (25,074..25,427)
hypothetical protein 23,133..24,347 transcriotional
(22,443.22,808) s
hypothetical protein (Zsrggg Iggog%)
22,874..23,125 e
hemagglutinin Se termina en el anterior
1..495 . contig 100
DUF596 domain-containing e famll I);;gansposase DNA primase
CFBP8356 1S200/1S605_96 protein tran.s. osase 1..254
507..902 558 ri 186 (Inicia en contig 101)
(Termina en contig 99) . hypothetical protein
Inicia en el siguiente contig 100 672..1,173
1S200/1S605 family
transposase
(1,256,628..1,256,993)
helix-turn-helix
S41 family peptidase domain-containing
(1245818..1247416) protein
S8 family serine peptidase WIS (1’25.2’151"1’.252'900) 1,257,057..1,257,350
1S200/1S605_138 S8 family serine peptidase
(1,248,692..1,251,319) 1.053.332. 1 256.445 transposase
hypothetical protein TR 1,257,364..1,257,588
1,251,388..1,251,768 conjugal transfer
protein
(1,257,630..1,257,986)
hypothetical protein
e (1258291..1258545)
transposase helix-turn-helix domain- conjugal transfer
containing protein protein
1S200/1S605_138 (1,252,151..1,252,900) 1,257,057..1,257,350 (1,257,630..1,257,986)
S8 family serine peptidase h hetical 5
1953 3321 256.445 transposase ypothetical protein
" — 1,257,364..1,257,588 (1258291..1258545)
hypothetical protein
(1419383.1419805) transposase (1420499, LAZL3TY) | hypothetical protein
DUF3277 family protein ARG BeET 1,422,296..1,422,913
1S200/1S605_96 (1,419,802..1,420,239) (1.421,543 91‘121 704) VRR-NUC domain-
DUF3383 domain-containing I5667 fa’mil “t‘rans’ R containing protein
protein (L421 698y1 422203) 1,422,910..1,423,188
(1,420,249..1,420,482) o
{RNA-Val /|nference:E):cI)S;'AENCE: similar
63,'885..63,959 sequence:RefSeq:WP_004083929. hypothetical protein
co33 1S200/1S605 96 integrase 1 (67,126..67,623)

(63,966..64,541)
hypothetical protein
(64,913..65,236)

65,380..65,640
transposase
65,634..66,718

hypothetical protein
(67,666..67,857)
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1S200/1S605_138

topoisomerase |

1,534,215..1,534,571
conjugal transfer protein
1,534,549..1,534,836
transposase

1,534,761..1,535,084

serine protease
(1,535,267..1,537,996)
hypothetical protein
1,538,004..1,538,504

transposase 1S609
1,538,857..1,539,636

hypothetical protein
(1,539,997..1,540,089)
erine protease
1,540,089..1,542,815
Peptidase S41
1,544,083..1,545,693

AU hypothetical protein
(2,461,210..2,461,518)
hypothetical protein transposase
(2,459,043..2,459,465) (2,461,550..2,461,774)
1S200/1S605 96 hypothetical protein transposase 1S605 DNA invertase
- (2,459,462..2,459,899) (2,460,362..2,461,231) (2,461,804..2,462,154)
hypothetical protein hypothetical protein
(2,459,909..2,460,025) 2,462,239..2,462,838
hypothetical protein
(2,463,115..2,463,405)
hypothetical protein
conjugal transfer protein transposase, 1S605 orfB family 14,704..15,465
10,433..11,830 (12,537..13,703) hypothetical protein
JANTIEEE 15 conjugal transfer protein TrbN transposase family protein (15,607..15,933)
11,836..12,441 13,765..14,133 hypothetical protein
(16,063..16,383)
transcriptional
CopG/Arc/MetJ family repressor
transcriptional regulator (18,939..19,196)
new_343 17,678..17,920 recombinase 18,288..18,854 antirestriction protein
hypothetical protein (19,464..19,889)
17,913..18,200 DNA primase
(20,013..20,337)
Mul-MD S605 family transposase
OrfB (3,368..3,529)
hypothetical protein
(3,523..4,062)
hypothetical protein (Termina en contig 29)
(1,207..1,629) ABC transporter
hypothetical protein 1S605 family transposase OrfB related protein
JAEDIERLE oF (1,626..2,063) (2,460..3,203) (38..1,975)
hypothetical protein (Inicia en contig 30)
(2,073..2,306) TonB-dependent
receptor
2,098..4,518
DSBA oxidoreductase
(4,608..5,246)
transposase
833,581..833,949
hypothetical protein hypothetical protein
829,929..830,243 834,520..835,281
conjugal transfer protein transposase 15609 addiction module
T e 12 830,249..831,646 (832,302..833,519) antidote protein
conjugal transfer protein TrbN (835,423..835,722)
831,652..832,257 addiction module
antitoxin RelB
(835,879..836,199)
MUL0034 transporter antitoxin topoisomerase

new_343

(837,579..838,484)
hypothetical protein
(838,495..839,394)
hypothetical protein
(839,593..839,739)

839,990..840,232

plasmid stabilization protein ParE
840,225..840,512
DNA invertase
840,600..841,166

(841,475..842,540)

membrane protein

(842,635..843,633)
hypothetical protein
(843,765..844,451)

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(1,128,391..1,128,813)
hypothetical protein
(1,128,810..1,129,247)
hypothetical protein
(1,129,257..1,129,490)

transposase 1S605
(1,129,507..1,130,387)

hypothetical protein
(1,130,552..1,130,713)
resolvase
(1,130,707..1,131,280)
hypothetical protein
1,131,306..1,131,923
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pauca

1S200/1S605_96

two-component system,
regulatory protein
338,428..339,123
two-component system, sensor
protein
339,107..340,489
periplasmic iron-binding protein

transposase OrfA

341,646..341,960
Gene: XF_0326

341,991..342,965

hypothetical protein
(343,099..343,260)

hypothetical protein
(343,458..343,844)

hypothetical protein
(343,885..343,989)

9a5¢ 340,558..341,529
hypothetical protein conserved hypothetical
(526,772..527,065) protein
conserved hypothetical protein t;ggsg)solsassggcgg? 530,235.,530,642
1S200/1S605_96 (527,049..527,336) . ,001.. O 2 fimbrillin
hypothetical protein (AN pIERzEES (OIF (530,636..531,196)
(527,619..527,963) SIS fimbrillin
(531,197..531,760)
addiction module antitoxin RelB hypothetical protein
190,770..191,066 971..1,354
addiction module antitoxin transposase fimbrial protein
EREDIEELE o8 191,069..191,362 1..850 (1,385..1,908)
(Termina en el contig 3) hypothetical protein
Inicia en el siguiente contig 4 (1,805..2,368)
pemk protein
transposase (2,445..2,771)
relaxase (729..1,886) antitoxin
JAUTIEEE 15 1..27,256 transposase (2,768..3,031)
B111 1,909..2,325 toxin
(3,088..4,188)
Se termina en el anterior
contig 24
hypothetical protein IR FrotEn
1S200/1S605_96 LBl TR (Inicia(iﬁgc%%)ti 25)
= hypothetical protein (21,607..22,184) h hetical 92
20.728.21 114 ypothetical protein
' ' 813..995
hypothetical protein
(1,121..1,321)
Ll pallie e hypothetical protein
(1..1,390)
. 971..1,354
S A 6l sty L transposase fimbrial protein
1S200/1S605_96 phage(ltaélzgg’otem 1.850 (1,385..1,908)
(Termina Contig 14) hypatgggcazll f7r20)te|n
Inicia en el siguiente Contig 15 T
hypothetical protein hypothetical protein
CVC0251 77.334 (1,175..1,561)
hypothetical protein transposase hypothetical protein
SIS0 KD (624..837) 1..682 (2,333..2,788)
(Termina en contig 51) hypothetical protein
Inicia en el siguiente Contig 52 2,998..3,186
hypothetical protein transposase pemk protein
TR (68 (15,465..16,13) (17,536..18,693) (19,252.19,578)
= relaxase transposase antitoxin
16,441..17,445 18,716..19,132 (19,575..19,838)
Se termina en el anterior
Contig 4
hypothetical protein addiction module
187,476..188,039 antitoxin
fimbrial protein transposase (68..361)
JEZLDIERLE oF 188,040..188,600 (189,098..189,840) (Inicia en contig 5)
hypothetical protein addiction module
(188,594..188,977) antitoxin RelB
(364..660)
AR hypothetical protein
906..1,157
Se termina en el anterior
Contig 23
hypothetical protein DNA-dependent
19,498..19,953 transposase helicase 11
[T 28 hypothetical protein (21,610..22,184) 468..2,654

20,731..21,117

(Inicia en contig 24)
acetyl-CoA carboxylase
(2,831..4,198)
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1S200/1S605_96

transcriptional regulator
336,018..336,713
histidine kinase
336697..338079
ABC transporter substrate-
binding protein

hypothetical protein
339,188..339,550
transposase
339,680..340,555

hypothetical protein
(341,048..341,434)

hypothetical protein
(342206..342661)

J1lal2 338,079..339,119
hypothetical protein hypothetical protein
(523,605..523,922) hypothetical protein 527,098..527,481
hypothetical protein 525,454..525,804 fimbrial protein
JEZ0T15608 26 (523,882..524,169) transposase (527,475..528,035)
DNA-binding protein 525,934..526,977 hypothetical protein
(524,452..524,793) (528,036..528,599)
hypot?;(‘;lcsa;p)rotem hypothetical protein
1S200/1S605_96 (Te%n;ineatqucigttigir? K T E s ﬁm?’Zila"l'l’ﬁth‘ei”
— phag 0 928) 1..850 (1,385..1,908)
(Termina en Contig 28) hyp?ltr;e(;t;cazl g%tem
Inicia en el siguiente Contig 29 T
DNA primase
1..917
(Contig 35) h . .
. . ypothetical protein
CVC0256 ipedietice! [asl transposase (1,175..1,561)
SRS KB Ll 1..682 hypothetical protein
hypothetical protein - yp P
(584..957) (2,333..2,788)
(Termina en Contig 36)
Inicia en el siguiente Contig 37
DNA-binding protein
(524,452..524,793) transposase pemk protein
hypothetical protein (17,629..18,786) (19,345..19,671)
JoAUTIEEE 15 (15,558..16,223) transposase antitoxin
relaxase 18,809..19,225 (19,668..19,931)
16,534..17,538
transcriptional regulator
h??tlltﬁe(slflﬁgge hypothetical protein hypothetical protein
1S200/1S605_96 63,833..65,215 S S A (Gsﬁa‘.‘"ﬁff’m)_
ABC transporter substrate- tra;]spo;asel ypot etzllca protein
binding protein 66,816..67,69 (69,384..69,839)
11399 65,215..66,255
hypothetical protein hypothetical protein
(37,267..37,584) hypothetical protein 40,760..41,143
hypothetical protein 39,116..39,466 fimbrial protein
JE2OE6S, 26 (37,544..37.831) transposase (41,137..41,697)
DNA-binding protein 39,596..40,639 hypothetical protein
(38,114..38,455) (41,698..42,261)
tran;ggagg?gg;elgfgator hypothetical protein
histidine kinase hypothetical protein h(34§t’;:re5t?.c.2ﬁ 3’532%
1S200/1S605_96 339,102..340,484 341,593..341,955 {3’1 439, 304 726)
ABC transporter substrate- transposase Y fhe ti.c.al 1r0 tein
binding protein 342,085..342,960 VS‘Z 063 3 42 o
u24D 340,484..341,524 e
hypothetical protein hypothetical protein
(526,762..527,079) hypothetical protein 530,249..530,632
hypothetical protein fimbrial protein
JATDIERTE oF (527,039..527,326) Szfr'g:é"ii:fe‘r"r’ (530,626..531,186)
DNA-binding protein 529 085p530 128 hypothetical protein
(527,609..527,950) o (531,187..531,750)
DNA—blr;(élYngzrzesggg Zelgegulator hypothetical protein
hist‘i diné kir;ase hypothetical protein (342,751..343,137)
Fb7 1S200/1S605_96 338.401..339,782 340,891..341,253 hypothetical protein

ABC transporter substrate-
binding protein
339,782..340,822

transposase
341,383..342,258

(343,939..344,394)
hypothetical protein
344,604..344,792
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1S200/1S605_96

peptidase
522,230..523,234

transcriptional regulator
(523,717..524,058)
cytotoxic translational repressor
of toxin-antitoxin stability system
(524,042..524,296)

hypothetical protein
524,749..525,063
transposase
525,193..526,236

hypothetical protein
526,357..526,749
prepilin-type N-
terminal
cleavage/methylation
domain-containing
protein
(526,730..527,290)

1S200/1S605_96

response regulator transcription
factor
336,040..336,735
sensor histidine kinase
336,719..338,101
ABC transporter substrate-
binding protein

recombinase family protein
339,210..339,572
transposase
339,566..340,571

hypothetical protein
(340,711..340,860)
hypothetical protein
(341,070..341,456)
helix-turn-helix
transcriptional
regulator

e 338,101..339,141 (341,552..341,896)
pilus assembly protein SocA family protein
479,297..483,862 recombinase family protein 486,228..486,611
type IV pilin protein 484,620..484,934 pilin
JEZ0TI5608 26 483,859..484,314 transposase (486,605..487,165)
tRNA-Asn 484,928..486,107 pilin
484,419..484,495 (487,166..487,729)
32 - - - -
DNA-binding response regulator
h?Zt?(?lﬁeSIfligze hypothetical protein
1S200/1S605_96 58,181..59,563 632;‘;'08;5‘13;6 " (61,619..62,005)
ABC transporter substrate- T paaialis] ol
binding protein (62,783..63,238)
59,563..60,602
hypothetical protein
6C 246,357..246,740
fimbrial protein prepilin-type N-
240,327..244,892 terminal
type IV pilin transposase cleavage/methylation
JRTDIERLE eF 244,889. 245,344 245,607..246,236 domain-containing
tRNA-Asn protein
245,449..245,525 (246,734..247,294)
hypothetical protein
(247,295..247,858)
response regulator transcription hypothetical protein
factor (342,722..342,871)
338,039..338,734 recombinase family protein hypothetical protein
sensor histidine kinase 341,209..341,589 (343,080..343,466)
JE2OE6S, 26 338,718..340,100 transposase helix-turn-helix
ABC transporter substrate- 341,583..342,582 transcriptional
Pr8x binding protein regulator
340,100..341,140 (343,562..343,906)
pilus assembly protein SocA family protein
522,925..527,490 recombinase family protein 529,874..530,257
type IV pilin protein 528,248..528,580 pilin
JE2OE6S, 26 527,487..527,942 transposase (530,251..530,811)
tRNA-Asn 528,574..529,753 pilin
528,047..528,123 (530,812..531,375)
Se termina en el anterior
Contig 36
hypothetical protein hypothitlgiI?protem
104,628..105,191 (@)
fimbrial protein transposase (Inicia ElL conting 37)
1S200/1S605_96 p P lipase
- 105,192_..105,715_ (106,250..107,010) 1.731
hé%?gigcilogr&tggn (Inicia en contig 38)
COF0324 replicatie DNA helicase

1,429..2,844

1S200/1S605_96

hypothetical protein
(350..631)
hypothetical protein
1,616..1,864
(Esta en contig 107)
hypothetical protein
(1..732)
(Esta en contig 108)
Inicia en el siguiente contig 109

transposase
1..587

hypothetical protein
(1,079..1,465)

hypothetical protein
(2,243..2,698)
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1S200/1S605_96

response regulator transcription
factor
335,740..336,435
sensor histidine kinase
336,419..337,801
ABC transporter substrate-
binding protein
337,801..338,841

recombinase family protein
338,910..339,290
transposase
339,284..340,289

hypothetical protein
(340,429..340,578)
hypothetical protein
(340,788..341,174)
helix-turn-helix
transcriptional
regulator
(341,271..341,616)

Hib4 :
peptidase
519,796..520,800 SocA family protein
helix-turn-helix transcriptional recombinase family protein 523,944..524,327
regulator 522,315..522,647 pilin
JEALDIEELE 28 (521,283.521,624) transposase (524,321.524,881)
type Il toxin-antitoxin system 522,641..523,823 pilin
RelE/ParE family toxin (524,882..525,445)
(521,608..521,862)
transcriptional regulator
ﬁ;ﬂiﬁ:ﬁ;ﬁgg hypothetical protein hypothetical protein
1S200/1S605_96 344,462..345,844 PR (348,813..349,199)
- ABC transporter substrate- transposase hypothetical protein
bindi 3 347,445..348,320 (349,989..350,444)
inding protein
CoDiRO 345,844..346,884
fimbrial protein hypothetical protein
484,823..489,388 hypothetical protein 491,754..492,137
type 1V pilin 490,116..490,460 fimbrial protein
JRTDIERLE eF 489,385..489,840 transposase (492,506..492,682)
tRNA-Asn 490,590..491,633 hypothetical protein
489,945..490,021 (492,683..493,246)
DNA-blngéggsgégggssgoregulator hypothetical protein ) )
| 339,3553..339,717_ hypothetical protein
1S200/1S605_96 336864, 338246 hypothetical protein (341,215_..341,601)
ABC transporter substrate- 339,711..340,034 hypothetical protein
S - transposase (342,391..342,846)
binding protein 339 847.340.722
338,246..339,286 o
hypothetical protein
484,163..484,546
De Donno fimbrial protein i ) prepilin-type
477.232..481,797 hypothetical protein cleavage/methy_lqtlon
type IV pilin 482,55&_3..482,869. domaln-cor_nammg
1S200/1S605_96 481,794..482,249 hypothetical protein proteln
tRNA-Ash 863..483, (484,577..485,001)
482,354..482,430 transposase prepilin-type
483,194..484,052 cleavage/methylation
domain-containing
protein
(485,092..485,655)
DNA-binding response regulator
?;]?:Stll(iie?’sﬁ]g;f hypothetical protein hypothetical protein
saonsios 56 | 33080 530300 S| et
© tg.a”SPo”er substrate- 339,843..340,718 (342,387..342,842)
inding protein
338,242..339,282
hypothetical protein
Salento-1 484,112..484,495
fimbrial protein prepilin-type N-
477,181..481,746 hypothetical protein terminal
type IV pilin 482,474..482,818 cleavage/methylation
[T 28 481,743..482,198 transposase domain-containing
tRNA-Asn 482,948..483,991 protein
482,303..482,379 (484,526..485,040)
hypothetical protein
(485,041..485,604)
DNA-binding response regulator
f:gtllciieﬁfﬁ]gfg hypothetical protein hypothetical protein
Salento-2 1S200/1S605_96 336,872..338,254 SRRIEEE IR 23 (AL 2285, 2L 1)

ABC transporter substrate-
binding protein
338,254..339,294

transposase
339,855..340,730

hypothetical protein
(342,399..342,854)
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1S200/1S605_96

fimbrial protein
477,199..481,764
type IV pilin
481,761..482,216
tRNA-Asn
482,321..482,397

hypothetical protein
482,492..482,836
transposase
482,966..484,009

hypothetical protein
484,130..484,513
prepilin-type N-
terminal
cleavage/methylation
domain-containing
protein
(484,544..485,058)
hypothetical protein
(485,059..485,622)

1S200/1S605_96

two-component system response
57,442..58,137
histidine kinase
58,121..59,503
ABC transporter substrate-
binding protein
59,503..60,543

hypothetical protein
60,591..60,974
transposase
61,104..61,979

hypothetical protein
(62,472..62,858)

hypothetical protein
(63,642..64,097)

hypothetical protein
64,307..64,495

fimbrial protein
198,426..202,991

hypothetical protein

hypothetical protein
205,357..205,740

type IV pilin 203,719..204,063 fimbrial protein
EREDIEELE o8 202,988..203,443 transposase (205,771..206,285)
tRNA-Asn 204,193..205,236 hypothetical protein
OLS0478 203,548..203,624 (206,286..206,849)
transposase hypothetical protein
damage-inducible protein 102, 2230 (G106
g 148..426 P CopG family transcriptional hypothetical protein
1S200/1S605_138 . Co regulator (3,510..3,953)
hypothetical protein (437..709) .
hypothetical protein (747..1,025) . 2’58.1'.'2’8.50 . CO”JUQ"’?' transfer
o plasmid stabilization protein protein TraL
2,847..3,161 (3,954..4,706)
. L. . plasmid stabilization
antirestriction protein rotein ParE
new 343 22,031..22,456 DNA invertase (Zpg 716..24,003)
- transcriptional regulator (23,062..23,628) =
22,720.22,977 antitoxin
) ) (23,996..24,238)
exodeoxyribonuclease V subunit
alpha
(1“?'339) . Se termina en el anterior
hypothetical protein .
contig 38
LB i) transposase hypothetical protein
exodeoxyribonuclease V subunit
(1..869) 1..406
1S200/1S605_96 beta ; . .
hypothetical protein (En contig 39)
(.1’569"5’297) . (999..1,343) hypothetical protein
exodeoxyribonuclease V subunit . 85,824
gamma e
OLS0479 (5,294..6,169) (En contig 40)
(Termina en contig 37)
Inicia en el siguiente contig 38
. . plasmid stabilization protein hypothetical protein
conjugal transfer protein TraL (22,911..23.225) 25.047..25 325
21,366..22,118 ConG famil intional h hetical .
hypothetical protein opG family transcriptiona ypothetical protein
1S200/1S605_138 regulator 25,396..25,635
22 LN, 316 (23,222..23,491) damage-inducible
hypothetical protein N eIt
29 71122 908 transposase protein
' ' (23,822..25,030) (25,646..25,924)
Se termina en el anterior
contig 104
ABC transporter
substrate-binding
hypothetical protein hypothetical protein protein
29..241 10..354 (132..1,172)
JEZLDIERLE oF (Termina en contig 103) transposase (Incia en contig 105)
Inicia en el siguiente en contig 104 484..1,352 histidine kinase
(1,172..2,554)
COF0407 two-component system
response regulator
(2,538..3,233)
r . . transposase hypothetical protein
damage-inducible protein 1,042.2.250 (3,164..3,361)
148..426 famil intional h hetical .
hypothetical protein CopG family transcriptiona ypothetical protein
1S200/1S605_138 (437..700) regulator (3,510..3,953)
. 2,581..2,850 conjugal transfer
hypothetical protein I id stabilizati . inTral
(747.1,025) plasmid stabilization protein protein Tra
' 2,847..3,161 (3,954..4,706)
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DNA-binding response regulator gyzr;%tgiﬂcazlngroo;edg
2,285,484..2,286,179 . . @ U ET )
s ; hypothetical protein helix-turn-helix
S UL LS 2,288,654..2,289,016 transcriptional
1 1S200/1S605_96 2,286,163..2,287,545 T
ABC transporter substrate- TP el
" - 2,289,010..2,290,021 (2,290,996..2,291,340)
2 ZtJé?('jSTSQ grzc)gglgss hypothetical protein
e (2,291,500..2,291,679)
DUF4065 domain-
containing protein
pilus assembly protein hypothetical protein 2,433,390..2,433,773
2,426,456..2,431,021 2,431,779..2,432,093 pilin
type IV pilin protein protein (2,433,767..2,434,318)
PD7202 2 JEZ0TI5608 26 2,431,018..2,431,473 2,432,087..2,432,410 prepilin-type
tRNA-Asn transposase cleavage/methylation
2,431,578..2,431,654 2,432,418..2,433,279 domain-containing
protein
(2,434,319..2,434,882)
type Il toxin-antitoxin system transposase
PemK/MazF family toxin 22 148. 23 356 hypothetical protein
20,991..21,179 T (24,616..25,059)
p P type Il toxin-antitoxin system n
type |1 toxin-antitoxin system ParD family antitoxin conjugal transfer
8 1S200/1S605_138 RelB/DinJ family antitoxin 23.687..23.956 protein TraL
21,269..21,532 L (25,060..25,812)
n o type Il toxin-antitoxin system o A
type |1 toxin-antitoxin system R 3 3 hypothetical protein
. - elE/ParE family toxin
YafQ family toxin 23.953..24 267 (25,825..26,181)
21,504..21,911 1O
hypothetical protein
DNA-binding response regulator (1,607,278..1,607,664)
1,602,248..1,602,943 hypothetical protein helix-turn-helix
sensor histidine kinase 1,605,418..1,605,780 transcriptional
. JE20056E 26 1,602,927..1,604,309 transposase regulator
ABC transporter substrate- 1,605,774..1,606,785 (1,607,760..1,608,104)
PD7211 binding 1,604,309..1,605,349 hypothetical protein
(1,608,447..1,608,902)
plll l;ilgs:‘elrzntil); fgr 8?;” hypothetical protein DUF4065 domain-
type IV pilin protein 1,748,7653..1,749,07_9 containing protein
2 1S200/1S605_96 hypothetical protein 1,750,373..1,750,753
1,748,004..1,748,459 o
tRNA-Asn 1,749,073..1,749,396 pilin
1,748,564.1,748,640 transposase 1,749,404..1,750,262 (1,750,849..1,751,391)
CFBP8072 1 1S200/1S605_96 No protein No protein No protein
Anexo 3 Contexto gendmico de ICE e IME para Xylella fastidiosa.
Subespecie Cepa Cdgnl\t/lldGaéj Tipo de MGE Ubicacion Genes
1203171..1203246 [+], 76 tRNA-Lys(ttt) Flank
1205134..1206279 [+], 1146 MOBT Relaxase
R L 1= SRS AT 1210666..1211496 [+], 831 Phage_integrase Integrase
1211530..1211853 [-], 324 putative endoribonuclease MazF
623642..624124 [-], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
624437..626275 [+], 1839 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
CFBP8416 1 IME 632132..638892 630853..631749 [+], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
632132..632962 [-], 831 Phage_integrase Integrase
637717..638892 [-], 1176 MOBT Relaxase
. 1264019..1264849 [-], 831 Phage_integrase Integrase
S Allene 1 2 L) D5 1269461..1270636 [-], 1176 MOBT Relaxase
2 623020..623502 [-], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
= 623815..625653 [+], 1839 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
g 1VIA5901 1 IME 631510..638809 630231..631127 [+], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
631510..632340 [-], 831 Phage_integrase Integrase
637634..638809 [-], 1176 MOBT Relaxase
1311983..1313158 [+], 1176 MOBT Relaxase
LM10 1 IME 1311983..1324984 1317825..1318655 [+], 831 Phage_integrase Integrase
1324034..1324984 [-], 951 MOBT Relaxase
1169310..1170458 [+], 1149 MOBT Relaxase
M12 1 IME 1169310..1182982 1174995..1175825 [+], 831 Phage_integrase Integrase
1181807..1182982 [-], 1176 MOBT Relaxase
1170847..1171797 [+], 951 MOBT Relaxase
RedOak2 1 IME 1170847..1184294 1176307..1177137 [+], 831 Phage_integrase Integrase
1183146..1184294 [-], 1149 MOBT Relaxase
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Riv5

IME

630347..

637001

621857..622339 [-], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
622652..624490 [+], 1839 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
629068..629964 [+], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
630347..631177 [-], 831 Phage_integrase Integrase
635826..637001 [-], 1176 MOBT Relaxase

fastidiosa

Ann-1

IME

1822504..

1843089

1822504..1823679 [+], 1176 MOBT Relaxase
1828414..1829244 [+], 831 Phage_integrase Integrase
1831612..1832835 [+], 1224 MOBT Relaxase
1833295..1833618 [-], 324 putative endoribonuclease MazF
1835920..1837095 [+], 1176 MOBT Relaxase
1842298..1843089 [+], 792 Phage_integrase Integrase

Bakersfield-1

IME

617492..

624685

609002..609484 [-], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
609764..611635 [+], 1872 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
616213..617109 [+], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
617492..618322 [-], 831 Phage_integrase Integrase
623510..624685 [-], 1176 MOBT Relaxase
625715..625999 [-], 285 NixI,NixI Flank; Defense

Bakersfield-8

IME

617642..

624834

609152..609634 [-], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
609914..611785 [+], 1872 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
616363..617259 [+], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
617642..618472 [-], 831 Phage_integrase Integrase
623659..624834 [-], 1176 MOBT Relaxase
625864..626148 [-], 285 NixI,NixI Flank; Defense

Bakersfield-11

IME

617631..

624823

609141..609623 [-], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
609903..611774 [+], 1872 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
616352..617248 [+], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
617631..618461 [-], 831 Phage_integrase Integrase
623648..624823 [-], 1176 MOBT Relaxase
625853..626137 [-], 285 NixI,NixI Flank; Defense

Bakersfield-13

IME

617662..

624855

609172..609654 [-], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
609934..611805 [+], 1872 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
616383..617279 [+], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
617662..618492 [-], 831 Phage_integrase Integrase
623680..624855 [-], 1176 MOBT Relaxase
625885..626169 [-], 285 NixI,NixI Flank; Defense

Bakersfield-14

IME

617633..

624824

609143..609625 [-], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
609905..611776 [+], 1872 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
616354..617250 [+], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
617633..618463 [-], 831 Phage_integrase Integrase
623679..624824 [-], 1146 MOBT Relaxase
625854..626138 [-], 285 NixI,NixI Flank; Defense

CFBP8073

IME

1182887..

1186877

1182887..1184062 [-], 1176 MOBT Relaxase
1186047..1186877 [-], 831 Phage integrase Integrase

CFBP8351

IME

617596..

624789

609106..609588 [-], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
609868..611739 [+], 1872 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
616317..617213 [+], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
617596..618426 [-], 831 Phage_integrase Integrase
623614..624789 [-], 1176 MOBT Relaxase
625819..626103 [-], 285 NixI,NixI Flank; Defense

IVIA5235

IME

617779..

624972

609289..609771 [-], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
610051..611922 [+], 1872 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
616500..617396 [+], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
617779..618609 [-], 831 Phage_integrase Integrase
623797..624972 [-], 1176 MOBT Relaxase
626002..626286 [-], 285 NixI,NixI Flank; Defense

M23

IME

617765..

624958

609275..609757 [-], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
610037..611908 [+], 1872 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
616486..617382 [+], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
617765..618595 [-], 831 Phage_integrase Integrase
623783..624958 [-], 1176 MOBT Relaxase
625988..626272 [-], 285 NixI,NixI Flank; Defense

MULO0034

IME

991524..

998859

990798..991082 [+], 285 NixI,NixI Flank; Defense
991524..992819 [+], 1296 MOBT Relaxase
998029..998859 [+], 831 Phage_integrase Integrase
999431..999715 [+], 285 NixI,NixI Flank; Defense

Stag'sLeap

IME

617672..

624909

609182..609664 [-], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
609944..611815 [+], 1872 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
616393..617289 [+], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
617672..618502 [-], 831 Phage_integrase Integrase
623734..624909 [-], 1176 MOBT Relaxase
625939..626223 [-], 285 NixI,NixI Flank; Defense

pauc

De-Donno

IME

1154492..

1161415

1154492..1155667 [+], 1176 MOBT Relaxase
1160600..1161415 [-], 816 Phage_integrase Integrase
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1736720..1737895 [+], 1176 MOBT Relaxase
1743087..1743917 [+], 831 Phage_integrase Integrase
1744283..1745179 [-], 897 2-methylisocitrate lyase Flank

o2 T AR 1749771..1751552 [-], 1782 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
1751921..1752403 [+], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
1752883..1755384 [+], 2502 ATP-dependent RNA helicase HrpB Flank
1802916..1804091 [+], 1176 MOBT Relaxase
1809267..1810097 [+], 831 Phage_integrase Integrase
1810469..1811365 [-], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
L ez LRI 1815960..1817765 [-], 1806 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
1818112..1818594 [+], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
1819074..1821575 [+], 2502 ATP-dependent RNA helicase HrpB Flank
1110599..1110961 [-], 363 Protein TraD Flank
1112023..1113024 [-], 1002 DNA topoisomerase 3 Flank
1113586..1115520 [-], 1935 Conjugal transfer protein TraG, t4cp2; IvhD4 TACP; VF
1115517..1117190 [-], 1674 Protein Tral
1117184..1118011 [-], 828 Protein Tral, MOBP1 Relaxase
1118046..1118399 [-], 354 Protein TraJ
1118613..1119002 [+], 390 Protein TraK
1119002..1119727 [+], 726 Protein TraL
1119727..1120179 [+], 453 Protein TraM
1121316..1122347 [-], 1032 Transcriptional repressor protein KorB
1125907..1126266 [-], 360 Single-stranded DNA-binding protein
VRESHEIIEE | ST e 1126935..1127897 [+], 963 Putative conjugal transfer protein, T_virB11; lvhB11
T4SS; VF
1127910..1128302 [+], 393 T_virB2 T4SS
1128305..1128625 [+], 321 T_virB3 T4SS
1128613..1131177 [+], 2565 Type IV secretion system protein virB4, virb4; lvhB4
T4SS; VF
1131174..1131890 [+], 717 T_virB8 T4SS
1131907..1132797 [+], 891 T_virB9 T4SS
1133282..1134682 [+], 1401 T_virB10 T4SS
1134701..1135486 [+], 786 T_virB5 T4SS
1135819..1137219 [+], 1401 T virB6 T4SS
1301626..1302801 [+], 1176 MOBT Relaxase
lil2 IO SN2 1307775..1308122 [-], 348 Phage _integrase Integrase
1427717..1428448 [-], 732 2%2C5-diamino-6-ribosylamino-4(3H)-pyrimidinone 5'-
phosphate reductase Flank
1431586..1432551 [+], 966 HTH-type transcriptional regulator PgrR Flank
1432601..1434451 [-], 1851 MOBH Relaxase
Hib4 1436512..1438032 [-], 1521 G_tfc19 T4SS
1438048..1438419 [-], 372 G_tfc18 T4SS
1438416..1439813 [-], 1398 G_tfc22 T4SS
1439823..1440770 [-], 948 G_tfc23 T4SS
1440767..1441198 [-], 432 G_tfc24 T4SS
1442117..1442485 [-], 369 Mercuric resistance operon regulatory protein
1442582..1443163 [-], 582 Superoxide dismutase [Fe]; sodB VF
1443176..1444657 [-], 1482 Outer membrane protein OprJ
1444650..1447727 [-], 3078 Efflux pump membrane transporter BepE
T4SS-type ICE | 1432601..1464563 1447731..1448888 [-], 1158 Multidrug resistance protein MdtA
1450740..1453607 [-], 2868 virb4 T4SS
1453607..1454047 [-], 441 G_tfc15 T4SS
1454028..1455446 [-], 1419 G_tfc14 T4SS
1455436..1456353 [-], 918 G_tfc13 T4SS
1456350..1457042 [-], 693 G_tfc12 T4SS
1457826..1458059 [-], 234 G_tfc9 T4SS
1458056..1458436 [-], 381 G_tfc8 T4SS
1458535..1459284 [-], 750 G_tfc7 T4SS
1459281..1461473 [-], 2193 t4cp2 TACP
1461478..1462017 [-], 540 G_tfc5 T4SS
1462014..1462604 [-], 591 T_virB1 T4SS
1462586..1463311 [-], 726 G_tfc3 T4SS
1463964..1464563 [-], 600 G_tfc2 T4SS
1997961..1999136 [+], 1176 MOBT Relaxase
2004267..2005097 [+], 831 Phage_integrase Integrase
2005469..2006365 [-], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
1= TN AL/ 2010960..2012765 [-], 1806 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
2013112..2013594 [+], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
2014074..2016575 [+], 2502 ATP-dependent RNA helicase HrpB Flank
1829378..1830553 [+], 1176 MOBT Relaxase
1835778..1836608 [+], 831 Phage_integrase Integrase
Prex IME 1829378, 1836608 1836980..1837876 [-], 897 2-methylisocitrate lyase Flank

1842471..1844276 [-], 1806 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
1844623..1845105 [+], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
1845585..1848086 [+], 2502 ATP-dependent RNA helicase HrpB Flank
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Salento-1

IME

1154356..1161275

1154356..1155531 [+], 1176 MOBT Relaxase
1160460..1161275 [-], 816 Phage integrase Integrase

IME

1736601..1743796

1736601..1737776 [+], 1176 MOBT Relaxase
1742966..1743796 [+], 831 Phage_integrase Integrase
1744162..1745058 [-], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
1745832..1748291 [-], 2460 Translocation and assembly module subunit TamB Flank
1749649..1751520 [-], 1872 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
1751799..1752281 [+], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank

Salento-2

IME

1736751..1743948

1736751..1737926 [+], 1176 MOBT Relaxase
1743118..1743948 [+], 831 Phage_integrase Integrase
1744314..1745210 [-], 897 2-methylisocitrate lyase Flank
1749802..1751583 [-], 1782 Translocation and assembly module subunit TamA Flank
1751952..1752434 [+], 483 Free methionine-R-sulfoxide reductase Flank
1752914..1755415 [+], 2502 ATP-dependent RNA helicase HrpB Flank
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