Recherche des enzymes impliquées dans la voie de dégradation du
2-EHN

Les enzymes impliqguées dans la voie de dégradation « partielle » du 2-EHN par
austroafricanumlFP 2173 ont été recherchées par une approche protéomique. Nous avons
identifié 35 protéines solubles spécifiques par électrophorese bi-dimensionnnelle.
L’identification des protéines induites a été confirmée par comparaison de gels 2DE colorés
au bleu colloidal et par un marquage métabolique®8u Les protéines membranaires
(transmembranaires et associées a la membrane) ont été analysées sur gel SDS-PAGE, et
comparées grace a une identification exhaustive en LC-MS/MS. Nous avons comparé le degré
d’expression des protéines sur la base de I'abondance relative calculée a partir d’indices de
'abondance de peptides, les « Spectral count » et les « emPAI ». Le résultat de I'analyse a
montré que 300 protéines sont spécifiques au 2-EHN et que 65 sont plus abondantes sur 2-
EHN et que les enzymes clés de la voie de dégradation des acides gras sont induites.

Parmi ces enzymes figurent les enzymes dei-txydation, toutes retrouvees, lors de
'analyse protéomique des protéines solubles, sauf la thiolase qui catalyse la derniere étape du
cycle. Plusieurs copies de ces enzymes ont été retrouvées au cours de I'analyse. Ceci permet
d’'une part de mettre en évidence la redondance de ces enzymes et d’autre part de montrer que
la souche IFP 2173 est bien équipée pour dégrader les acides gras. Nous avons retrouvé
plusieurs enzymes ayant une activité estérase et d’autres impliqguées dans le métabolisme de
'azote. Ceci conforte les résultats qui ont montré que la bactérie utilise le 2-EHN comme
unique source d'azote. Une protéine certainement impliguée dans la synthése des acides
mycoliques, « mycolic acid condensate », méritera que I'on s’attarde sur son mode d’action
car elle est induite sur 2-EHN.

Pour I'étape initiale de dégradation du 2-EHN, deux cytochromes P450 alcane 1-mono-
oxygénase de type CYP153 ont été mis en évidence, I'un d’eux étant 'une des protéines
induites les plus abondantes. Il s’agit du CYP153-1 qui a 99 % d’identité de séquence avec
CYP153A deMycobacteriunsp. HXN-1500 (van Beileat al. 2006).

Toutes ces protéines pourraient intervenir dans la voie de dégradation du 2-EHN.
Néanmoins, afin d’attribuer un r6le a chacune dentre elles, il faut vérifier gu’elles
interviennent effectivement dans la voie métabolique. Le clonage et I'expression de certaines
enzymes a été entrepris et permettra a terme de connaitre plus précisément leur activité

catalytique et leur implication dans la dégradation du 2-EHN.
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Figure 5.1 :Voie de dégradation du 2-EHN et enzymes impliqakes M. austroafricanum
IFP2173

4 Existence de multiples alcane hydroxylases dans la souche IFP
2173

La plupart des protéines identifiees sont simikiie celles du génome dd.
vanbaaleniiPYR-1. Cette souche a été étudiée pour sa capadégrader les HAP (Moody
et al, 2005), et son génome a été séquencé en 2006epasoté en avril 2008. Comme elle
ne faisait pas partie du lot de souches dontg'sii€t la capacité a dégrader le 2-EHN au début
de cette étude, jai refait des tests pour savdia souche PYR-1 dégradait le 2-EHN. Les
résultats ont montré que méme si elle possede amdgrombre d’enzymes en commun
austroafricanunFP 2173, elle ne dégrade pas le 2-EHN.

En me basant sur des séquences du génome de he $OYR-1, j'ai cloné deux genes codant
pour des alcane hydroxylases membranaires a partgénome de IFP 2173. Les alcane

hydroxylases de la souche IFP 2173 sont presquéigdes a celles de la souche PYR-1.
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La souche IFP 2173 a donc deux alcane hydroxylasesibranaires et au moins un
cytochrome P450 de type CYP153.

5 AIkB ou CYP153 ?

Dans cette étude, nous avons mis en évidencéviquistroafricanumFP 2173 est
équipée de trois alcane hydroxylases, deux memipeana fer binucléaire et une a fer
hémique. Je n’ai a ce jour pas trouvé de géne ¢qubam le second CYP153 identifié grace a
'analyse protéomique. La représentation de l'oig@tion des génes tels qu’ils ont été

retrouvés est illustrée parfigure 5.2

altkB1 tUbAT rubA2 tetR

alkB2
|
[ = |

L

cyp153-1

1 kb

Figure 5.2 :Organisation génétique des alcane hydroxylasesuetEes chez M.
austroafricanum IFP 2173

Quelques résultats d’analyse supplémentaires agpaites informations sur I'expression de
ces enzymes, en rapport avec le métabolisme duNe:EH
Des expériences de RT-PCR (amplification par P@Rsatraitement a la reverse
transcriptase) ont montré que des genes codant pesr alcane hydroxylases
transmembranaire sont transcrits dans la souch@1FB en croissance sur plusieurs substrats
carbonés dont I'acétate et le 2-EHN. Curieusemamtune des deux alcane hydroxylases
membranaires n'a été détectée lors de l'analyse&@mique, suggérant qu’elles n'ont pas été
séparees sur gel SDS ou bien gu’elles ont donaépée de peptides identifiables par LC-MS.
Le cytochrome P450 de type CYP153-1 est clairemedtit sur 2-EHN, selon
'analyse protéomique.
Ces résultats incitent a penser que c'est plut@@Yé&153 qui serait impliqué dans I'étape
initiale d’oxydation du 2-EHN, mais nous ne pouv@as exclure priori la participation de

'une ou l'autre des alcane hydroxylases.
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Une bactérie comportant trois alcane hydroxylasesnéme nature a été mise en évidence
suite au séquencage du génomeAtEmnivorax borkumensiSK2 (Schneikeet al, 2006).
D’aprés les études menées sur cette bactériégtd montré que son AlkB1 oxyde les alcanes
de G a Gg et 'AIkB2 vise les alcanes deg@G Gg.Concernant le CYP153, son spectre
d’action n’a pas été déterminé mais les auteursoté que son expression est constitutive
(Martins dos Santo®t al, 2008). Seule une caractérisation biochimique n@ourous
permettre de conclure sur le spectre d’action tzsa hydroxylases de la souche IFP 2173.

6 Expression et Clonage des alcanes hydroxylases

Afin de savoir quelle alcane hydroxylase est imydie dans |'étape initiale de
dégradation du 2-EHN, nous n’avions pas d’autrexchoe de faire le clonage et I'expression
de ces enzymes. Les alcane hydroxylases membranrgtirée cytochrome P450 de type
CYP153 a priori soluble n'ont pas été produits de facon satisféésamezE. coli pour
vérifier leur activité vis-a-vis du 2-EHN. Nous a0 alors testé I'expression chéz.
smegmatisnc2. Pour ce faire, nous avons utilisé deux systedexpression différents :

Pour les genealkB, nous avons utilisé un systeme d’expression degsyehez
Mycobacterium smegmatmc2155 qui a fait ses preuves pour exprimer ustetude genes
impliqués dans la dégradation du pyrene (Pagebat.,2007). Malgré les précautions prises
pour insérer les genadkB et leurs ségquences promotrices, nous n'avons Eenrévidence
d’oxydation du 2-EHN. Plusieurs raisons peuverd étroquées pour expliquer ce résultat :

1 M. smegmatianc2l55 n’a peut-étre pas reconnu les séquencesopgars des
genes dé. austroafricanunmFP 2173.

2 Les alcane hydroxylases n’'ont pas été synthétiséapiantité suffisante ou n'ont
pas été correctement insérées dans la membrane

3 La transformation d&. smegmatisnc2l55 n’a peut étre pas marché bien que tous
les tests aient été effectués en présence debliatigue approprié.

Les constructions que j'ai réalisées devront ddne &érifiees pour s'assurer de la présence
des génesalkB dans les souches transformées et pour savoirsspretéines sont bien
synthétisées.

Pour le cytochrome CYP153-1, nous avons tentéptession dans la souchM.

smegmatisnc24517 optimisée pour la synthese de protéimrasmbinantes (Goldstoret al.,
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2008). Cependant, nous n’avons pu obtenir de saumahsformée contenant le géne codant le
CYP153-1.

Ces résultats laissent en suspens la questiomaldarie hydroxylase impliquée dans la
dégradation du 2-EHN.

7 Perspectives

Cette theése a permis de bien dégager la probléneatig la dégradation du 2-EHN.
Quatre axes majeurs de poursuites des recherchiea savisager :

e La recherche d'une bactérie capable soit de dégiadé-EDF, soit de minéraliser
totalement le 2-EHN.

e La caractérisation des alcane hydroxylases deuehsolFP 2173.

e La recherche d'une ou plusieurs protéines spéafigaxpliquant la capacité de
dégradation du 2-EHN par la souche IFP 2173.

» L'utilisation de protéines spécifiques au 2-EHN pmettre au point des marqueurs de

la dégradation des alcanes récalcitrants a la radation dans les sols.

Recherche d’un microorganisme capable de dégradea U-EDF

Afin de démontrer que l'intermédiaire de dégrachtitn 2-EHN n'est pas récalcitrant, il
conviendrait d’entreprendre des essais pour isiésr bactéries qui minéralisent la 4-EDF.
Nous pourrions procéder comme lors de la tentatiV@lement de souches sur 2-EHN
(Solano-Serenat al, 2008). Grace la 4-EDF synthétisé par voie chimjaqous disposons de
suffisamment de produit pour isoler des souchesililap de dégrader ce composé. Si une
telle souche était isolée, il serait alors possil@aninéraliser totalement le 2-EHN en utilisant
deux souches : la souche IFP 2173 qui produit EDE- et la souche isolée qui l'utilise
comme substrat. Le 2-EHN pourrait donc ainsi éégradé en utilisant ces deux bactéries, en
comensalisme.

Pour approfondir cette étude, nous pourrions essiyeécupérer le géne qui est responsable
de la dégradation de la 4-EDF, chez cette secomaéeiie, et de lintroduire ched.
austroafricanumlFP 2173. La souche IFP 2173 ainsi transforméerpiiiétre de capable de

minéraliser totalement le 2-EHN.
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Identification de I'alcane hydroxylase impliguée das I'étape initiale de dégradation du
2-EHN

J'ai montré que la souche di& austroafricanumliFP 2173 possede au moins trois alcane
hydroxylases.

Chaque géne d’alcane hydroxylase trouvé a été oftams un systéme d’expression qui
permet de tester leur activité vis-a-vis des alsaralu 2-EHN.

Je n'ai pas pu montrer l'activité des alcane hydases transmembranaires, AlkB1 et AlkB2
vis-a-vis des alcanes ern;,Cs et du 2-EHN avec le systéeme d'expression utillsgz &1.
smegmatismc2155. J'ai testé la dégradation du 2-EHN Parputida Gpol pGEc4Z&B-
pCom8-PFR1500 (van Beilagi al, 2005) et il s’avere que cette souche exprima@GiM@153

de Mycobacteriumsp. HXN-1500 (qui a deux acides aminés de difféeeavec celui de la
souche IFP 2173) ne dégrade pas le 2-EHN, ni kaykexanol.

Pour poursuivre nos travaux, il conviendrait, tlsgr un autre vecteur d'expression chez
Mycobacterium smegmatigdinsi, les alcane hydroxylases de la souche IEP3Zourraient
étre insérées dans ce vecteur. Ces derniers sdils#s pour transformevl. smegmatisCes

souches transformées seraient alors testées isgd@sn-alcanes et du 2-EHN.

Recherche de protéine spécifigues facilitant la déadation du 2-EHN par la souche IFP
2173

La souche IFP 2173 est la seule qui dégrade le I2-&khs HMN (en milieu biphasique). Je
pense que cette particularité pourrait avoir delgjirees :

* la synthese de biosurfactants par la bactérie,

* une modification de sa paroi par modification deptloglycanes ou de la

composition en acides mycoliques.

Concernant le premier point, j’ai observé que leemide culture liquide devenait trouble lors
de la dégradation du 2-EHN par la souche IFP 2T#.phénoméne n'est pas di a la
biomasse mais a la présence de substances visitil&lydrophobes puisqu’elles forment un
film sur 'eau. Ce surnageant de culture méritethétre analysé pour savoir s’il s’agit
effectivement de biosurfactants.
L’'analyse protéomique a permis de trouver certaipestéines impliquées dans le
métabolisme des lipides membranaires comme legcosgyl transférases » ou le « mycolic
acid condensate ». Etant donné I'hydrophobicitéadearoi igure 5.3) sur 2-EHN. En effet,
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la souche forme des agrégats trés hydrophobesjsperssion, dans le milieu liquide. Nous
pouvons penser la bactérie modifie son enveloppg pocéder au substrat. Des analyses
comme celles de Bouchez-Naitali al. (1999) pourraient étre entreprises dans un premier
temps. Nous pourrions essayer de déterminer la asitigm en glycosides et en glycolipides,
déterminer la tension interfaciale et la tension sl@face (potentiely) et mesurer
I’hydrophobicité cellulaire (par détermination doyscentage d’adhérence a I'hexadécane). A

terme, il conviendrait de rechercher les enzymssaesables de ces modifications.

Figure 5.3: Photo de M. austroafricanum IFP 2173 en miliewegx et en présence de 2-
EHN

Recherche de marqueurs de la dégradation du 2-EHNaahs les sols

Par une approche protéomique

Grace a la somme de données accumulée par I'analgssmique, nous avons un panel de
protéines induites ou spécifiques de la dégradatesnhydrocarbures et plus particulierement
du 2-EHN que l'on peut classer parmi les hydrocasbubranchés récalcitrants a la
dégradation. En analysant les protéines des bestéu sol par électrophorese 1D et 2D, puis
en les identifiant par analyse en LC-MS/MS, tel geta a été décrit par Benndaf al.,
(2007) nous pourrions déterminer le métaprotéoma dbl contaminé par les hydrocarbures.
Les résultats de I'analyse des protéines induite2<HN pourront alors étre utilisés, a titre
de comparaison, pour retrouver des protéines margue la dégradation des hydrocarbures.
En comparant le jeu de données du métaprotéomeldet £elui obtenu sur 2-EHN nous
pourrons retrouver des protéines marqueurs degiadation des hydrocarbures.

Par une approche génomique
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Il s’agit ici de cibler les génes codant des enzymresentes dans le sol et susceptibles d’agir
vis-a-vis des hydrocarbures. Pour ce faire, nousrjpms extraire des ADN du sol et faire par
simple analyse PCR avec des oligonucléotides speed des genealkB1, alkB2 et de

cypl53pour rechercher ces enzymes, indiquant une actieitdégradation des alcanes.
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Table S2 Proteins found in both 2-EHN and acetate-growls.ce
Relative abundances of proteins based on pepterapcounts were calculated as indicated in Nteand Methods. Lines shown on a light
gray background highlight proteins more abunda2#EHN than on acetate. Proteins found to be at teassfold more abundant on 2-EHN

than on acetate were shown on dark gray background

Description

Accession

MW

DNA-directed RNA polymerase
subunit beta' - M. vanbaalenii
(strain DSM 7251 / PYR-1)

RPOC MYCVP

147052.31}3093,40

147052

37,35

0,3609

ANNEXES

0,3539

1,02

0,88

2391,62

147052

33,16

0,2572

0,2649

ANNEXES

0,74

UPF0182 protein Mvan_1814 - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

Y1814 MYCVP

109188.2411779,18

109188

32,14

0,2582

0,1820

1879,76

109188

31,24

0,2860

0,1960

Bacterial nucleoid protein Hbs - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1

Protein translocase subunit secA 1
- M. vanbaalenii (strain DSM 7251
/ PYR-1)

A1T702_MYCVP

SECA1 MYCVP

21780.83

759,14

104706.66]2582,72

21781

104707

33,33

44,69

1,0708

0,4502

0,5482

0,4132

0,77

0,72

724,28

2022,14

21781

104707

33,33

34,38

0,7972

0,3074

0,4486

0,2631

0,79

0,73

Putative uncharacterized protein
precursor - M. vanbaalenii (strain
DSM 7251 / PYR-1)

A1TFZ4 MYCVP

41883.71

1161,06

41884

49,87

0,4323

0,3425

898,64

41884

30,79

0,2623

0,2312

60 kDa chaperonin - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1T352 MYCVP

56479.01

1566,86

56479

53,42

0,4498

0,3608

0,48

0,31

1595,22

56479

48,43

0,4404

0,3651

0,69

0,25

Aldehyde dehydrogenase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

Al1T1A6_MYCVP

50532.71

995,56

50533

36,17

0,1837

0,2007

1261,03

50533

37,91

0,5043

0,3239

ATP synthase subunit alpha - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

ATPA MYCVP

58539.13

1811,65

58539

51,11

0,5222

0,4408

1169,06

58539

35,74

0,2985

0,2854
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Description

60 kDa chaperonin - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

Accession

A1T577 MYCVP

MW

56450.72

1321,39

56451

53,41

16

0,2760

0,2985

0,28

0,26

1421,39

56451

50,49

18

0,4070

0,3651

ANNEXES

0,52

0,67

DoxX family protein - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1TAJ9 MYCVP

28987.64

635,93

28988

38,89

0,3046

0,2808

0,28

0,36

864,06

28988

46,30

11

1,0185

0,4816

0,51

0,65

ATP synthase B chain - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1TD58 MYCVP

47254.07

1431,81

47254

53,61

17

0,4578

0,4414

0,86

1,12

1458,72

47254

49,65

18

0,8895

0,4943

0,49

0,64

ATP synthase F1, beta subunit -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1TD55_MYCVP

51712.54

2655,75

51713

84,89

27

2,9295

0,9114

1,27

0,19

1491,79

51713

59,57

17

0,4829

0,3838

0,49

0,13

Alanyl-tRNA synthetase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1T8E8 MYCVP

96732.02

1359,64

96732

32,74

18

0,1474

0,1629

0,33

0,26

1415,76

96732

29,04

17

0,1661

0,1526

0,49

0,31

Elongation factor Tu - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

EFTU_MYCVP

43775.51

1353,75

43776

70,28

18

1,2031

0,5601

0,71

0,35

1259,20

43776

59,45

16

1,1674

0,4577

0,45

0,13

SPFH domain, Band 7 family
protein precursor - M. vanbaalenii
(strain DSM 7251 / PYR-1)

A1T8R6_MYCVP

43890.91

900,84

43891

43,50

11

0,2296

0,2458

0,24

0,31

741,35

43891

31,83

11

0,3050

0,2488

0,45

0,58

AMP-dependent synthetase and
ligase - M. vanbaalenii (strain DSM
7251 / PYR-1)

AI1TDN5_MYCVP

65646.4

959,91

65646

36,41

15

0,2148

0,2162

0,26

0,35

787,24

65646

26,51

12

0,1762

0,1602

0,44

0,29

2-oxoglutarate dehydrogenase E2
component - M. vanbaalenii (strain

Conserved large membrane
protein - M. vanbaalenii (strain
DSM 7251 / PYR-1)

A1TB23 MYCVP

Al1T1J6_MYCVP

60755.09

109259.06

978,12

1344,01

60755

109259

29,48

22,72

13

18

0,1873

0,1163

0,1965

0,1386

0,22

0,44

0,29

0,41

959,23

959,62

60755

109259

29,48

18,35

13

14

0,2170

0,0806

0,1989

0,1018

0,42

DSM 7251 / PYR-li

0,42

0,54

0,54

2-oxoglutarate decarboxylase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

KGD_MYCVP

136894.62

954,84

136895

14,47

15

0,0620

0,0832

0,25

0,07

809,17

136895

14,39

12

0,0704

0,0647

0,42

0,22
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Description

Accession

MW

ATPase AAA-2 domain protein - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

Al1TG29 MYCVP

93507.17

1032,39

93507

20,71

16

0,1092

0,1455

0,30

0,21

1162,87

93507

26,94

18

0,1338

0,1726

ANNEXES

0,41

0,27

Aldehyde dehydrogenase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1T359 MYCVP

54677.22

1099,65

54677

37,02

13

0,2668

0,2285

0,30

0,40

825,97

54677

25,75

0,1728

0,1390

0,39

0,51

ATP synthase subunit alpha - M.
smegmatis (strain ATCC 700084 /
mc(2)155)

ATPA_MYCS2

58852.41

958,43

58852

27,48

12

0,2568

0,1835

0,40

0,00

736,01

58852

23,18

0,1549

0,1263

0,39

0,00

DNA-directed RNA polymerase
subunit beta - M. vanbaalenii
(strain DSM 7251 / PYR-1)

RPOB_MYCVP

128409.17

1376,65

128409

20,82

19

0,1304

0,1208

0,42

0,40

1240,67

128409

19,88

19

0,1051

0,1222

0,39

0,25

DNA-directed RNA polymerase -
Kineococcus radiotolerans
SRS30216

ABWS5T1 KINRA

144009.61

900,42

144010

10,39

13

0,0542

0,0662

0,26

0,00

777,98

144010

9,01

11

0,0489

0,0552

0,39

0,00

DNA-directed RNA polymerase
subunit beta' - Thermobifida fusca
(strain YX)

RPOC THEFY

145204.74

788,40

145205

9,62

13

0,0457

0,0655

0,24

0,00

702,21

145205

8,26

11

0,0405

0,0547

0,39

0,00

ATP synthase F1, beta subunit -
M. gilvum PYR-GCK

A4T8K2 9MYCO

52187.69

2008,64

52188

66,88

21

1,5056

0,5401

1,00

0,00

1024,92

52188

45,57

13

0,2780

0,2472

0,38

0,00

Elongation factor Tu - M.
paratuberculosis

EFTU_MYCPA

43743.51

1015,79

43744

43,32

13

0,7066

0,3194

0,57

0,00

972,63

43744

39,55

12

0,6819

0,2850

0,37

0,00

DNA-directed RNA polymerase -
Salinispora tropica CNB-440

A4XBOQS5 9ACTO

143940.44

741,96

143940

8,94

12

0,0424

0,0604

0,22

0,00

648,53

143940

7,57

10

0,0370

0,0496

0,37

0,00

AMP-dependent synthetase and
ligase - M. vanbaalenii (strain DSM
7251 / PYR-1)

A1TA99 MYCVP

106130.07

1438,73

106130

23,96

18

0,1541

0,1439

0,40

0,52

928,03

106130

20,75

14

0,0904

0,1055

0,35

0,45

UPF0182 protein Mmcs_1415 - M.
sp. (strain MCS)

Y1415 MYCSS

109334.6

628,51

109335

11,18

0,0430

0,0519

0,21

0,02

641,59

109335

11,68

0,0622

0,0601

0,35

0,07

Short-chain
dehydrogenase/reductase SDR -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

AlT1Q8 MYCVP

49410.64

1189,46

49411

46,17

15

0,2884

0,3316

0,37

0,48

1365,88

49411

51,28

16

0,4428

0,3729

0,34

0,44

30S ribosomal protein S3 - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

RS3 _MYCVP

30690.16

617,05

30690

36,79

0,2354

0,3100

0,21

0,28

623,34

30690

42,14

0,2928

0,3137

0,34

0,38
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ACETATE
. . emPAl SpCount
Description Accession MW score | mass |coverage #ipeps |96AbdC [9AbaC [96Abde | 9ABC
emPAl | notre | SpC SpC
Mascot | emPAl | total |unigues
ABC transporter-related protein -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251/ | A1T5C6_MYCVP | 91158.67 | 620,81 | 91159 | 17,03 9 0,0665 | 0,0733| 0,17 0,22 731,42 | 91159 | 16,06 12 10,1289 0,1051| 0,34 0,44
PYR-1)
Phage shock protein A, PspA - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 / A1T7R2 MYCVP | 29466.92 | 807,29 | 29467 | 46,32 9 0,4682 | 0,3303| 0,26 0,35 ]1048,76| 29467 | 71,32 13 |1,27020,6392| 0,32 0,42
PYR-1)
Peroxidase/catalase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 / A1TAO09 MYCVP | 82156.54 | 842,93 | 82157 | 16,49 10 |0,0757|0,0941| 0,17 0,22 941,76 | 82157 | 21,69 12 10,1382 0,1196| 0,32 0,38
PYR-1)
Carbamoyl-phosphate synthase
large chain - M. vanbaalenii (strain | CARB_MYCVP |119250.73] 610,18 {119251| 10,43 10 |0,0578|0,0607| 0,18 0,14 865,98 |[119251| 15,11 14 (0,0899|0,0915( 0,32 0,36
DSM 7251 / PYR-1)
Nitrate reductase, alpha subunit -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251/ | AITDS1 MYCVP |135975.57|1050,54(135976| 16,18 17 10,0718 0,0977| 0,29 0,36 929,28 135976 13,59 13 10,0523 0,0716| 0,32 0,42
PYR-1)
30S ribosomal protein S13 - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 / RS13 MYCVP | 14342.78 | 526,60 | 14343 | 43,85 6 0,6226 | 0,5441| 0,24 0,31 609,61 | 14343 | 43,85 7 10,6589 |0,7424| 0,31 0,40
PYR-1)
Extracellular solute-binding protein,
family 1 precursor - M. vanbaalenii | ALT9P5 MYCVP | 35423.05 | 540,96 | 35423 | 24,53 6 0,1874 | 0,1411| 0,29 0,38 841,48 | 35423 | 36,96 8 |[0,3061|0,2121( 0,31 0,38
(strain DSM 7251 / PYR-1)
Putative uncharacterized protein
precursor - M. vanbaalenii (strain | ALTBP7 MYCVP | 69303.03 |1404,49| 69303 | 45,56 20 |0,3063|0,3080| 0,48 | 0,62 |1062,61| 69303 | 32,86 15 |0,1771|0,2025| 0,31 | 0,40
DSM 7251 / PYR-1)
Dihydrolipoyl dehydrogenase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 / A1T382 MYCVP | 49718.61 | 464,47 | 49719 | 18,63 6 0,0593 | 0,0927| 0,16 0,14 587,09 | 49719 | 22,62 8 |[0,1055|0,1349( 0,31 0,18
PYR-1)
AMP-dependent synthetase and
ligase - M. vanbaalenii (strain DSM | A1ITTAZ4 MYCVP | 64511.65 | 768,07 | 64512 | 28,16 10 |0,09220,1272| 0,16 0,21 | 747,42 | 64512 | 28,16 10 |0,18080,1287| 0,31 0,40
7251 / PYR-1)
2-oxoglutarate dehydrogenase E1 |\ yra,7 gmyco |140933.68] 715,11 [140934| 10,69 | 11 |0,0396|0,0560| 0,20 | 0,03 |599.96 140934| 9,45 9 [0,0460(0,0452| 031 | 0,07
component - M. gilvum PYR-GCK
DNA-directed RNA polymerase
subunit beta' - Corynebacterium RPOC CORDI |147891.15] 614,69 (147891, 7,59 9 0,0374 | 0,0423| 0,21 0,03 |540,78 |147891| 7,29 8 |[0,0322|0,0376( 0,31 0,04
diphtheriae
FAD dependent oxidoreductase -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 / | A1T5J9 MYCVP | 63539.49 |1189,55| 63539 | 41,03 15 |0,2456|0,2266| 0,32 | 0,41 |1109,48| 63539 | 40,00 16 |0,2396|0,2523| 0,30 | 0,38
PYR-1)

- 188 -




ANNEXES

Putative uncharacterized protein
precursor - M. vanbaalenii (strain
DSM 7251 / PYR-1)

A1T1P9 MYCVP

43299.94

1043,36

43300

54,45

12

0,4050

0,2861

0,45

0,55

679,34

43300

41,48

0,2481

0,1895

Description Accession MW

Isocitrate lyase - M. vanbaalenii
(strain DSM 7251 1 PYR.1) ALT9D2 MYCVP | 85792.26 | 933,38 | 85792 | 19,00 | 15 |0,1136|0,1497| 0,28 | 0,24 |886,95 85792 | 20,28 | 14 |0,0926 0,1383| 0,30 | 0,25
ATP synthase F1, alpha subunit - | \yrex0 omyco | 59050.4 | 749,96 | 59050 | 2239 | 10 |0,21500,1429| 0,30 | 0,00 |612,56 59050 2034 | 8 |0,1239 01085 0,30 | 0,00
M. gilvum PYR-GCK RS S
Bacterioferritin - M. vanbaalenii

. ALT9J5 MYCVP | 18317.24 | 748,74 | 18317 | 62,05 | 9 |1,6935|0,7578| 0,37 | 0,14 |730,59 | 18317 | 74,70 | 10 |1,7920|0,9583| 0,28 | 0,13
(strain DSM 7251 / PYR-1) Ao
Extracellular solute-binding protein,
family 3 precursor - M. vanbaalenii | ALT7UO_MYCVP | 29017.56 | 747,69 | 20018 | 4588 | 9 |0,3571|0,3383| 0,29 | 038 |76224 29018 4588 | 9 |0,4403|03423| 028 | 0,36
(strain DSM 7251 / PYR-1)
ATP synthase F1, beta subunit -
M. smegmatis (strain ATCC AOR200 MYCS?2 | 51584.43 |1643,00 51584 | 53,85 | 17 |0,7422|0,3807| 0,87 | 0,00 |898,38 51584 | 37,82 | 11 |0,2102|0,1976| 0,28 | 0,00
700084 / mc(2)155)
AMP-dependent synthetase and | »,1gys oMyCO | 65400.96 | 389,69 | 65401 | 10,61 | 5 |0,0605|0,0543| 0,20 | 0,03 |401,91|65401| 1279 | 6 |0,0959 00678| 028 | 0,09
ligase - M. gilvum PYR-GCK

0,27

0,34

Fumarate reductase/succinate
dehydrogenase flavoprotein
domain protein - M. vanbaalenii
(strain DSM 7251 / PYR-1)

AITFF3_MYCVP

59931.0

1352,68

59931

43,42

17

0,3187

0,2995

0,36

0,47

844,85

59931

26,10

11

0,2028

0,1611

0,27

0,34

Saccharopine dehydrogenase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1TC30_MYCVP

44785.73

955,50

44786

43,20

13

0,2784

0,3083

0,24

0,31

679,93

44786

27,92

0,2088

0,1543

0,27

0,34
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vanbaalenii (strain DSM 7251 /

Short-chain

dehydrogenase/reductase SDR -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1

Alpha amylase, catalytic region -

A1T1R6_MYCVP

Description Accession MW
Polyribonucleotide
nucleotidyltransferase - M. ALT7L4 MYCVP | 80123.29

28219.06

604,56

28219

33,98

0,2261

0,2926

721,65

28219

33,98

0,2392

0,2960

ANNEXES

452,60 | 80123 | 12,73 0,0622 | 0,0635 767,72 | 80123 | 22,68 0,1321 0,1236

DSM 7251 / PYR-1)

M. vanbaalenii (strain DSM 7251/ | A1TD28 MYCVP | 78030.41 | 545,95 | 78030 | 15,51 8 10,0643 |0,0766| 0,13 0,17 873,03 | 78030 | 24,54 12 (0,1152|0,1279| 0,25 0,33
PYR-1)

Putative esterase precursor - M.

vanbaalenii (strain DSM 7251 / A1T9L3 MYCVP | 36354.8 | 377,24 | 36355 | 15,76 5 10,1804 |0,1082| 0,20 0,26 | 384,59 | 36355 | 15,76 5 10,1909 |0,1095| 0,25 0,33
PYR-1)

L-glutamine synthetase - M.

vanbaalenii (strain DSM 7251 / A1TB29 MYCVP |53650.54 11239,90| 53651 | 40,86 15 ]0,42360,2917| 0,49 0,55 546,85 | 53651 | 21,97 7 10,1251 |0,1032| 0,25 0,25
PYR-1

1,4-alpha-glucan branching

enzyme - M. vanbaalenii (strain A1TD29 MYCVP | 83368.61 | 466,88 | 83369 | 10,83 6 [0,0592|0,0508( 0,16 0,21 532,34 | 83369 | 12,55 7 (0,0871|0,0613( 0,25 0,33
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Preprotein translocase secAl 1
subunit - M. tuberculosis (strain
F11)

A1QWH6_MYCTF

107535.98

546,83

107536

8,09

8

0,0490

0,0529

380,50

107536

7,98

7

0,0463

0,0461

Description Accession MW
Putative uncharacterized protein -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251/ | A1T2Q8 MYCVP |109506.69| 895,00 {109507| 15,50 11 |0,06420,0749| 0,20 0,26 | 682,44 |109507| 12,86 9 [0,0620|0,0600( 0,25 0,33
PYR-1)
Protein translocase subunit SeCA 1| ge oy mycua | 106260.2 | 635,61 106260 849 | 9 |0,0551|0,0613| 0,21 | 005 |460,87 106260 839 | & |00526|0,0542| 025 | 0,15
- M. ulcerans (strain Agy99)
Putative uncharacterized protein -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251/ | AILTCD8 MYCVP | 16174.64 | 701,99 | 16175 | 83,89 8 1,6011|0,7674( 0,32 0,41 |741,96 | 16175 | 83,89 8 1,6942 |0,7765( 0,24 0,31
PYR-1)
50S ribosomal protein L15 - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 / A1T4S5 MYCVP | 15519.49 | 419,19 | 15519 | 40,82 5 ]0,3059|0,3500( 0,25 | 0,33 |566,93|15519 | 41,50 6 |0,7314|0,4837| 0,24 | 0,31
PYR-1)
50S ribosomal protein L1 - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 / RL1 MYCVP 24964.24 | 723,87 | 24964 | 45,22 8 0,4016 | 0,3559| 0,18 0,14 770,36 | 24964 | 50,00 9 10,5970(0,4395| 0,24 0,18
PYR-1)
Elongation factor Tu - M. duvalii A1C3G9 9MYCO | 23566.19 | 547,69 | 23566 | 44,39 7 0,88440,3127| 0,32 0,00 | 667,99 | 23566 | 44,39 8 1,2899|0,3937( 0,24 0,00
(S)-2-hydroxy-acid oxidase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 / A1T4N1 MYCVP | 42021.73 ] 722,28 | 42022 | 36,65 10 |0,14570,2276| 0,16 0,12 635,59 | 42022 | 33,33 8 |[0,1777|0,1680( 0,24 0,22
PYR-1)
Putative uncharacterized protein -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251/ | A1T8Y8 MYCVP | 20555.4 | 199,02 | 20555 | 16,24 3 0,1068 | 0,1143| 0,15 0,19 244,71 | 20555 | 16,24 3 10,1130 (0,1157| 0,24 0,31
PYR-1)
1-acyl-sn-glycerol-3-phosphate
acyltransferase - M. vanbaalenii A1TCF2 MYCVP | 57046.1 | 496,72 | 57046 | 16,99 7 (0,0716|0,0948( 0,13 0,17 492,63 | 57046 | 19,50 8 |(0,1013|0,1133( 0,24 0,31

istrain DSM 7251 / PYR-li

30S ribosomal protein S7 - M.
gilvum PYR-GCK

A4T1R4 9MYCO

17521.48

561,37

17521

55,35

0,8417

0,6586

607,46

17521

55,35

0,5667

0,6664

50S ribosomal protein L22 - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

Al1T4P4 MYCVP

16544.97

406,66

16545

46,67

0,4657

0,2238

498,71

16545

48,00

0,2880

0,3181

ABC transporter-related protein -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1T364 MYCVP

32123.51

563,77

32124

37,67

0,2979

0,2415

707,36

32124

40,75

0,4191

0,2923
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vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1

Putative uncharacterized protein -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1

Putative uncharacterized protein -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1T2R3_MYCVP

Al1TGZ8 MYCVP

Description Accession MW
ATPase associated with various
cellular activities, AAA_3 - M. AL1T806 MYCVP | 41506.06

66326.37

55019.72

998,86

789,44

634,76

41506

66326

55020

56,10

27,57

21,00

15

12

0,3970

0,1236

0,0872

0,4439

0,1562

0,1363

0,29

0,18

0,12

0,38

0,24

0,16

794,73

730,60

597,51

41506

66326

55020

46,49

26,91

15,40

11

11

0,2075

0,1058

0,1062

0,2708

0,1408

0,1185

ANNEXES

0,22

0,22

0,22

0,29

0,29

0,29

Succinate dehydrogenase subunit
A - M. vanbaalenii (strain DSM
7251 / PYR-1)

A1T5G6_MYCVP

64130.25

990,75

64130

27,62

13

0,1727

0,1825

0,22

0,29

632,41

64130

18,70

0,0985

0,1135

0,22

0,29

LGFP repeat protein precursor - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1

Aminopeptidase N. Metallo
peptidase. MEROPS family MO1 -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

Short-chain
dehydrogenase/reductase SDR -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1T7V3_MYCVP

A1TCD4 MYCVP

A1T8C8 MYCVP

71365.92

94980.44

26926.39

694,50

516,04

438,55

71366

94980

26926

25,31

13,09

32,38

0,0811

0,0447

0,2445

0,0852

0,0609

0,2562

0,17

0,17

0,17

0,22

0,22

0,22

583,00

477,13

644,14

71366

94980

26926

20,99

13,56

44,67

10

0,0858

0,0473

0,5102

0,0735

0,0616

0,4634

0,22

0,22

0,21

0,29

0,29

0,27

DivIVA family protein - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

AITAWO MYCVP

29817.8

1165,83

29818

71,22

15

1,0267

0,8246

0,53

0,69

643,51

29818

38,38

10

0,3079

0,3904

0,21

0,27
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Description Accession MW
g%c&e”"fe"'“”"v" givum PYR- | \41aG8 omyco | 18401.28 | 440,88 | 18401 | 2094 | 6 |09266|03605| 0,29 | 003 |471,07|18401| 2094 | 6 |06413 03648| 021 | 0,04
Enolase - M. vanbaalenii (strain
DSM 7251 / PYR-1) ENO_MYCVP 44948.04 |1267,83| 44948 | 56,26 15 (0,2772|0,3879( 0,38 0,38 |1143,66| 44948 | 44,68 13 (0,2627|0,3108( 0,21 0,16
Rieske - M. vanbaalenii (strain
DSM 7251 / PYR-1) A1TB03 MYCVP | 44233.66 |1311,11| 44234 | 39,30 16 |(0,5227|0,4445( 0,33 0,43 | 779,82 | 44234 | 27,11 10 (0,1646|0,2140( 0,21 0,27
ATP synthase gamma chain - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 / ATPG _MYCVP | 33565.26 | 649,50 | 33565 | 36,57 9 0,2382|0,2703( 0,28 0,36 |601,71 | 33565 | 28,80 7 0,1534 (10,1894 | 0,21 0,27
PYR-1)
ABC transporter-related protein -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 / | A1T852_MYCVP | 44157.67 |1005,45| 44158 | 36,91 11 |0,3183|0,2440| 0,22 | 0,16 |532,56 | 44158 | 19,70 6 |0,1238|0,1084| 0,21 | 0,27
PYR-1)
Catalase - M. vanbaalenii (strain
DSM 7251 / PYR-1) A1TAO03 MYCVP | 77886.79 | 800,51 | 77887 | 24,51 13 (0,1411|0,1406( 0,36 0,38 |671,98 | 77887 | 19,58 10 (0,1051|0,1018( 0,21 0,27
ABC transporter domain protein -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251/ | ALTOW6 MYCVP | 70700.0 |1094,87| 70700 | 32,87 15 (0,1494|0,1949( 0,24 0,31 |584,85 | 70700 | 18,69 9 0,0973 (10,1006 | 0,21 0,27
PYR-1)
Carbamoyl-phosphate synthase L
chain, ATP-binding - M. gilvum AATE27 9MYCO | 63033.42 ] 810,81 | 63033 | 32,46 9 0,1938|0,1147( 0,25 0,26 |550,56 | 63033 | 22,16 7 0,0889 (0,0851| 0,21 0,18
PYR-GCK
Probable malate:quinone
oxidoreductase - M. vanbaalenii MQO MYCVP | 55846.63 | 668,00 | 55847 | 28,38 9 0,1118|0,1335( 0,16 0,21 |518,80 | 55847 | 16,80 6 0,0777 |0,0815| 0,21 0,27
(strain DSM 7251 / PYR-1)
Beta-ketoacyl synthase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 / A1T9S5 MYCVP (156802.47] 888,64 |156802| 13,11 15 (0,0454|0,0709( 0,24 0,31 | 798,21 [{156802| 12,08 14 (0,0443|0,0662( 0,21 0,27
PYR-1)
Alanyl-tRNA synthetase - M.
smegmatis (strain ATCC 700084 / |AOQWQ4 MYCS2 | 96723.12 | 432,75 | 96723 8,20 6 [0,0328|0,0431( 0,11 0,00 ]431,49 | 96723 8,20 6 [0,0404|0,0436( 0,21 0,00
mc(2)155)
50S ribosomal protein L23 - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 / RL23 MYCVP | 10923.02 | 204,34 | 10923 | 43,00 3 0,2683|0,2634( 0,11 0,14 | 380,42 | 10923 | 64,00 6 0,6195 | 0,9257 | 0,20 0,25
PYR-1)
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Description

Accession

MW

50S ribosomal protein L10 - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

RL10 MYCVP

18544.88

632,03

18545

61,90

0,5910

0,5873

680,18

18545

61,90

0,7742

0,5943

ANNEXES

Putative uncharacterized protein -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1TAI8 MYCVP

13176.77

354,23

13177

50,42

0,2918

0,3139

401,46

13177

57,98

0,5924

0,4614

SOUL heme-binding protein - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1TB69 MYCVP

21524.92

324,87

21525

32,66

0,3607

0,2156

520,89

21525

47,69

0,6871

0,4605

Elongation factor Tu - M.
nonchromogenicum

A1C3C9 MYCNO

23649.23

544,59

23649

44,39

1,0276

0,3104

562,17

23649

35,98

0,7853

0,3141

ABC transporter-related protein -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1T8C9_MYCVP

37575.64

964,59

37576

42,57

0,3379

0,4097

736,81

37576

38,86

0,2425

0,2714

SSU ribosomal protein S5P - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1

A1T4S3 MYCVP

23098.18

571,59

23098

49,77

0,3157

0,4014

450,69

23098

31,67

0,2718

0,2565

Elongation factor Tu -
Saccharopolyspora erythraea
(strain NRRL 23338)

EFTU SACEN

44013.56

489,58

44014

21,25

0,2567

0,1075

617,24

44014

21,25

0,2420

0,1324

Isocitrate dehydrogenase, NADP-
dependent - M. vanbaalenii (strain
DSM 7251 / PYR-1)

A1TA13 MYCVP

82312.64

579,69

82313

16,98

0,0601

0,0827

756,75

82313

21,93

0,0799

0,1070

Amino acid permease-associated
region - M. vanbaalenii (strain
DSM 7251 / PYR-1)

AITGM9_MYCVP

54647.37

492,60

54647

16,27

0,0755

0,0827

460,97

54647

16,27

0,0676

0,0836

Phosphoenolpyruvate carboxylase
- M. vanbaalenii (strain DSM 7251
/ PYR-1)

Al1T8L4 MYCVP

102786.23

627,78

102786

13,06

0,0461

0,0721

551,98

102786

12,10

0,0488

0,0729

ATP synthase subunit alpha - M.
aratuberculosis

ATPA MYCPA

59955.89

632,89

59956

15,05

0,1281
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391,76
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10,83

0,0603
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Description

Accession

MW

UspA domain protein - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1TAD9 MYCVP

15175.01

466,21

15175

53,06

0,4246

0,6635

487,68

15175

53,06

0,4493

0,6714

ANNEXES

Electron transfer flavoprotein,
alpha subunit - M. vanbaalenii
(strain DSM 7251 / PYR-1)

A1T6W5 _MYCVP

31955.8

510,43

31956

33,12

0,1285

0,2008

705,48

31956

44,83

0,2339

0,2954

50S ribosomal protein L5 - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1

Periplasmic solute binding protein
precursor - M. vanbaalenii (strain
DSM 7251 / PYR-1)

A1T4R8 MYCVP

A1TFZ5 MYCVP

21174.14

31898.17

444,09

687,98

21174

31898

43,23

34,77

0,4558

0,4599

0,2899

0,2919

589,10

574,47

21174

31898

54,17

27,81

0,5874

0,2742

0,2933

0,2032

50S ribosomal protein L2 - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

RL2 MYCVP

30381.28

418,18

30381

28,99

0,1109

0,1733

469,18

30381

29,35

0,2135

0,1754

Anion-transporting ATPase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1TGBO_MYCVP

40915.0

485,54

40915

37,47

0,2002

0,2030

418,21

40915

24,08

0,1375

0,1742

Extracellular ligand-binding
receptor precursor - M. vanbaalenii
(strain DSM 7251 / PYR-1)

A1T878 MYCVP

41593.68

1161,92

41594

67,99

0,4391

0,3924

726,17

41594

36,51

0,2066

0,1704

Putative membrane protein - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

AlT117 MYCVP

15285.45

168,14

15285

18,12

0,1069

0,0988

235,91

15285

39,86

0,2424

0,1690

Glycosyltransferases-like protein -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

AITGW4 MYCVP

72580.89

417,91

72581

11,84

0,0534

0,0595

594,15

72581

16,39

0,0839

0,0975

ATP synthase subunit alpha - M.
sp. (strain JLS)

ATPA MYCSJ

59602.61

503,19

59603

14,60

0,0903

0,0899

360,58

59603

10,54

0,0609

0,0611

ATP synthase epsilon chain - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

ATPE _MYCVP

13321.74

488,23

13322

44,63

0,3965

0,3060

493,88

13322

44,63

0,3003

0,3097

-195 -




Description

Accession

MW

Putative alanine and proline rich
membrane protein precursor - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

AI1TFRO_MYCVP

17744.88

430,85

17745

56,52

0,3203

0,3825

0,15

0,19

402,74

17745

56,52

0,2590

0,2885

ANNEXES

0,17

0,22

Photosystem | assembly BtpA - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1T8C7_MYCVP

28605.89

330,79

28606

24,06

0,2219

0,1881

0,15

0,19

432,74

28606

38,72

0,2348

0,2376

0,17

0,22

50S ribosomal protein L3 - M. sp.
(strain JLS)

RL3 MYCSJ

22849.02

245,02

22849

17,39

0,1657

0,1010

0,11

0,03

324,64

22849

23,67

0,2231

0,1477

0,17

0,04

SSU ribosomal protein S1P - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1TAF3_MYCVP

53505.34

1353,39

53505

43,00

17

0,4253

0,3576

0,33

0,36

572,64

53505

30,04

0,1254

0,1428

0,17

0,18

Adenosylhomocysteinase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1TSW9_MYCVP

52973.93

517,43

52974

19,42

0,0915

0,1227

0,12

0,05

459,43

52974

18,09

0,0968

0,1048

0,17

0,18

Putative conserved membrane
protein MmpS3 - M. vanbaalenii
(strain DSM 7251 / PYR-1)

A1TB06_MYCVP

28694.04

269,01

28694

19,62

0,0700

0,0770

0,11

0,14

259,45

28694

19,62

0,0988

0,0779

0,17

0,22

Valyl-tRNA synthetase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1TC28 MYCVP

99480.1

535,51

99480

10,40

0,0370

0,0578

0,13

0,17

563,74

99480

12,72

0,0448

0,0670

0,17

0,22

Peroxidase/catalase - M.
vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1T9D9 _MYCVP

80799.68

433,75

80800

11,17

0,0337

0,0527

0,11

0,14

515,64

80800

15,94

0,0426

0,0636

0,17

0,22

Carbon starvation protein CstA -
M. vanbaalenii (strain DSM 7251 /
PYR-1)

A1T6P1 MYCVP

81590.54

485,96

81591

11,88

0,0464

0,0621

0,11

0,14

463,88

81591

11,88

0,0491

0,0527

0,17

0,22

Alanyl-tRNA synthetase - M.
gilvum PYR-GCK

A4TBW4 9MYCO

96941.07

406,75

96941

9,42

0,0381

0,0430

0,11

0,03

559,98

96941

11,66

0,0462

0,0517

0,17

0,04

DNA-directed RNA polymerase
subunit beta 2 - Nocardia farcinica

RPOB2 NOCFA

128526.64

571,56

128527

8,39

0,0398

0,0434

0,15

0,03

571,15

128527

10,19

0,0421

0,0501

0,17

0,04

Protein translocase subunit secA 1

SECA1 MYCSJ

106268.18

388,12

106268

5,90

0,0343
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0,13

0,00

281,68

106268

5,80

0,0263

0,0322

0,17

0,00




