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Resumen

Los bacteriéfagos son virus que son capaces de infectan células bacterianas. Se cree que
son las entidades bioldgicas mds diversas y abundantes en el planeta. Consecuentemente, se
cree que son uno de los principales reservorios de informacién genética y ademds se especula
que podrian ser una de las principales fuentes de variacién entre organismos relacionados
debido a su interaccién con ellos.

La diversidad y abundancia de los fagos se ve reflejada en sus genomas y mientras que
algunos estudios describen genomas fagicos con elevados porcentajes de similitud a secuencias
previamente reportadas, algunos otros muestran fagos altamente novedosos cuyas secuencias
gendmicas no guardan relaciones detectables con otros organismos.

En el presente trabajo se realizé la descripcién gendmica de los fagos de Pseudomonas
aeruginosa PaMx11, PaMx25, PaMx28, PaMx42 y PaMx74 a través de la asignacién de funciones a
proteinas codificadas en sus genomas empleando criterios de similitud de secuencia, dominios
conservados y homologfa estructural.

Adicionalmente, mediante el uso de diversas estrategias de genémica comparativa se
lograron determinar relaciones de similitud existentes entre los genomas de fagos de
Pseudomonas aeruginosa y otros genomas fagicos. A través de estas estrategias se logré la
deteccidn de conexiones entre grupos que se consideraban previamente no relacionados.
Siendo dichas conexiones, genomas fagicos con caracteristicas que los asocian a mas de un
grupo de forma simultanea.

El mosaicismo inherente de los genomas fagicos es evidente en el genoma de los fagos
PaMx25, PaMx28 y PaMx74, sin embargo, las conexiones observadas entre los fagos
pertenecientes a distintos grupos Unicamente pudieron ser detectadas mediante la inclusién de
genomas de reciente descripcidn.

Teniendo esto en consideracidn, se cree que el nimero creciente de genomas fagicos
depositados en bases de datos, permitira la deteccién de una mayor cantidad de conexiones
entre grupos de fagos que se crefan previamente no relacionados con la posibilidad de formar
un espacio gendmico contindo.



Abstract

Bacteriophages are viruses that are able to infect bacterial cells. It is believed that they
are the most diverse and abundant biological entities on the planet. Hence, it is also believed
that phages represent one of the most important reservoirs of genetic information, and likely,
one of the main sources of genetic variation observed among genomes of related bacterial
species.

The high abundance and diversity of phages is observed through their genomes, and
whereas some studies describe phage genomes displaying high nucleotide identities to known
sequences in databases; other studies present novel sequences that appear not to be related to
known genomes.

In this study, the genomic characterization of the Pseudomonas phages PaMx11,
PaMx25, PaMx28, PaMx42 and PaMx74 was performed through functional assignment of the
putative proteins encoded in their genomes by means of several computational strategies.

Additionally, by using different approaches of comparative genomics, several
relationships were detected among the genomes of phages infecting Pseudomonas and phages
infecting other bacterial species. At least three groups that previously appeared to be unrelated
were connected by means of the inclusion of the PaMx25, PaMx28 and PaMx74 genomes. The
inherent mosaicism of phage genomes was evident in such genomes, nevertheless, the
connections that bridged the previously unrelated phage groups could only be detected by
including recently described genomes.

Taking this into account, it is believed that as more phage genomes are described, the
number of connections bridging apparently unrelated phage groups will also increase, and
eventually the formation of a genomic continuum could be possible.



1. Introduccién
1.1 Los bacteriéfagos

1.1.1 Descripcién.

Los bacteriéfagos, también llamados fagos, son virus que infectan células procaridticas,
al igual que otros virus, son estructuras proteicas que envuelven un 4cido nucleico, DNA o RNA
de cadena doble o sencilla en una topologfa circular o lineal. La morfologfa de los fagos es muy
diversa, sin embargo se cree que los fagos con cola son los mds abundantes [Guttmann, Raya &
Kutter, 2005].

1.1.2. La infeccién fégica.

La infeccién fégica (Figura 1) comienza cuando una particula viral reconoce un receptor
en la superficie bacteriana mediante estructuras especificas denominadas anti-receptores. Una
vez que el fago ha llevado a cabo una interaccién estable con la célula, algunas proteinas
estructurales hidrolizan componentes de las barreras celulares para que el material genético
del virus pueda ingresar a la célula hospedera [Guttmann, Raya & Kutter 2005].

En el proceso de introduccién del material genético del fago estan involucrados
mecanismos bioquimicos y fisicoquimicos tales como motores enzimaticos y la presién
hidrostética de la cdpside viral [Grayson & Molineux, 2007].

Una vez dentro de la célula, el material genético del fago puede completar un ciclo
replicativo o ser degradado por la maquinaria enziméatica del hospedero. Los bacteri6éfagos
pueden replicarse por lo menos de dos formas distintas. Una de ellas es la infeccién litica en
donde se producen particulas virales en el interior de la bacteria y su liberacién ocasiona la lisis
celular; la otra estrategia de replicacién corresponde a la infeccidn lisogénica, en las cual no se
lleva a cabo la produccién de particulas virales, sin embargo, el material genético de los fagos se
integra al genoma de la célula hospedera replicindose a la par del genoma bacteriano [Hyman
& Abedon, 2010].

El estado de lisogénia es estable, sin embargo es reversible y puede dar lugar al ciclo
litico bajo las circunstancias ambientales, energéticas y metabdlicas adecuadas. El DNA viral
integrado en el cromosoma de la bacteria se denomina profago y cada vez que la bacteria se
divide, el profago se replica junto con el DNA del hospedero. Este arreglo ofrece al virus un
mecanismo alternativo para hacer més copias de su genoma [Casjens 2003].



A través del ciclo lisogénico, es posible que tanto las bacterias como los fagos adquieran
material genético uno del otro. Hay casos en donde los fagos permanecen en la bacteria como
profagos, y estos pueden fijarse en el cromosoma mediante la acumulacién de mutaciones
deletéreas y rearreglos, convirtiéndose asi, en profagos cripticos [Casjens 2003]. Los profagos
cripticos son secuencias remanentes de uno o varios eventos lisogénicos en los genomas
bacterianos. Por otro lado, también existen fagos que encapsulan DNA que proviene del
hospedero, y al infectar a una segunda célula introducen material genético adicional que podria
conferir al hospedero nuevos genotipos que conllevan a la expresién de nuevos fenotipos, a este
proceso se le conoce como transduccién.
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Figura 1: La infeccién fagica comienza con la adsorcién de una particula viral a la superficie de una célula
bacteriana®. Una vez que la particula viral reconoce su receptor, el fago introduce su material genético al
citoplasma®. El DNA viral una vez dentro de la célula puede integrarse en el cromosoma bacteriano dando
lugar al ciclo lisogénico, replicindose sincronizadamente con el cromosoma bacteriano®. Alternativamente,
las células bacterianas pueden hacer frente a la infeccién fagica mediante un proceso llamado infeccién
abortiva, en el que la célula entra en muerte celular programada, terminando prematuramente el ciclo
replicativo del fago™. El estado lisogénico en las bacterias puede ser muy estable, sin embargo, bajo
condiciones de stress, la célula bacteriana activa la respuesta SOS, la cual puede inducir el desarrollo del
ciclo litico®. En el ciclo litico se producen las proteinas necesarias para el ensamble de nuevas particulas
virales, de igual manera, el material genético del fago se replica activamente®. Una vez producidas las
nuevas particulas virales, enzimas liticas y proteinas transmembranales dan lugar a la lisis celular®,
liberando mas particulas virales al medio.



1.2, Bacteri6fagos en el ambiente

A través de observaciones microscdpicas y andlisis metagendmicos, se ha propuesto que
los fagos son las entidades bioldgicas mas abundantes y diversas en el planeta [Bergh et al.,
1989]. En general, se estima que existen aproximadamente 10* particulas fagicas en la biosfera,
superando a los procariotes en por lo menos un orden de magnitud [Brussow & Kutter, 2005].

Como consecuencia de la abundancia de los fagos, se ha estimado que globalmente
pueden suscitarse hasta 10* infecciones fagicas por segundo [Pedulla et al., 2003] trayendo
como consecuencia que incluso los eventos que podrian considerarse raros ocurran con cierta
frecuencia [Chibanni-Chennoufi et al., 2004].

Debido a su abundancia, los fagos tienen un efecto directo en las poblaciones
bacterianas, y de manera igualmente significativa, en la movilizacién de materia organica en
los ambientes donde se localizan [Proctor & Fuhrman 1990, Fuhrman 1992]. Por otro lado, el
ciclo lisogénico, tiene diversas consecuencias, entre las que encontramos: movilizacién de
material genético entre bacterias [Lindell et al., 2004. Beumer & Robinson, 2005], impacto en las
poblaciones bacterianas mediante la induccién del ciclo litico y adquisicién de genes mediante
la integracién del genoma fagico. Debido a lo anterior, se cree que los fagos son uno de los
principales motores de la evolucién y diversidad bacteriana [Ohnishi et al., 2001; Casjens, 2003;
Weinbauer & Rassoulzadegan, 2004].

1.3 Genémica de bacteriéfagos

A pesar de que los bacteriéfagos son altamente diversos a nivel genético [Breitbart et al.,
2002], se ha visto que una fraccién significativa de los fagos reportados hasta el momento
presentan cierto sesgo morfoldgico al pertenecer al orden Caudovirales, es decir, fagos con
cabeza y cola. Por un lado, se sabe que las estructuras icosaédricas son energéticamente
favorables en sistemas bioldgicos[Caspar & Klug, 1962], de modo que las cépsides fagicas
pueden presentar una organizacién similar a pesar de que las proteinas que las conforman no
presenten similitud de secuencia. Esto dltimo tiene como consecuencia que diversos fagos
presenten una morfologia muy conservada a pesar de estar filogenéticamente alejados [Caspar
& Klug, 1962]. Estas observaciones se vuelven evidentes tanto en fagos aislados de ambientes
naturales como en fagos modelo. Histéricamente se han reportado bacteriéfagos que a pesar de
ser genéticamente distintos, muestran una morfologia semejante, tal es el caso de los fagos P22
y T7. Ambos fagos estan clasificados como virus pertenecientes a la familia Podoviridae (fagos
con caudas cortas) sin embargo, no comparten homologia significativa en su material genético.
Por otro lado, también se ha reportado el escenario opuesto, es decir, fagos genéticamente
relacionados pero con morfologias distintas: mientras que los bacteriéfagos P22 y lambda son



morfoldgicamente distintos, su material genético es muy similar, al grado de poderse obtener
hibridos funcionales entre ambos fagos [Botstein & Herskowitz, 1974].

La capacidad de los fagos P22 y lambda de formar hibridos viables, sugeria que las
funciones codificadas en sus genomas eran esencialmente las mismas y podian ser
intercambiadas sin mayor complicacién. Estos hallazgos sentaron las bases para el
establecimiento de la teorfa modular de evolucién de los genomas fagicos. Esta teorfa postula
que la recombinacién homdloga es la principal responsable del intercambio de material
genético, sin embargo, la viabilidad de la progenie producida, esta dada por la compatibilidad
de las funciones albergadas en los médulos intercambiados.

La teorfa modular de evolucién por si misma, no es capaz de explicar la diversidad
genética observada en los bacteriéfagos reportados hasta el momento ya que la recombinacién
homdloga no es indispensable para el intercambio de médulos entre genomas relacionados.
Trayendo como consecuencia que los médulos intercambiados no necesariamente estén
relacionados con funciones similares.

Adicionalmente, se han reportado genomas fagicos que son altamente conservados y no
muestran variaciones en sus genomas [Flores et al., 2012 & Cruz-Plancarte et al., 2016], por lo
que las funciones codificadas en sus genomas podrian ser no reemplazables, incluso si se
presentara recombinacién entre dichos fagos y otras entidades bioldgicas.

Lo anterior trae como consecuencia que se puedan observar distintos tipos de genomas
fagicos: genomas altamente conservados a pesar de su separacién espacio temporal; y genomas
compuestos de regiones con origenes diversos donde cada segmento puede tener una historia
evolutiva distinta a la del resto del genoma. A este fenémeno se le conoce como mosaicismo, ya
que los genomas fagicos son esencialmente mosaicos con segmentos de origenes diversos
(Figura 2). A partir de estas observaciones se ha postulado que podria existir una poza genética
a la cual los bacteriéfagos tienen un acceso no uniforme, mediado esencialmente por su rango
de hospedero [Hendrix et al., 1999].

Por lo anterior, se ha llegado a la conclusién que los bacteriéfagos dificilmente siguen un
modelo tradicional de herencia vertical, por ello se ha propuesto que su evolucién pueda ser
explicada a través de un modelo reticular [Lima-Mendez et al., 2008]. Esto tiene como
consecuencia una dificultad inherente en la clasificacidon de los bacteriéfagos, ya que un mismo
genoma podria estar relacionado con mds de un grupo de fagos. No obstante, existen trabajos
en donde se han propuesto esquemas de clasificacién integrales que consideran las
caracteristicas morfoldgicas, gendmicas y bioldgicas de los bacteridfagos para poder ubicarlos
dentro de grupos concertados [Lavigne et al., 2008; Lavigne et al., 2009 & Adriaenssens et al.,
2014].
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Figura 2: A. La falta de recombinacién resulta en genomas altamente conservados, por lo que no se observa mosaicismo. B. La teoria
modular de la evolucién fagica sefiala que la recombinacién es el mecanismo por el cual se genera el mosaicismo en los genomas fagicos. C.
Un adendo a la teoria modular, indica que no es necesaria la recombinacién homoéloga para el intercambio de material genético, pero que es
necesaria una poza genética comun a la que los fagos pueden tener acceso dependiendo principalmente de su rango de hospedero. D. La
comparacién de los genomas fagicos nos permite evidenciar el mosaicismo, representado por zonas de alta similitud, intercaladas con
regiones que pueden provenir de otro linaje. E. Lo anterior tiene como consecuencia que la inferencia filogenética tradicional resulte
complicada debido a que la transferencia horizontal de material genético (representado por flechas naranjas) no permite la determinacién de
relaciones de ancestria. F. Considerando las limitaciones de la inferencia filogenética tradicional, se ha optado por representar las relaciones

existentes entre genomas fagicos como redes filogenémicas que consideran la transferencia horizontal de material genético y permiten
observar relaciones multiples que pasarian desapercibidas utilizando arboles filogenéticos.




1.4 Los bacteriéfagos de Pseudomonas

Las bacterias pertenecientes al género Pseudomonas pueden ser infectadas por una gran
variedad de bacteriéfagos que van desde los Inovirus con genomas relativamente cortos (~3.6
kbp) hasta los fagos gigantes Phikzvirus con genomas de 200 a 300 kbp [Krylov et al., 2007].

Debido a la importancia médica, biotecnoldgica y agropecuaria de las bacterias que
pertenecen al género Pseudomonas, sus bacteriéfagos han sido ampliamente estudiados y
muchos de ellos han sido completamente secuenciados. Los hallazgos realizados en estas
secuencias indican que los fagos de Pseudomonas representan un gran reservorio de informacién
genética novedosa: en 201 genomas disponibles de dichos fagos se han encontrado 18,866 genes
codificantes, de los cuales, inicamente 4,208 proteinas tienen una funcién asignada.

Al momento de la publicacién de este trabajo, existen reportados 209 fagos de
Pseudomonas en bases de datos, de los cuales, se cuenta con la secuencia genémica de 201. Estos
fagos se distribuyen en 22 grupos con base en su similitud de secuencia nucleotidica y
aminoacidica, morfologfa microscépica y propiedades bioldgicas. Atn asi, una fraccién
significativa de los fagos de Pseudomonas no han sido asignados a un grupo y se clasifican
Unicamente con base en su morfologia. A continuacién se muestran los diversos géneros de
fagos que infectan Pseudomonas, asi como algunas de sus propiedades mas relevantes, tales
como su morfologia y tipo de dcido nucléico. Los géneros mostrados corresponden con la
nomenclatura actualmente aceptada por el International Comitee for the Taxonomy of Viruses.



Tabla 1: Géneros de fa

Género

Mat.

Genético

Morfologia

gos de Pseudomonas aceptados por el ICTV

Integrantes*

Elvirus
Kppl0virus

Peduovirus

Pakpunavirus

Pbunavirus

Phikzvirus

No clasificados

F116virus
Litlvirus
Luz7virus

Luz24virus

Phikmvvirus

T7virus

No clasificados

dsDNA

EL, OBP

CHA_P1,KPP10, P3_CHA, PAK_P3, PAK_P5, vB_PaeM_PAO1_Ab03, vB_PaeM_PAO1_Ab04, vB_PaeM_PAO1_Ab06,
vB_PaeM_PAO1_Ab17, vB_PaeM_PS24

phiCTX

C11,]G004, K5, K8, PA10, PAK_P1, PAK_P2, PAK_P4, PaoP5, PaP1, phiMK, vB_PaeM_C2-10_Ab02, vB_PaeM_C2-10_Ab08, vB_PaeM_C2-
10_Ab1, Zigelbrucke

14-1, DL52, DL60, DL68, F8, Gallinipper, JG024, Jollyroger, KPP12, KPP22, KPP22M1, KPP22M2, KPP22M3, Kraken, Kula, LBL3, LMA2,
Nemo, Nessie, NH-4, NP3, PA5, PB1, phiKT28, phiKTN6, Poseidon, S12-1, Smee, SN, SPM-1, Triton, vB_Pae_PS44, vB_PaeM_CEB_DP1,
vB_PaeM_PAO1_Ab27

201phi2-1, KTN4, phiKZ, PhiPA3

Lul1, PaBG, phi3, phiPsa374, vB_PsyM_KIL1, vB_PsyM_KIL2, vB_PsyM_KIL3, vB_PsyM_KIL3b, vB_PsyM_KIL4, vB_PsyM_KIL5

X
C

F116, H66, LKAS

DL64, LIT1, Pa2, PA26, PEV2, phi176, RWG, vB_PaeP_C2-10_Ab09, vB_PaeP_MAG4, YH30, YH6

KPP21,LUZ7

DL54, LUZ24, MR299-2, PaP3, PhiCHU, philBB-PAA2, TL, vB_PaeP_C1-14_Or, vB_PaeP_C2-10_Ab22, vB_PaeP_p2-10_0rl

DL62, LKA1, LKD16, LUZ19, MPK6, MPK7, phi-2, phikF77, phiKMV, phiNFS, PT2, PT5, vB_Pae-TbilisiM32, vB_PaeP_PAO1_1-15pyo,
vB_PaeP_PAO1_Ab05, vB_PaeP_PPA-ABTNL, YMC11/06/C171_PPU_BP

gh-1, Pf-10, Phi-S1, phi15, philBB-PF7A, phiPsal7, phiPSA2, PPPL-1, UNO-SLW1, UNO-SLW2, UNO-SLW3, UNO-SLW4

119X, AF, PaMx33, PaMx35, PaMx41, PaMx43, PaMx46, PaP2, R18, tf, UFV-P2, Andromeda, Bf7, VSW-3

'Los representantes de cada género se muestran resaltados en negritas
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Tabla 1 (continuacién): Géneros de fa

Morfologia

gos de Pseudomonas aceptados por el ICTV

Integrantes*

Ab18virus PaMx11, vB_PaeS_PAO1_Ab18
D3112virus D3112, DMS3, FHA0480, H70, JBD24, JBD26, JBD30, JBD5, JBD69, JBD88a, JBDI3, JD024, MP22, MP29, MP38, MP42, MP48, PAl1phi,
PaMx73, vB_PaeS_PAO1_Ab30, YMC11/11/R1836
D3virus D3, PMG1
Nplvirus NP1, PaMx25
dsDNA
Pamx74virus PaMx28, PaMx74, AAT-1
Septima3virus 73, PaMx42, vB_Pae_PSON, vB_Pae-Kakheti25, vB_PaeS_SCH_Ab26
Yuavirus AN14, LKO4, M6, MP1412, PAE1, YuA
i B3, F10, JBD44, MD8, PAJU2, phil, phi2, phi297, phiPSA1, SM1, YMC/01/01/P52_PAE_BP, YMC11/02/R656, YMC11/07/P54_PAE_BP,
No clasificados
JBD18, JBD25
Cystovirus dsRNA © phi6, phi10, phil2, phi13, phi2954, phi7, phi8, phi9
Inovirus s$SDNA ~S——==x pfl, pf3
Levivirus sSRNA O PP7, PRR1

'Los representantes de cada género se muestran resaltados en negritas



2. Antecedentes

Desde su descubrimiento han sido propuestos distintos esquemas para la clasificacién de
los bacteriéfagos. Actualmente no existe un método lo suficientemente robusto que permita la
identificacién y clasificacién de todos los fagos dentro de grupos definidos [Ackerman, 2005].
Esto es particularmente cierto con los genomas que presentan un alto grado de mosaicismo o
cuando se trata de genomas aparentemente novedosos que no muestran relaciones evidentes
con grupos definidos de fagos.

Se han implementaron métodos computacionales para la clasificacién de fagos
pertenecientes a las familias Podoviridae, Myoviridae y Siphoviridae [Lavigne et al., 2008, Lavigne
et al., 2009, Adriaenssens et al., 2014]. Estos métodos consideran el nimero de genes similares
entre multiples genomas, para posteriormente obtener proporciones de genes compartidos y
asi crear grupos de fagos relacionados ya sea a nivel nucleotidico o aminoacidico. No obstante,
las limitaciones de dichos métodos siguen siendo los genomas con alto grado de mosaicismo o
los genomas novedosos.

En 2012 nuestro grupo de trabajo, identificé fagos de Pseudomonas que posiblemente
representaban nuevas especies fagicas, todos ellos pertenecientes a la familia Siphoviridae, sin
embargo Gnicamente se emplearon datos fenotipicos para su consideracién como especies
nuevas, mientras que los métodos computacionales utilizados no revelaban si dichas especies
pertenecian a grupos conocidos de fagos previamente descritos [Septlveda-Robles et al., 2012].

En 2013 se aislé al fago de Vibrio phi]M2012, y mediante una estrategia filogenémica
reticular, se detectaron relaciones de similitud entre phiJM2012 y los fagos de Pseudomonas del
género Phikzvirus [Jang et al., 2013]. No obstante, estas estrategias presentan ciertas
limitaciones, tales como el tamario de las bases de datos consultadas, el grado de refinamiento
en las anotaciones gendémicas y la metodologia empleada para evaluar las relaciones entre los
fagos estudiados.

Finalmente, en 2015 se llevé a cabo la comparacién de més de 600 genomas de
mycobacteriéfagos, logrando la identificacién de un continuo genémico en donde los limites
previamente establecidos entre los grupos de fagos construidos, poco a poco parecian
desaparecer con la inclusién de nuevos genomas que conectaran grupos adyacentes de fagos
[Pope et al., 2015]. La nocién del contindo genémico ya habia sido propuesta [Lawrence et al.,
2002], sin embargo, no fue hasta 2015 que se obtuvo evidencia a favor de dicho modelo.
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3. Justificacién

En el laboratorio se cuenta con una coleccién de fagos de Pseudomonas asi como con las
secuencias gendmicas de 53 de ellos. Sin embargo, seis de los fagos pertenecientes a dicha
coleccién mostraron secuencias y patrones moleculares que los ubicaban fuera de los grupos
propuestos en ese momento. Adicionalmente, se desconocian las funciones albergadas en
dichos genomas, asi como las relaciones existentes entre ellos y los genomas de otros fagos. Por
ello, el presente trabajo consistié en la determinacién de las funciones codificadas en cinco de
los seis genomas novedosos, asi como el disefio e implementacién de estrategias
computacionales y experimentales que permitieran detectar relaciones gendémicas entre los
fagos de estudio y otras entidades bioldgicas.
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4. Objetivos

4.1 Objetivo general

Realizar un estudio gendmico funcional y comparativo de fagos que infectan

Pseudomonas sp. centrado en los fagos PaMx11, PaMx25, PaMx28, PaMx42 y PaMx74

4.2 Objetivos particulares

Ensamblar y refinar las secuencias gendmicas de los fagos PaMx11, PaMx25, PaMx28,
PaMx42 y PaMx74

Realizar la anotacién de dichos genomas y asignar funciones a los genes encontrados en
dichos genomas mediante homologia de secuencia y dominios conservados

Comparar las secuencias nucleotidicas de los genomas de fagos de Pseudomonas para
establecer grupos de fagos relacionados estrechamente.

Comparar las secuencias aminoacidica de las proteinas codificadas en los genomas de
fagos de Pseudomonas para establecer grupos de fagos relacionados distantemente.

Evaluar si los ORFs homdlogos encontrados en las comparaciones multiples presentan
arreglos similares mediante comparaciones pareadas

Determinar la asignacién taxondmica de los fagos caracterizados en este trabajo con
base en los lineamientos del comité internacional de taxonomia de virus (ICTV por sus
siglas en inglés).

Determinar cuales podrian ser las relaciones evolutivas de los fagos de estudio con
respecto de otros genomas depositados en bases de datos mediante el uso de redes
filogendmicas
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5. Materiales y métodos

5.1 Bacteriéfagos empleados en este estudio

Para el presente estudio se seleccionaron los fagos representantes de nuevas especies de
fagos de Pseudomonas, descritos en el trabajo “High diversity and novel species of Pseudomonas
aeruginosa bacteriophages” [Septlveda-Robles et al., 2012]. En este trabajo nos referiremos a los
fagos PaMx11, PaMx25, PaMx28, PaMx42 y PaMx74 (niimeros de acceso JQ067087.2, JQ067084.3,
JQ067089.2,JQ067092.2 y JQ067093.2 respectivamente) como los fagos de estudio.

5.2 Secuenciacién de los genomas de los fagos de estudio

La secuenciacién del genoma de PaMx11 se llevé a cabo en CINVESTAV unidad
Zacatenco, en el Laboratorio de Referencia y Apoyo para la Caracterizacién de Genomas,
Transcriptomas y Microbiomas del departamento de Genética y Biologia Molecular, empleando
la tecnologia Ion Torrent.

La secuenciacién de los genomas de los fagos PaMx25 y PaMx28 se efectud en la unidad
de servicios gendmicos del Laboratorio Nacional de Gendmica para la Biodiversidad (LANGEBIO)
a través de la tecnologia Roche 454.

La secuenciacién de los genomas de los fagos PaMx42 y PaMx74 se realizé empleando el
servicio de secuenciacién masiva de la compafifa Macrogen (Macrogen Inc. Seoul, Korea).

Las lecturas obtenidas en la secuenciacidn de los genomas fueron ensambladas usando
MIRA v3.4.0.1 [Chevreux et al., 1999] y los contigs obtenidos fueron reensamblados usando
velvet v1.1.02 [Zerbino & Birney, 2008]. Finalmente, las lecturas obtenidas fueron mapeadas en
los ensambles obtenidos para determinar variaciones puntuales en la secuencia usando SHRiMP
v2.2.3 [David et al., 2011].

La secuencia del fago PaMx25 fue completada empleando secuenciacién Sanger con los
oligonucleétidos CTTACTGCTGAGGTTGAGCCC y GGTCAGTATGAGGACTCCAACGA, los cuales
alinean con el genoma en las posiciones 39,551 y 40,046 respectivamente.

La topologia de las secuencias obtenidas fue ajustada de modo tal que los fagos pudieran

ser comparados graficamente con sus homdlogos mds cercanos.

5.3 Identificacién de ORFs

Las secuencias gendmicas de los fagos empleados fueron analizadas empleando los
programas GeneMark [Borodovsky et al., 2003] y rbs_finder.pl [Suzek et al., 2001] para la
busqueda de marcos de lectura abierta y para la identificacidn de sitios de unién a ribosoma
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respectivamente. Los resultados fueron revisados manualmente y fueron editados con base en
los resultados obtenidos para fagos de Pseudomonas previamente depositados en bases de datos.

5.4 Asignacién de funciones a los genes encontrados

Con la finalidad de encontrar las posibles funciones de las proteinas putativas
codificadas en los genomas analizados, las secuencias aminoacidicas de los posibles ORFs fueron
estudiadas empleando 4 estrategias:

1. Busqueda de homologia a nivel de secuencia aminoacidica

Las secuencias aminoacidicas deducidas de los ORFs predichos fueron sometidas a
busquedas tipo BLASTp [Altschul et al., 1997] empleando la base de datos no redundante del
National Center for Biotechnology and Information (http://www.ncbi.nlm.nih.gov). Las basquedas se
realizaron con un valor de expectancia menor o igual a 1 x 10, Los resultados fueron filtrados,
eliminando los hits que mostraran unicamente similitud localizada en regiones de las
secuencias menores al 35% de la proteina mas pequena, y cuya region alineada fuera inferior al
50% de la proteina mas pequeria.

2. Busqueda de dominios conservados

Mediante el uso de InterProScan (http://www.interpro.ebi.ac.uk) [Jones et al., 2014] se

identificé la presencia de dominios conservados en las secuencias aminoacidicas codificadas en
los genomas de fagos de Pseudomonas. Los dominios conservados fueron de utilidad para la
asignacion de funciones a las proteinas que mostraran similitud contra secuencias de funcién
desconocida, o que no mostraran similitud de secuencia contra ninguna secuencia en bases de
datos.

3. Busqueda de homologia estructural

Las secuencias aminoacidicas de las proteinas putativas codificadas en los genomas
analizados, fueron modeladas empleando el servidor I-TASSER [Yang et al., 2015]. Los modelos
obtenidos fueron comparados contra estructuras depositadas en el Protein Data Bank
(http://www.rcsb.pdb.org) y se consideraron como homélogos aquellos pares de estructuras

que mostraran una desviacién media entre dtomos (RMSD por sus siglas en inglés) menores a 2
A,y que mostraran un TM-score mayor a 0.75.

4. Identificacién de las proteinas estructurales del virién mediante espectrometria de
masas

Las particulas virales de los fagos de estudio fueron purificadas a partir de gradientes de
CsCl [Sepulveda-Robles et al., 2012] . Posteriormente, las proteinas estructurales fueron
resueltas en geles de poliacrilamida al 14% y tefiidas con azul de coomassie. Las bandas fueron

15


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.rcsb.pdb.org/
http://www.interpro.ebi.ac.uk/

escindidas del gel y las proteinas obtenidas fueron procesadas en un espectrémetro de masas
LTQ-Orbitrap Velos. Es necesario indicar, que el procedimiento experimental fue realizado
amablemente por Omar Sepulveda Robles como parte del trabajo publicado a partir de los
resultados obtenidos en este estudio. Los espectros obtenidos, fueron procesados empleando el
programa TransProteomic Pipeline v4.8 [Deutsch et al., 2015]. Las proteinas estructurales
fueron identificadas con base en la cobertura y el nimero de espectros obtenidos a partir de los
datos de espectrometria de masas.

Los resultados fueron consolidados empleando el programa Artemis v14 [Carver et al.,
2012], las funciones asignadas, as{ como las secuencias actualizadas fueron depositadas en la
base de datos GenBank.(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank) bajo los nimeros de acceso
JQ067087.2 (PaMx11); JQ067084.3 (PaMx25); JQ067089.2 (PaMx28); JQ067092.2 (PaMx42 y
JQ067093.2 (PaMx74).

5.5 Gendémica comparativa

Los genomas de los fagos de estudio fueron comparados a nivel de secuencia
nucleotidica y aminoacidica para investigar las relaciones existentes entre dichos genomas y
otras secuencias depositadas en bases de datos. Para llevar a cabo dichas comparaciones, se
emplearon los genomas de 201 fagos que infectan Pseudomonas, en el anexo 1 se muestran las
caracteristicas de dichos genomas.

Las comparaciones a nivel de nucleétidos se realizaron empleando el programa
MUMmer [Delcher et al., 2003] mientras que las comparaciones a nivel de aminodcidos se
realizaron mediante BLASTp [Altschul et al., 1997]. A continuacién se describird brevemente la
estrategia de cada comparacién.

5.5.1 Comparaciones nucleotidicas.

Las secuencias de los genomas fagico en formato fasta fueron comparadas de forma
pareada con el programa MUMmer, el cual arroja tablas que indican los intervalos comparados
y los porcentajes de identidad entre dichos intervalos, a continuacién se muestra un ejemplo de
lo que arroja MUMmer

[S1] [E1] | [S2] [E2] | [LEN 1] [LEN 2] | [% IDY] | [TAGS]
10 1183 | 10 1171 | 1174 1162 | 95.91 | NC_007807 KU884561
1184 24214 | 1347 24389 | 23031 23043 | 95.45 | NC_007807 KU884561
25180 25660 | 25050 25530 | 481 481 | 85.68 | NC_007807 KU884561
25895 34691 | 25774 34569 | 8797 8796 | 96.30 | NC_007807 KU884561
34914 42651 | 34795 42562 | 7738 7768 | 94.24 | NC_007807 KU884561
42713 43336 | 42624 43237 | 624 614 | 88.38 | NC_007807 KU884561
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Donde: [S1] y [S2] corresponden a las coordenadas del inicio del alineamiento para la
secuencia 1y 2 respectivamente. [E1] y [E2] corresponden a las coordenadas del fin del
alineamiento para la secuencia 1y 2 respectivamente. [Len1] y [Len2] corresponde a la longitud
de la regién alineada para la secuencia 1y 2 respectivamente. [%Idy] representa el porcentaje
de identidad para el alineamiento especificado. El campo marcado como [Tags] corresponde a
los nombres de las secuencias 1y 2.

El porcentaje de identidad global entre dos genomas, fue calculado tomando en
consideracién la suma ponderada de los porcentajes de identidad entre las secuencias
comparadas.

5.5.2 Comparaciones aminoacidicas.

Las secuencias aminoacidicas de las proteinas codificadas en los genomas fagico fueron
empleadas para construir una base de datos tipo BLAST, posteriormente, cada proteina se reto
contra la base de datos, usando 0.0001 como umbral en el valor de expectancia. Al concluir las
comparaciones, se obtuvo una tabla de hits con la siguiente estructura:

+ + + + + + + + + + +
| | | | | | | | | | |
+ + + + + + + + + + +
NC_004665.51 | NC_019923.105 | | | | | | | | |
NC_004665.59 | NC_022096.394 | | | | | | | | |
KT887557.36 | NC_004665.51 | 609 | 562 | 169 | 123 | 533 | 500 | 222 | 2e-19 | 391 | 167
| | | | | | | | | | |
| | | | | | | | | | |
| | | | | | | | | | |
| | | | | | | | | | |
| | | | | | | | | | |
| | | | | | | | | | |
| | | | | | | | | | |
+ + + + + + + + + + +

IN254801.73 NC_004665.59
NC_004665.51
NC_028919.85
NC_028919.67
NC_028919.57
NC_004665.59
NC_004665.51

|

|

|

|

| IN254801.89
| NC_004665.51
| NC_004665.59
| NC_004665.66
| NC_004466.81
| NC_004466.98

Donde las primeras dos columnas corresponden al nimero de acceso de las secuencias
comparadas (Query & Subject). Las columnas 3 y 4 indican las longitudes de dichas secuencias
(Query length = Qln; Subject length — Sln). Las columnas 5 y 6 muestran las coordenadas del inicio
del alineamiento para cada secuencia (Query start = Qst; Subject start = Sst). Las columnas 7 y 8
muestran las coordenadas del fin de dicho alineamiento (Query end = Qnd; Subject end = Snd).
Las columnas 9 a 12 muestran el score (Scr), e-value, longitud (Len) y nimero de matches
positivos (Pos) de cada alineamiento respectivamente.

Dado que la tabla obtenida, no refleja por si misma las relaciones existentes entre dos
genomas fagicos, se obtuvieron dos medidas a partir de dicha tabla: el porcentaje de ORFs
homdlogos entre dos genomas, y el score acumulado a partir de dichos ORFs homdlogos.
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En este trabajo, se definié un par de ORFs como homdlogos, si cumplia con los siguientes
requisitos:

1. Ambas secuencias deben ser de longitudes comparables
2. Las regiones repetitivas entre ambas secuencias no deben aportar mucho al score global
3. Lalongitud de la regién alineada entre las dos secuencias debe ser significativa.

5.5.3 Optimizacién de pardmetros

Tanto MUMmer como BLASTp cuentan con pardmetros que al ser alterados pueden
modificar severamente los resultados obtenidos. En el caso de MUMmer, el principal valor a
considerar es la longitud de quiebre (break length) es decir, el niimero de residuos a considerar
en un alineamiento de baja calidad antes de calificar una regién como no homdloga, es decir,
que tan tolerante es el alineamiento a una serie de mismatches dentro de un alineamiento. Por
otro lado, los valores de corte para las comparaciones empleando BLASTp, ya han sido
reportados previamente, sin embargo, los pardmetros para la definicién de un par de ORFs
como homdlogos no han sido establecidos con claridad. En este trabajo, los pardmetros que
afectan el establecimiento de un par de ORFs como homdlogos, es la diferencia en la longitud de
dichos ORFs, la tolerancia a repetidos en los alineamientos, y la fraccién que representa la
regién alineada con respecto de la longitud de los ORFs.

Con la finalidad de determinar cuales eran los pardmetros éptimos para cada programa,
se realizaron comparaciones multiples empleando diversos rangos en los valores de cada
pardmetro. Para ello, se consideraron los genomas de fagos de Pseudomonas que tuvieran una
asignacién taxondmica reconocida y se compararon dichos genomas contra el genoma de
referencia de dicho grupo. Cada set de comparaciones se realizé empleando un valor distinto, y
los pardmetros Sptimos fueron determinados con base en curvas de rarefaccién (Anexo 2).

5.6 Deteccién de grupos de fagos relacionados

Una vez que se optimizaron los parametros, se llevaron a cabo comparaciones globales
entre los genomas de los fagos PaMx11, PaMx25, PaMx28, PaMx42 y PaMx74; contra secuencias
depositadas en bases de datos. Los resultados obtenidos fueron expresados en forma de
matrices de similitud, y a partir de estas matrices, se construyeron grupos de fagos
relacionados. Dichos grupos se definieron como aquel conjunto de genomas que mostraran
porcentajes detectables de identidad a nivel se secuencia nucleotidica y que mostraran por lo
menos 40% de ORFs homdlogos [Adriaenssens et al., 2014]. No obstante, para la evaluacién de
las relaciones distantes en los genomas comparados, se consideré un umbral en el porcentaje de
ORFs homdlogos mayor o igual a 20%. Este valor fue elegido tomando en consideracién la
naturaleza quimérica observada en los genomas de los fagos PaMx25, PaMx28 y PaMx74 (ver
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seccidn 6.4.3). Para validar la formacién de grupos, se compararon los resultados obtenidos, con
la clasificacién actual de fagos de Pseudomonas (Anexo 3).

5.7 Deteccién de regiones de sintenia entre genomas

Si bien el porcentaje de ORFs homdlogos provee de una medida robusta para evaluar las
posibles relaciones entre genomas, esta aproximacién no permite inferir si los ORFs homélogos
entre dos genomas se ubican dentro de un mismo contexto gendmico. Por ello, se decidié
seleccionar genomas de referencia para cada grupo, y compararlos contra los genomas de los
fagos PaMx11, PaMx25, PaMx28, PaMx42 y PaMx74. Los genomas de referencia fueron
seleccionados con base en la calidad de sus anotaciones y la presencia de literatura donde se
hayan descrito dichos genomas. En la siguiente tabla se muestran los genomas representantes
de cada género.

Tabla 2: Genomas fagicos seleccionados como representantes de los géneros a los que pertenecen los
fagos en estudio

Longitud Fagos

Nimero

T de acceso i Saa (bp) comparados
vB_PaeS_PAO1_Ab18' NC_026594 Siphoviridae Ab18virus 56,537 PaMx11
NP1 NC_031058 Siphoviridae Nplvirus 58,566 PaMx25
vB_Pae-Kakheti25? NC_017864 Siphoviridae Septima3virus 42,844 PaMx42
AAT-13 KU204984 Siphoviridae Pamx74virus 57,599 g:xiii

! Essoh ez al., 2015 > Karumidze ez al., 2012 *Andrade-Dominguez & Kolter, 2016

Los mapas gendmicos de los fagos seleccionados fueron comparados empleando
tBLASTx con un umbral de valor de expectancia de 1 x 10" y una longitud de alineamiento
mayor o igual a 50 residuos.

5.8 Comparaciones genémicas con fagos de otros géneros

Ademds de las comparaciones realizadas contra genomas de fagos de Pseudomonas, las
secuencias de los fagos PaMx11, PaMx25, PaMx28, PaMx42 y PaMx74 fueron comparadas contra
genomas de fagos pertenecientes a otros géneros y/o que infectaran especies bacterianas
diferentes a Pseudomonas. Las estrategias de comparacidn fueron las mismas que se emplearon
para las comparaciones contra fagos de Pseudomonas.

5.9 Posicién filogenémica de los fagos estudiados

Dado que ninguno de los fagos estudiados presentaba un gen en comun, y que con base
en las comparaciones graficas, mostraban un alto grado de mosaicismo, se opt6 por una
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estrategia filogendmica para evaluar las posibles relaciones evolutivas entre los fagos
comparados. Para cumplir este objetivo, se empleé como medida de asociacidn, el porcentaje de
ORFs homdlogos entre genomas y su score acumulado BLASTp. A partir de estas datos se
construyé una red asociativa en donde los genomas y sus relaciones fueron representados como
nodos y las aristas que los unen, respectivamente. La posicién filogenémica de cada fago fue
evaluada empleando un algoritmo de disposicién ponderando en las aristas el porcentaje de
ORFs homdlogos, o el score acumulado de BLASTp (edge-weighted spring-embeded layout
algorithm: EWSE). Dicho algoritmo supone que cada arista une dos nodos con una fuerza
atractora determinada por el porcentaje de ORFs homdlogos, o su score acumulado BLASTp. En
este trabajo se empled una simulacién de 10,000 iteraciones en donde la posicién final de los
genomas estudiados, estd determinada por su grado de asociacién con otros genomas, es decir,
los genomas que estdn altamente asociados, forman grupos compactos donde las aristas entre
nodos tienen una longitud minima. Por otro lado, los genomas que estdn lejanamente
relacionados, muestran aristas largas. Finalmente, a través de esta aproximacién se puede
estimar cual es el grupo mas cercano para aquellos genomas que muestren relaciones con mas
de un grupo.

5.10 Material bibliografico derivado de este trabajo

Los resultados correspondientes a la caracterizacién del genoma del fago PaMx25 fueron
publicados en la revista cientifica Archives of virology [Flores et al., 2017] como parte de los
requisitos para acreditar el grado de doctorado en ciencias.
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6. Resultados

6.1 Refinamiento de las secuencias de los fagos estudiados

A partir de los datos de secuenciacién obtenidos, se logré determinar las secuencias
gendmicas completas de los fagos PaMx11, PaMx25 y PaMx42, obteniéndose secuencias de
59,878 bp, 57,899 bp y 43,225 bp respectivamente. Por otro lado, los genomas de los fagos
PaMx28 y PaMx74 no pudieron ser completados en su totalidad, en el caso del fago PaMx28 se
lograron secuenciar 55,008 bp, mientras que el fago PaMx74 present$ unicamente 58,627 bp.

A pesar de que las secuencias de los fagos PaMx28 y PaMx74 presentaron regiones que
no pudieron ser secuenciadas, las comparaciones graficas (ver seccién 6.4.3) indicaron que las
regiones no secuenciadas no implicaban una falta considerable de informacién, asimismo, las
conclusiones de este trabajo permanecerian validas atin después de completar dichos genomas.

6.2 Anotacién de genomas

Mediante el uso de busquedas tipo BLAST y bisquedas de dominios conservados con
InterProScan, se logré la asignacién de funciones a 180 genes de un total de 360 genes presentes
en los 5 genomas analizados. Los ORFs identificados fueron agrupados con base en su funcién
dentro de 5 categorfas (Tabla 3). La descripcién completa de las funciones identificadas en los
genomas estudiados se muestra en el anexo 4

Tabla 3: Resumen de las funciones encontradas en los genomas de los fagos en estudio

Empaquetamiento Morfogénesis Lisis  Replicacién Metabolis.mo Funciér.l
de DNA celular de DNA  de nucleétidos desconocida
PaMx11 3 17 (11) 3 6 10 43
PaMx25 3 18 (15) 4 11 9 30
PaMx28 3 17 (17) 3 5 8 39
PaMx42 3 17 (14) 5 6 2 24
PaMx74 3 17 3 5 7 41

Los nimeros en cada celda corresponden al nimero de ORFs encontrados en cada genoma para cada
categoria. Los nimeros entre paréntesis, indican el nimero de ORFs verificados por espectrometria de
masas
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6.3 Funciones especificas:

6.3.1 Empaquetamiento de DNA

En los genomas estudiados se logré la identificacion de los ORFs codificantes de las
subunidades menor y mayor de la terminasa (genes terS y terL, respectivamente) asi como la
proteina portal a través de homologia de secuencia, dominios conservados y homologia
estructural (anexo 4). Adicionalmente, la proteina portal fue identificada experimentalmente a
partir de los resultados de espectrometria de masas en los cinco genomas (seccién 6.3.2).

Los resultados de homologia estructural, indicaron que la proteina portal de los cinco
fagos estudiados es homéloga (RMSD de 1.38 a 2.62) a la proteina portal del fago SPP1 que
infecta a Bacillus (Num. Acc. PDB: 2JES; Anexo 4) [Lebedev et al., 2007].

Por otro lado, las subunidades mayores de la terminasa de los fagos PaMx11, PaMx28,
PaMx42 y PaMx74 resultaron ser homdlogos estructurales (RMSD de 0.89 a 1.71) de la
subunidad mayor de la terminasa del fago Sf6 (Num. Acc. PDB: 4IDH) que infecta a Shigella [Zhao
et al., 2013]. Del mismo modo, las subunidades menores de la terminasa de los fagos PaMx11,
PaMx28, y PaMx74 mostraron homologfa estructural (RMSD de 1.69 a 2.5) con la subunidad
menor de la terminasa del fago Sf6 (Num. Acc. PDB: 3HEF) [Zhao et al., 2010]. No obstante, la
subunidad mayor de la terminasa del fago PaMx25 mostré homologia estructural (RMSD = 1.71)
con la subunidad mayor del fago T4 (Num. Acc. PDB: 3CPE) [Sun et al., 2008].

La maquinaria de empaquetamiento de DNA de los bacteri6éfagos es un potente motor
que involucra la translocacién de DNA hacia el interior de las capsides pre ensambladas en el
citoplasma bacteriano [Isidro et al., 2004]. Dicho proceso es inherentemente complejo, y las
proteinas involucradas participan en distintas etapas. En ese sentido, se sabe que la proteina
portal del fago SPP1 no solamente sirve como punto de anclaje para el complejo de terminasas,
sino que también participa en la expansién de la capside, liberacidn de la proteasa de andamiaje
y finalmente en la translocacién de DNA hacia el interior de la cdpside [Isidro et al., 2003].

El otro componente principal del motor de empaquetamiento es el complejo de
terminasas. En este complejo, la subunidad menor formando un anillo homomultimérico de ,
dando lugar a un canal a través del cual pasa el DNA fagico. A su vez, la subunidad mayor de la
terminasa se asocia en homopentdmeros u homohexameros, la funcién de la subunidad mayor
de la terminasa es translocar el DNA a través de la hidrélisis de ATP [Sun et al., 2008], y de
cortar el DNA una vez que la cdpside ha recibido suficiente DNA.

Los resultados derivados de la deteccién de homologia estructural, sugieren que el
mecanismo de empaquetamiento de DNA de los fagos estudiados, podria ser similar al de los
fagos SPP1, Sf6 y T4. Dado que la proteina portal de los cinco fagos mostré similitud con la de
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SPP1, podria pensarse que el acoplamiento entre el complejo de terminasas y la procdpside es
similar al del fago SPP1. Asimismo, el proceso de translocacién y empaquetamiento de DNA en
los fagos de estudio podria ser de tipo headfull, dada la similitud estructural de las subunidades
mayores de las terminasas con aquellas de los fagos Sf6 y T4, ambos empaquetadores tipo
headfull [Casjens et al., 2005]. A pesar de que estas observaciones son consistentes con los
modelos de empaquetamiento actuales, serd necesario realizar los experimentos adecuados
para validar las predicciones realizadas.

6.3.2 Morfogénesis

Con base en homologia de secuencia, se logré la asignacién de por lo menos 17 proteinas
estructurales en cada genoma estudiado, adicionalmente, la presencia de dominios conservados
en dichas secuencias, permitid la identificacién de la proteina portal, la proteina F de
morfogénesis, las proteinas mayores de capside y cola; asi como de la proteina de medida de la
cola. Los resultados obtenidos en los ensayos de espectrometria de masas confirmé la mayoria
de las predicciones (Figura 3, Anexo 4). En general, se obtuvieron espectros de buena calidad
(Anexo 5), sin embargo, las protefnas del fago PaMx74 mostraron baja cobertura, por lo que la
identificacién de las proteinas presentes en cada banda se logré con base en la similitud de
secuencia de dichas protefnas con las del fago PaMx28 (ver seccidn 6.4.3).

25 G)-\_ M PaMx_11 PaMx_25 PaMx_28 PaMx_42 PaMx_74 M 250
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Figura 3: Asignacién funcional de las proteinas estructurales de los fagos estudiados. Las
proteinas de cada fago fueron resueltas en un gel de poliacrilamida al 14%, luego del anilisis
de datos de espectrometria de masas, se lograron identificar los ORFs indicados en cada
carril. Las proteinas del fago PaMx74 (rojo) no pudieron ser identificadas, por lo que la
designacién de cada banda se realiz6 con base en la similitud de secuencia con las proteinas
del fago PaMx28 (Figura 4)
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6.3.3 Lisis celular

Comutnmente, los genes asociados con la lisis del hospedero, se encuentran adyacentes
en los genomas fagicos y codifican para proteinas de membrana y proteinas que degradan la
pared celular [Young, 2014]. A través de la homologia de secuencia y de la presencia de
dominios conservados, se identificaron los médulos de lisis en los cinco fagos estudiados. El
modulo de lisis del fago PaMx42, codificado en los ORFs 1 al 5, es similar al del fago Kakheti25.
No obstante, mientras que el genoma del fago Kakheti25 presenta una endolisina en dicho
mddulo, el genoma de PaMx42 codifica una proteina putativa similar a glicosil hidrolasas del
género Burkholderia (Anexo 4).

El médulo de lisis del fago PaMx25 es similar al del fago NP1, y a su vez, ambos muestran
un arreglo parecido al del fago Kakheti25, a pesar de que la secuencia aminoacidica es distinta.
En ese sentido, los genes codificantes de las proteinas putativas de membrana del fago PaMx25
tienen homdlogos en los genomas de Methylovorus, Novosphingobium y Xylella (Anexo 4).

Por otro lado, los médulos de lisis de los fagos PaMx11, PaMx28 y PaMx74, mostraron un
arreglo similar al de los médulos de lisis de los fagos Ab18 y AAT-1 respectivamente (Figura 4).
Sin embargo, la endolisina putativa codificada en el genoma de PaMx11, presentd una
secuencia similar a la del fago Kakheti25 (Anexo 4). Mientras que las endolisinas putativas
codificadas en los genomas de PaMx28 y PaMx74 fueron similares a las del fago PY100 que
infecta a Yersinia [Schwudke et al., 2003]. La diversidad observada en los médulos de lisis de los
fagos de estudio, tanto en posicién como en secuencia aminoacidica, sugieren que dichos
mdédulos pudieron haber sido transferidos horizontalmente, ya que de haber tenido un origen
comun, la sefial de similitud a nivel de secuencia aminoacidica serfa detectable como lo fue en
el caso de los genes codificantes de las proteinas estructurales (Figura 6).

6.3.4 Replicacién y reparacién de DNA

Los ORFs asociados con la replicacién de DNA en los fagos estudiados mostraron una
gran diversidad ya que ninguno de los médulos identificados era idéntico entre ellos, sin
embargo, se encontraron similitudes localizadas.

De modo tal que en el genoma de PaMx42 se encontraron seis ORFs, codificantes de DNA
polimerasa, clamp replicativo. DNA helicasa, exonucleasa RecB, ATPasa RecA y primasa-helicasa
(Anexo 4). Cada uno de estos seis ORFs presentaron homdlogos en el genoma de PaMx25, no
obstante, en dicho genoma se identificaron ORFs adicionales codificantes de una DNA
topoisomerasa, DNA ligasa, RNAsa H-like, endonucleasa DenV y una helicasa UvrD (Anexo 4). A
diferencia del médulo de replicacién y reparacién de DNA de PaMx42, el médulo
correspondiente en el genoma de PaMx25 presentd varias interrupciones por otras secuencias
codificantes, notablemente por un conjunto de ORFs asociados con la sintesis de derivados de 7-
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deazaguanina (Seccién 6.3.5 y Figura 4). El mdédulo de replicacién y reparacién de DNA de
PaMx25, si bien mostré 6 ORFs homdlogos con el de PaMx42, observamos que present6 un
arreglo muy conservado con respecto al del colifago 9¢g (Figura 6), incluso en las regiones no
homélogas con PaMx42.

En el caso del médulo de replicacién del fago PaMx11, si bien presenta cuatro genes
homdlogos con el genoma del fago YuA, también se encontraron dos genes adicionales, que no
estan presentes en YuA.

Finalmente, en los genomas de PaMx28 y PaMx74 se identificaron cinco ORFs
codificantes de proteinas putativas relacionados con el proceso de replicacién: DNA polimerasa,
DNA helicasa, primasa-polimerasa, DNA ligasa y una proteina de unién a DNA. Tres de estos
ORFs mostraron similitud de secuencia aminoacidica con genes del fago RDJL Phi 1 de
Roseobacter [Huang et al., 2011].

Los médulos de morfogénesis de los fagos de estudio presentaron un arreglo mas o
menos conservado al realizar comparaciones con otros fagos de Pseudomonas (ver seccidn 6.4.3).
Por el contrario, los médulos de replicacién y reparacién de DNA mostraron una gran
diversidad de ORFs que ademas presentaron similitud con secuencias pertenecientes a fagos
que infectan otros géneros bacterianos, tales como Escherichia y Roseobacter (seccién 6.4.3).

6.3.5 Metabolismo de nucleétidos

Los ORFs ubicados en esta categoria. fueron subdivididos en dos grandes grupos,
aquellos genes que codifican enzimas putativas que participan en la biosintesis de nucleétidos;
y genes que codifican enzimas hidroliticas especificas de nucleétidos. En el primer grupo,
encontramos ribonucledtido reductasas (RNR) de clases Ia (nrdA y nrdB) y RNRs de clase II
(nrdj); dCMP deaminasas (cd), timidilato sintasas tipo thyA y thyX; y dihidrofolato reductasas
(frd) (anexo 4).

La presencia de estos genes no es uniforme en los genomas estudiados, lo que sugiere
que dichos genes podrian ser no esenciales. Asimismo, estos genes se localizaron de forma
dispersa a lo largo de los genomas estudiados, inclusive, dentro de médulos no relacionados con
metabolismo de nucledtidos. El genoma de PaMx25, mostré ademds un conjunto de ORFs
continuos relacionados con la biosintesis de queuosina, un nucleétido hipermodificado
derivado de GTP. Tradicionalmente, se habia asociado a la queuosina con la modificacién de
RNAs de transferencia, especificamente tRNAs con el anticodén GU[A,C,G,T][Morris & Elliot,
2001], sin embargo, recientemente se demostré que en bacteriéfagos y otros elementos
moviles, las enzimas codificadas en estos genes pueden modificar el DNA genémico con
derivados de 7-deazaguanina [Thiaville et al., 2016). En uno de los sistemas en donde se verificé
dicha modificacidn, fue el genoma del fago 9g que infecta Escherichia coli [Kulikov et al., 2014].
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La modificacién del DNA con derivados de 7-deazaguanina, resulta en la resistencia del DNA a la
digestién con enzimas de restriccién. De forma similar, en el genoma de PaMx25 existen dichos
genes, y de igual manera, su DNA es resistente al corte por endonucleasas cuando se sometié a
la digestién con las enzimas EcoRI, HinDIII & Ndel [Septllveda-Robles et al., 2012]. Lo anterior es
altamente sugerente del papel del grupo de genes asociado con la sintesis de derivados de 7-
deazaguanina en el genoma de PaMx25.

En el segundo grupo de genes de metabolismo de nucleétidos, se tienen aquellos que
codifican hidrolasas y pirofosfohidrolasas putativas especificas de nucleétidos trifosforilados
(NTPasas y NPPasas, respectivamente). La diferencia principal entre ambos tipos de enzimas
radica en que las NTPasas liberan nucleétidos bi fosforilados mientras que las NPPasas liberan
nucleétidos monofosforilados. Hasta el momento no se sabe cual es la funcién que desempefian
las NPPasas en sistemas fagicos, sin embargo, dado que los ORFs codificantes de dichas enzimas
fueron identificados en los cinco genomas estudiados, consideramos que podrian jugar un rol
importante. Adicionalmente, los ORFs codificantes de NPPasas no mostraron una posicién
gendmica conservada (Figura 4), lo cual podria sugerir que se trata de material genético
transferido horizontalmente. Aunado a lo anterior, en el genoma de PaMx74 se lograron
identificar dos ORFs codificantes de NPPasas en posiciones distintas del genoma, reforzando la
nocién de que dichos ORFs han sido transferidos horizontalmente. Por otro lado, los ORFs
codificantes de NTPasas s6lo fueron identificados en los genomas de los fagos PaMx11, PaMx25
y PaMx28. A diferencia de los ORFs codificantes de NPPasas, la presencia no uniforme de los
ORFs codificantes de NTPasas sugiere que dichas enzimas podrian ser no esenciales.

6.4 Genémica comparativa

6.4.1 Comparaciénes genémicas multiples entre fagos de Pseudomonas

Durante el proceso de anotacién genémica fue evidente que los fagos estudiados,
mostraban similitud con secuencias previamente reportadas en bases de datos (anexo 4). Para
averiguar cuales serfan las secuencias méas relacionadas con nuestros fagos de estudio, se
procedié a realizar comparaciones globales maltiples empleando como métricas de similitud, el
porcentaje global de identidad a nivel de secuencia nucleotidica, y el porcentaje de ORFs
homdlogos entre pares de genomas a nivel de secuencia aminoacidica.

Con la finalidad de validar el método empleado, se realizaron comparaciones globales
entre fagos de Pseudomonas con clasificacién taxondmica conocida (Anexo 3). A partir de estas
comparaciones, notamos que la mayoria de los géneros propuestos y/o aceptados por el
International Comitee for the Taxonomy of Viruses, mostraban porcentajes elevados tanto de ORFs
homdlogos como de identidad de secuencia nucleotidica (Anexo 3).
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Considerando lo anterior, se logré la asignacién taxondmica de los fagos de estudio. De
modo que el fago PaMx42 se ubicé dentro del género Septima3virus; PaMx25 dentro del género
Np1virus; los fagos PaMx28 y PaMx74 forman parte del género Pamx74virus; y el fago PaMx11 se
ubicé dentro del género Ab18virus [Essoh et al., 2015].

A pesar de que las asociaciones internas en los géneros Septima3virus, Np1virus,
Pamx74virus y Ab18virus son bastante sdlidas, estos géneros muestran una proporcién
significativa de ORFs homdlogos entre ellos, y entre el género Yuavirus [Ceyssens et al., 2008].
Esta observacidn nos hace suponer que estos géneros no estdn del todo aislados. Las
comparaciones a nivel de secuencia nucleotidica, muestran que entre géneros no hay una
asociacién cercana, por lo que de existir una relacién de ancestria entre ellos, no deberia ser
reciente. Adicionalmente, nos enfrentamos al problema de que si bien dos genomas pueden
mostrar una proporcidn significativa de ORFs homdlogos, su arreglo puede ser muy diferente,
lo cual sugerirfa que maés alld de una relacién evolutiva, ambos genomas pudieron haber
experimentado transferencia horizontal de material genético.

6.4.2 Deteccién de regiones sinténicas

Con la finalidad de verificar el arreglo de los genes homdlogos entre genomas,
realizamos comparaciones pareadas empleando tBLASTx. Los mapas comparativos, muestran
que los fagos en estudio, presentan regiones altamente sinténicas con los genomas previamente
identificados en las comparaciones multiples (Figura 4). De hecho, cada uno de los genomas
comparados, mostraba una organizacién casi idéntica. Estos resultados, indican que los fagos en
estudio, en efecto pertenecen a los géneros indicados en las comparaciones multiples.

6.4.3 Comparaciénes genémicas multiples con fagos de otros géneros

El siguiente paso 1égico consistié en la comparacién de los fagos en estudio con fagos de
otros géneros y/o que infectaran hospederos distintos a Pseudomonas. Para lograr este objetivo,
se seleccionaron fagos que mostraran un porcentaje de ORFs homdlogos superior a 20 con
respecto de los genomas en estudio, y se realizaron las comparaciones de la misma forma que
con los fagos de Pseudomonas.

Inicialmente, se construyd una matriz con los porcentajes de ORFs homélogos e
identidad de secuencia nucleotidica entre fagos. Nuevamente, verificamos que los géneros
identificados previamente mostraban una buena proporcién de ORFs homdlogos con otros
géneros, esta vez sin embargo, no solamente detectamos ORFs homdlogos con respecto del
género Yuavirus, sino también con fagos de los géneros Titanvirus [Bollivar et al., 2016],
Nonagvirus [Kulikov et al., 2014], Seuratvirus [Carstens et al., 2015], Ssp2virus, asi como con fagos
no clasificados (Figura 5).
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Figura 5: Comparacién de los genomas de los fagos estudiados con genomas de fagos de otros géneros. A
partir de las comparaciones reciprocas se construy6 una diagonal separando la matriz en dos secciones. Por
encima de la diagonal se muestran los porcentajes de identidad a nivel de secuencia nucleotidica entre
genomas. Por debajo de la diagonal se muestran los porcentajes de ORFs homoélogos. Los géneros reportados
se muestran encerrados en recuadros negros. Como puede apreciarse, los fagos en estudio (azul), no solamente
estan relacionados con los géneros descritos anteriormente, sino también con fagos de otros géneros, e incluso
con fagos que infectan hospederos distintos de Pseudomonas.
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De modo tal que decidimos realizar las comparaciones pareadas entre genomas
representativos que nos permitieran determinar, si existia una organizacién similar de sus
genomas, que fuera indicativo de una posible relacién de ancestria.

Dado que el genoma del fago PaMx74 resulté muy similar al del fago PaMx28, fue
descartado de las comparaciones, de forma similar, el genoma del fago PaMx42 fue eliminado al
claramente pertenecer al género Septima3virus. De modo tal que Gnicamente fueron
comparados los genomas de los fagos de Pseudomonas PaMx11, PaMx25, PaMx28 y Yua; el fago
9g de Escherichia, y el fago RDJL Phi 1 de Roseobacter. (Figura 6).

Esta comparacién mostré que el genoma de PaMx11 es muy similar al de YuA, sin
embargo, las regiones en donde no es similar a YuA, es similar al genoma de PaMx28 en la
region de genes estructurales (Figura 6 panel A). De igual manera, el genoma de PaMx25, es
altamente sinténico con el genoma de YuA en la regién de genes estructurales, pero no asi en
los médulos de replicacién & reparacién de DNA y de metabolismo de nucleétidos. No obstante,
tanto el genoma de PaMx25 como el de PaMx28, muestran conexiones con otros genomas
tagicos en las regiones de metabolismo de nucleétidos, y de replicacidn y reparacién de DNA.
Asi, mientras que la primera mitad del genoma de PaMx25 muestra una relacién directa con el
genoma de YuA, la segunda mitad estd claramente asociada con el genoma del fago 9g. De igual
manera, el genoma de PaMx28, y por extensidn el de PaMx74 (Figura 4), muestra una relacién
dual con el genoma de PaMx11 y el del fago RDJL Phi 1.

La comparacién entre los genomas de YuA, RDJL Phi 1y 9g (Figura 6 panel B) indica
claramente que estos fagos no estdn relacionados, sin embargo, la inclusién de los genomas de
PaMx11, PaMx25 y PaMx28, forman conexiones entre estos grupos. Este hallazgo indica que lo
que normalmente concebimos como grupos aislados de fagos, posiblemente sea consecuencia
de un muestreo insuficiente, ya que conforme mas genomas fagicos son secuenciados, serfa
posible establecer mds conexiones, quiza hasta el punto en el que los limites entre grupos sean
imperceptibles.

6.5 Posicién filogenémica de los fagos en estudio

Si bien no se tiene un mecanismo establecido para explicar el mosaicismo en los
genomas fagicos, se ha postulado que la transferencia horizontal mediada por recombinacién
sea la responsable de dicho fenémeno. Lo anterior tiene como consecuencia que las relaciones
evolutivas en los fagos posiblemente no sigan un modelo tradicional de herencia vertical, por lo
que la inferencia evolutiva a través de drboles filogenéticos es hasta cierto punto limitada. En
vez, se ha postulado que las asociaciones en los fagos podrian ser mejor explicadas a través de
representaciones reticulares.
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Figura 6: Comparaciones pareadas de los fagos en estudio. Las comparaciones se realizaron del mismo modo que en la figura 4. Los fagos PaMxl11,
PaMx25 y PaMx28 como conectores entre los géneros Yuavirus'y Nonagvirus, representados por los fagos YuA y 9g respectivamente, asi como con el fago
RDIJL Phi 1 (A). El mosaicismo en estos genomas es evidente, ya que en las regiones donde un par de genomas no son homoélogos, lo son con su pares
adyacentes. Los genomas de PaMx11, PaMx25 y PaMx28 forman conexiones entre YuA, 9g y RDJL Phi 1, los cuales de otra manera no muestran una
relacion clara y aparentan estar completamente separados (B)



En este estudio se construyé una red filogenémica con la finalidad de poder determinar
cual es la posicién de un genoma en un escenario donde podria estar asociado a mas de un
grupo. De este modo, una vez que se aplicé el algoritmo de disposicidn, se obtuvo la red
mostrada en la figura 7. En ella, vemos que los genomas de los fagos PaMx25 y NP1, si bien estdn
asociados muy cercanamente con los genomas del género Septima3virus, también lo estdn con
los genomas de los géneros Yuavirus, Nonagvirus y Seuratvirus. Lo mismo ocurre con los
genomas de los fagos PaMx11, PaMx28 y PaMx74, los cuales se ubican como grupos transitorios
entre el género Yuavirus y los genomas de los fagos RDJL Phi 1 y RDJL Phi 2 de Roseobacter.
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Figura 7: Red de asociacién entre los genomas estudiados y genomas depositados en bases de datos. Cada
nodo corresponde con un genoma, los nombres de los fagos estan indicados junto a cada nodo. La
clasificacién taxonémica de los hospederos de los fagos fue codificada en color (ver leyenda). Las aristas
representan la posible relacién entre dos genomas, dada por el porcentaje de ORFs homdlogos (el intervalo se
muestra en la leyenda). La red fue sometida a un algoritmo de disposicién ponderado en las aristas donde el
porcentaje de ORFs homologos hacia las veces de fuerza atractora entre genomas. Con la excepcién del
genoma de PaMx42, los genomas de los fagos en estudio se ubicaron en puntos intermedios entre géneros
fagicos previamente descritos.
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7. Discusién

Las comparaciones gendmicas han sido ampliamente utilizadas para la descripcién de
fagos que podrian estar relacionados dado que infectan hospederos filogenéticamente cercanos
[Desiere et al., 1999 & Desiere et al., 2001]. Desde las comparaciones empleando métodos
experimentales como la hibridacién de 4cidos nucleicos, hasta la comparacién de secuencias
nucleotidicas empleando programas de cémputo [Botstein & Herskowitz, 1974; Juhala et al.,
2000; Pedulla et al., 2003 & Sepulveda-Robles et al., 2012]. Ya sea in silico o experimentalmente,
se ha llegado a la conclusién de que los genomas fagicos son mosaicos que constan de
segmentos provenientes de origenes diversos.

En este trabajo, a partir de la comparacién de secuencias, logramos detectar que
nuestros fagos de estudio presentan genomas con un elevado grado de mosaicismo ya que
aunque los genes estructurales de los cinco fagos presentaron un arreglo muy similar, los genes
involucrados en el metabolismo de nucleétidos o de replicacién de DNA no guardaban una
relacién detectable (Figuras 4 y 6). El mosaicismo detectado en los cinco genomas estudiados no
solamente involucré a fagos de Pseudomonas, también se logré demostrar sintenia con genomas
de fagos aparentemente no relacionados como 9g o RDJL Phi 1.

Los eventos que originan el mosaicismo en los genomas fagicos podrian darse por
recombinacién mediada por enzimas codificadas ya sea en los genomas fagicos o de los
hospederos. No obstante, el intercambio de material genético en los fagos podria estar limitado
por el rango de hospedero de los fagos involucrados. En ese sentido, los genomas empleados en
este estudio, si bien infectan todos ellos a Pseudomonas aeruginosa, presentan dos caracteristicas
que apuntan hacia eventos no recientes. En primer lugar tenemos que ninguno de los fagos
comparados muestra identidad de secuencia nucleotidica, suponiendo que los posibles eventos
de intercambio de material genético entre ellos ocurrieran recientemente, se esperaria que
mostraran cierto grado de identidad de secuencia nucleotidica. En segundo lugar, la presencia
de regiones de sintenia entre fagos que infectan hospederos filogenéticamente separados, pero
todos ellos pertenecientes al phylum Proteobacteria, podria sugerir una relacién de ancestria
paralela a la divergencia del phylum Proteobacteria.

Dado que los estudios de genémica comparativa realizados al momento en bacteriéfagos
unicamente han mostrado sintenia detectable sélo entre fagos cuyos hospederos pertenecen a
la misma clase taxondmica [Desiere et al., 1999; Desiere et al., 2001; Mahony et al., 2013 ], resulta
atractivo analizar mas a fondo las posibles relaciones de nuestros fagos de estudio ya que los
hospederos de dichos fagos abarcan un intervalo filogenético muy amplio al pertenecer a
distintas clases taxonémicas.
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La importancia de nuestros fagos no solamente radica en el intervalo filogenético
cubierto, sino también en la formacidn de conexiones entre grupos de fagos que previamente se
consideraban no relacionados. Esto es, los genomas de los fagos YuA, RDJL Phi 1y 9g, no
muestran identidad de secuencia nucleotidica entre si, a su vez, presentan un reducido
porcentaje de ORFs homdlogos (Figura 5) y no muestran regiones de sintenia entre ellos (Figura
6). Sin embargo, el panorama cambia radicalmente cuando se incluyen en las comparaciones los
genomas de los fagos PaMx11, PaMx25 y PaMx28, ya que estos genomas forman conexiones que
permiten establecer una relacién indirecta entre los fagos YuA, 9g y RDJL Phi 1 (Figuras 6y 7).
En otras palabras, la inclusién de los genomas de PaMx11, PaMx25 y PaMx28, desvanece los
limites existentes entre grupos de fagos que previamente se consideraban aislados. Esta idea no
es novedosa, anteriormente se habia propuesto el modelo de un continuo genémico, en donde
los grupos de fagos podrian ser unicamente consecuencia de una exploracién limitada del
espacio genémico que representan los fagos [Lawrence et al., 2002]. Recientemente, el modelo
del continuo genémico fue abordado a través de la comparacién de mas de 600 genomas de
Mycobacterium, y se observd que en efecto, existen genomas que podrian ser puntos de
transicién entre dos genomas que se consideraban no relacionados [Pope et al., 2015].

El resultado anterior, si bien marca un precedente en la gendmica de bacteriéfagos,
presenta una limitacién importante que radica en que todos los genomas comparados,
provienen de fagos que infectan bacterias de una misma especie. De modo tal que el
intercambio de material genético es esperable debido a que el rango de hospedero de dichos
fagos no supone una barrera para el acceso a una poza comtn de material genético.

En el presente trabajo, el nimero de genomas comparados es considerablemente menor,
sin embargo, se lograron detectar puntos de transicién entre genomas. Lo anterior podria
cambiar significativamente al incrementar el nimero de genomas por comparar. Esto es, es
posible que conforme se secuencien mas genomas fagicos, se logren desvanecer las barreras
entre grupos de fagos que actualmente se consideran no relacionados, formando un verdadero
continuo incluso entre fagos que infecten distintos hospederos.
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8. Conclusiones

Se completaron las secuencias gendmicas de los fagos PaMx11, PaMx25 y PaMx42. A
pesar de que las secuencias de los fagos PaMx28 y PaMx74 no lograron completarse las
comparaciones genémicas con fagos de referencia indican que las regiones no cubiertas fueron
no significativas y las conclusiones de este trabajo permaneceran validas incluso después de
que dichos genomas se completen.

La anotacién funcional de los genomas estudiados arrojé un total de 160 genes con
funcién asignada, siendo las categorias de genes estructurales y de metabolismo de nucleétidos
las més representadas en dichos genomas. La combinacién de las metodologias empleadas
rindié buenos resultados dado que aunque muchos de los genes mostraron baja similitud contra
secuencias en bases de datos, o ausencia de dominios conservados, el uso de modelado
tridimensional y espectrometria de masas permitio la asignacién de funciones a dichos genes.

Las comparaciones gendmicas realizadas a nivel de secuencia nucleotidica revelaron que
los genomas de estudio eran altamente similares a las secuencias de fagos dentro de géneros ya
reportados. Esto indica que si bien nuestros fagos representan especies novedosas, forman
parte de géneros que no existen de forma aislada en la naturaleza.

Las comparaciones gendémicas mediante el porcentaje de ORFs homdlogos, indicé
claramente que los fagos en estudio presentaban relaciones con fagos de otros géneros, e
incluso con fagos que infectan bacterias distintas de Pseudomonas. Si bien esta estrategia por si
misma no permite inferir relaciones evolutivas, resulta util en la seleccién de candidatos a ser
comparados empleando metodologias més especificas.

Las comparaciones pareadas contra genomas de referencia mostraron que nuestros
fagos de estudio presentan regiones altamente sinténicas con otros fagos que a su vez
parecerian no estar relacionados. Esto tiene como consecuencia que aunque no se logre
establecer aiin un continuo gendémico entre los fagos comparados, poco a poco se van
desvaneciendo los limites entre grupos de fagos. Conforme se incluyan nuevas secuencias de
mas bacteriéfagos, en algin momento podria ser factible establecer un modelo de continuidad
gendémica en donde los grupos de fagos sean indistinguibles.

Al momento no se cuenta con un modelo establecido que explique las relaciones
evolutivas de los fagos en estudio. Sin embargo, la construccién de redes de similitud con los
genomas en estudio, la determinacién de regiones de sintenia y, la comparacién de la
clasificacién taxonémica de los hospederos que infectan dichos fagos mostré dos aspectos
relevantes:
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Las relaciones encontradas en nuestros fagos de estudio, abarcan un rango taxonémico

muy amplio

o Previamente sélo se habfan logrado inferir relaciones en fagos que infectan
hospederos dentro de la misma clase taxonémica, nuestros resultados lograron
cubrir hospederos de distintas clases dentro de un mismo phylum.

La ausencia de identidad a nivel de secuencia nucleotidica en los genomas comparados,
indica que las posibles relaciones entre ellos, no son recientes. Al ponderar esta
hipétesis con la separacién filogenética de los hospederos de los fagos estudiados,
resulta interesante proponer un modelo de coevolucién.

© En este modelo, podria haber existido un ancestro comin a, por lo menos, los fagos
comparados en este estudio

o El ancestro de dicho ancestro comun pudo haber sido una proteobacteria de un
linaje previo, 0 muy cercano, a la separacién en las clases o, p & y.
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9. Perspectivas

El presente trabajo abordé de forma sistemdtica las propiedades genémicas de cinco
fagos novedosos que formaron conexiones gendémicas entre grupos de fagos que previamente se
consideraban no relacionados. A pesar del esfuerzo realizado se requiere del abordaje tedrico y
experimental para tener un panorama mas completo de los fagos de estudio.

Dentro de las perspectivas contempladas se tienen las siguientes
» Completar las secuencias genédmicas de los fagos PaMx74 y PaMx28

* Determinar experimentalmente el mecanismo de empaquetamiento de los fagos en
estudio

* Identificar las proteinas estructurales del fago PaMx74

* Determinar bioquimicamente la actividad de las enzimas codificadas en los genomas de
los fagos de estudio

* Determinar si las enzimas codificadas en los genomas analizados son esenciales para el
desarrollo de los fagos de estudio

* Realizar comparaciones gendmicas con nuevos genomas depositados en bases de datos
con la finalidad de detectar nuevas posibles conexiones entre los genomas de los fagos
de estudio y otros genomas fagicos

* Determinar si los fagos comparados en este estudio pudieran haber seguido un modelo
co-evolutivo con sus hospederos.
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Anexo 1. Genomas de fagos de Pseudomonas empleados en este trabajo
Fago Numero de acceso Familia Género Longitud del genoma

EL NC_007623 211215
Myoviridae Elvirus
OBP NC_016571 284757
CHA_P1 NC_022974 88255
KPP10 NC_015272 88322
P3_CHA KC862296 88097
PAK_P3 NC_022970 88097
PAK_P5 NC_022966 88135
Myoviridae KpplOvirus
vB_PaeM_PAO1_Ab03 NC_026587 86246
vB_PaeM_PAO1_Ab04 LN610581 86668
vB_PaeM_PAO1_Ab06 LN610582 84759
vB_PaeM_PAO1_Ab17 LN610576 83598
vB_PaeM_PS24 NC_028882 84583
phiCTX NC_003278 Myoviridae P2virus 35580
C11 NC_028652 94109
JG004 NC_019450 93017
K5 NC_030910 93754
K8 NC_028817 93879
PA10 KY000083 91212
PAK_P1 NC_015294 93198
PAK_P2 NC_022967 92495
PAK_P4 NC_022986 Myoviridae Pakpunavirus 93147
PaoP5 NC_029083 93464
PaP1 NC_019913 91715
phiMK NC_031110 93129
vB_PaeM_C2-10_Ab02 LN610572 93848
vB_PaeM_C2-10_Ab08 LN610575 93503
vB_PaeM_C2-10_Ab1 NC_019918 92777
Zigelbrucke KY073228 92338
14/01/17 NC_011703 66235
DL52 KR054028 65867
DL60 NC_028745 66103
DL68 NC_028971 66111
F8 NC_007810 66015
Myoviridae Pbunavirus
Gallinipper KT372690 65917
JG024 NC_017674 66275
Jollyroger KT372691 65795
KPP12 NC_019935 64144
KPP22 LC105987 64415
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Anexo 1. Genomas de fagos de Pseudomonas empleados en este trabajo
Fago Numero de acceso Familia Género Longitud del genoma

KPP22M1 LC105988 64415
KPP22M2 LC105989 64415
KPP22M3 LC105990 64415
Kraken KT372692 65762
Kula KT372693 65762
LBL3 NC_011165 64427
LMA2 NC_011166 66530
Nemo KT372694 66283
Nessie KT372695 65762
NH-4 NC_019451 66116
NP3 KU198331 66063
PA5 KY000082 66182
Myoviridae Pbunavirus
PB1 NC_011810 65764
phiKT28 KP340287 66381
phiKTN6 KP340288 65994
Poseidon KT372696 65762
S12-1 LC102730 66257
Smee KT372697 66278
SN NC_011756 66390
SPM-1 KF981875 65729
Triton KT372698 65762
vB_Pae_PS44 NC_028939 68871
vB_PaeM_CEB_DP1 KR869157 66158
vB_PaeM_PAO1_Ab27 NC_026586 66299
201phi2-1 NC_010821 316674
KTN4 KU521356 279593
Myoviridae Phikzvirus
phikz NC_004629 280334
PhiPA3 NC_028999 309208
Lull NC_017972 Myoviridae No asignado 280538
PaBG NC_022096 Myoviridae No asignado 258139
phi3 NC_030940 Myoviridae No asignado 32637
phiPsa374 NC_023601 Myoviridae No asignado 97906
vB_PsyM_KIL1 NC_030934 Myoviridae No asignado 90552
VvB_PsyM_KIL2 KU130127 Myoviridae No asignado 92466
vB_PsyM_KIL3 KU130128 Myoviridae No asignado 92068
vB_PsyM_KIL3b KU130131 Myoviridae No asignado 92095
vB_PsyM_KIL4 KU130129 Myoviridae No asignado 92816
vB_PsyM_KIL5 KU130130 Myoviridae No asignado 93385
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Anexo 1. Genomas de fagos de Pseudomonas empleados en este trabajo
Fago Numero de acceso Familia Género Longitud del genoma

F116 NC_006552 65195

H66 KC262634 Podoviridae F116virus 65270

LKA5 KC900378 64746

DL64 NC_028885 72378

LIT1 NC_013692 72544

Pa2 NC_027345 73008

PA26 JX194238 72321

PEV2 NC_031063 72697

phil76 KM411960 Podoviridae Lit1virus 73048

RWG KM411958 72646

vB_PaeP_C2-10_Ab09 NC_024140 72028

vB_PaeP_MAG4 NC_031104 72979

YH30 NC_029101 72192

YH6 NC_027388 73050

DL54 NC_028919 45673

LUZ24 NC_010325 45625

MR299-2 JN254801 44789

PaP3 NC_004466 45503

PhiCHU NC_028933 45626
Podoviridae Luz24virus

phiIBB—PAAZ NC_022971 45344

TL NC_023583 45696

vB_PaeP_C1-14_Or HE983844 45469

vB_PaeP_C2-10_Ab22 NC_026599 45808

vB_PaeP_p2-10_0r1 NC_019813 44030

KPP21 NC_029017 73420
Podoviridae Luz7virus

LUZ7 NC_013691 74901

DL62 NC_028836 42508

LKD16 NC_009935 43200

LUZ19 NC_010326 43548

MPK6 NC_022746 42957

MPK7 NC_022091 42874

phikF77 NC_012418 43152

phiKMV NC_005045 42519

Podoviridae Phikmvvirus

phiNFS KU743887 42351

PT2 NC_011107 42961

PT5 EU056923 42954

vB_Pae-ThilisiM32 NC_017865 42966

vB_PaeP_PAO1_1-15pyo LN610580 42750

vB_PaeP_PAO1_Ab05 NC_026602 43639

vB_PaeP_PPA-ABTNL NC_027375 43227
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Anexo 1. Genomas de fagos de Pseudomonas empleados en este trabajo
Fago Numero de acceso Familia Género Longitud del genoma

LKA1 NC_009936 41593
phi-2 NC_013638 Podoviridae Phikmvvirus no clasificados 43144
YMC11/06/C171_PPU_BP NC_030923 45417
Andromeda NC_031014 40008
Bf7 NC_016764 Podoviridae Phikmvvirus no clasificados 40058
VSW-3 KX066068 40556
gh-1 NC_004665 37359
Pf-10 NC_027292 39167
Phi-S1 NC_021062 40192
phi1s NC_015208 39562
phiIBB—PF7A NC_015264 40973
phiPsa17 KR091952 40525
Podoviridae T7virus
phiPSAZ NC_024362 40472
PPPL-1 NC_028661 41149
UNO-SLW1 KX431888 39215
UNO-SLW2 KX449361 39167
UNO-SLW3 KX449362 39092
UNO-SLW4 KX449363 39136
119X NC_007807 Podoviridae No asignado 43365
AF NC_019923 Podoviridae No asignado 42689
PaMx33 KU884561 Podoviridae No asignado 43265
PaMx35 KU884562 Podoviridae No asignado 43733
PaMx41 KU884563 Podoviridae No asignado 43490
PaMx43 KU884564 Podoviridae No asignado 43223
PaMx46 KU884565 Podoviridae No asignado 43266
PaP2 NC_005884 Podoviridae No asignado 43783
R18 LC102729 Podoviridae No asignado 63560
tf NC_017971 Podoviridae No asignado 46271
UFV-P2 NC_018850 Podoviridae No asignado 45517
PaMx11 NC_028770 59878
Siphoviridae Ab18virus
vB_PaeS_PAO1_Ab18 NC_0265%4 56537
D3112 NC_005178 37611
DMS3 NC_008717 36415
FHA0480 JN808773 37374
H70 NC_027384 37359
Siphoviridae D3112virus
JBD24 NC_020203 37095
JBD26 JN811560 37840
JBD30 NC_020198 36947
JBD5 NC_020202 37740
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Anexo 1. Genomas de fagos de Pseudomonas empleados en este trabajo
Fago Numero de acceso Familia Género Longitud del genoma

JBD69 NC_030908 36938
JBD88a NC_020200 36429
JBD93 NC_030918 36629
JD024 NC_024330 37380
MP22 NC_009818 36409
MP29 NC_011613 36632
MP38 NC_011611 Siphoviridae D3112virus 36885
MP42 NC_018274 36847
MP48 NC_024782 36838
PA1phi NC_023700 34553
PaMx73 JQO067085 36570
vB_PaeS_PAO1_Ab30 NC_026601 37238
YMC11/11/R1836 KT968832 37714
D3 NC_002484 56426
Siphoviridae D3virus
PMG1 NC_016765 54024
PaMx28
PaMx74 Siphoviridae Pamx74virus
AAT-1 KU204984 57599
NP1 NC_031058 58566
Siphoviridae Nplvirus
PaMx25 JQ067084 57899
73 NC_007806 42999
PaMx42 NC_028879 43225
vB_Pae_PS9N KM434185 Siphoviridae Septima3virus 43047
vB_Pae-Kakheti25 NC_017864 42844
vB_PaeS_SCH_Ab26 NC_024381 43056
AN14 KX198613 60973
LKO4 KC758116 61818
M6 NC_007809 59446
Siphoviridae Yuavirus
MP1412 NC_018282 61167
PAE1 NC_028980 62181
YuA NC_010116 58663
B3 NC_006548 Siphoviridae No asignado 38439
F10 NC_007805 Siphoviridae No asignado 39199
JBD44 NC_030929 Siphoviridae No asignado 49033
MD8 NC_031091 Siphoviridae No asignado 43277
PAJU2 NC_011373 Siphoviridae No asignado 46872
phil KT887557 Siphoviridae No asignado 57218
phi2 NC_030931 Siphoviridae No asignado 41871
phi297 NC_016762 Siphoviridae No asignado 49135
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Anexo 1. Genomas de fagos de Pseudomonas empleados en este trabajo
Fago Numero de acceso Familia Género Longitud del genoma

phiPSA1 NC_024365 Siphoviridae No asignado 51090

SM1 KU245542 Siphoviridae No asignado 93191
YMC/01/01/P52_PAE_BP JX403939 Siphoviridae No asignado 49381
YMC11/02/R656 NC_028657 Siphoviridae No asignado 60919
YMC11/07/P54_PAE_BP NC_030909 Siphoviridae No asignado 50183
JBD18 NC_027986 Siphoviridae No asignado 39014

JBD25 NC_027992 Siphoviridae No asignado 39552
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Anexo 2. Optimizacién de los pardmetros empleados en las comparaciones globales
Comparacién a nivel de nucleotidos: longitud de corte
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En el eje de las absisas se indica la longitud de quiebre en las comparaciones miultiples usando MUMmer. Las ordenadas representan el porcentaje de
identidad promedio observado entre los integrantes de cada grupo de fagos (anexo 1) comparados con el genoma de referencia de dicho grupo. Se eligio el
valor de 120 residuos debido a que a partir de este punto, el incremento en el valor de corte, no representaba una ganancia proporcional en el porcentaje
de identidad global



Anexo 2: Porcentaje de ORFs homélogos: comparacién de las longitudes de los posibles ORFs homélogos
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Para considerar un par de ORFs como homélogos, primeramente se optimizé el umbral del cociente de la longitud del ORF maés corto entre la longitud
del ORF mas largo. En el eje de las abscisas se muestra el valor de corte para el cociente mencionado, los pares de ORFs que mostraran un cociente de
sus longitudes por debajo del valor de corte, eran descartados y no se consideraban homélogos. Las ordenadas representan el porcentaje de ORFs
homoélogos promedio observado entre los integrantes de cada grupo de fagos (anexo 1) comparados con el genoma de referencia de dicho grupo. Se eligié
el valor de umbral de 0.35 ya que en este punto se mantenia estable el porcentaje de ORFs homélogos y no se comprometia el filtrado por el cociente
entre la longitud del alineamiento entre los posibles ORFs homoélogos entre la longitud del ORF maés corto.
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Anexo 2: Porcentaje de ORFs homélogos: Tolerancia a la presencia de repetidos entre los posibles ORFs homdlogos
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Dado que la presencia de regiones repetitivas podria incrementar los scores obtenidos en las comparaciones aminoacidicas usando BLASTp, se aplicé un
filtro para descartar dichas regiones repetitivas en caso de existir. En el eje de las abscisas se muestra el valor de corte para la tolerancia a repetidos entre
los posibles ORFs homologos. Aquellos pares de ORFs que mostraran regiones repetitivas con una longitud superior a la del valor de corte, fueron
penalizadas restando dicha longitud repetitiva a la longitud del alineamiento. Las ordenadas representan el porcentaje de ORFs homoélogos promedio
observado entre los integrantes de cada grupo de fagos (anexo 1) comparados con el genoma de referencia de dicho grupo. Se eligi6 el valor de umbral de
35 residuos, sin embargo, en la mayoria de los grupos evaluados, la presencia de repetidos tuvo una aportacién no significativa.




Anexo 2: Porcentaje de ORFs homélogos: comparacién de la longitud del alineamiento de los posibles ORFs homélogos
con la longitud de los mismos
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El dltimo paso para considerar un par de ORFs como homélogos, fue la optimizacién del umbral del cociente de la longitud de la regién alineada para
dichos ORFs entre la longitud del ORF mas largo. En el eje de las abscisas se muestra el valor de corte para el cociente mencionado, los pares de ORFs
que mostraran un cociente de la longitud de la regién alineada, entre la longitud del ORF mas largo por debajo del valor de corte, eran descartados y no
se consideraban homologos. Las ordenadas representan el porcentaje de ORFs homoélogos promedio observado entre los integrantes de cada grupo de
fagos (anexo 1) comparados con el genoma de referencia de dicho grupo. Se eligié el valor de umbral de 0.5 ya que en este punto se mantenia estable el
porcentaje de ORFs homoélogos y se eliminaban hits anémalos correspondientes a ORFs muy pequefios comparados con ORFs muy largos que mostraran
regiones de alta homologia sin que esto significara que fueran homélogos.



Anexo 3. Validacién del método para la construccién de grupos de fagos empleando
genomas con clasificacién conocida
Familia Myoviridae

4\9’%
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Pseudomonas-phage-DL60
Pseudomonas-phage-DL68
Pseudomonas-phage-F8
Pseudomonas-phage-Gallinipper
Pseudomonas-phage-16624
Pseudomonas-phage-Jollyroger

Pseudomonas-phage-|
Pseudomonas-phage-KPP22M1
Pseudomonas-phage-KPP22H2
Pseudomonas-phage-KPP22H3

Pseudomonas-phage-Kraken

Pseudononas-phage-NH_4
Pseudomonas-phage-NP3
Pseudononas-phage-Nemo
Pseudomonas-phage-Nessie
Pseudomonas-phage-vB_Pae_Ps44
Pseudomonas- idon

Pseudomonas-phage-SPH_1
Pseudomonas-phage-Smee
Pseudononas-phage-Triton
Pseudomonas-phage-phiKT28

Pseudomonas-phage-vB.
Pseudomonas-phage-vB_PaeH_PAO1_Ab27
Pseudomonas-phage-PAS
Pseudomonas-phage-PAK_P1
Pseudomonas-phage-Zigelbrucke
Pseudomonas-phage-vB_PaeH_C2_10_Abl
Pseudomonas-phage-VB_PaeM_C2_10_Ab62
Pseudomonas-phage-VB_PaeN_C2_10_Abos
Pseudomonas-phage-36604
Pseudomonas-phage-PAK_P4.
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Pseudomonas-phage-PaP1
Pseudomonas-phage-PaoPs
Pseudomonas-phage-PA16
Pseudomonas-phage-C11
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Pseudomonas-phage-phiPsa374
Pseudomonas-phage-vB_PsyH_KIL1
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Pseudomonas-phage-vB_PsyN_KIL3
Pseudomonas-phage-vB_PsyM_KIL3b
Pseudononas-phage-vB_PsyN_KIL4
Pseudomonas-phage-vB_PsyH_KILS
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Pseudomonas-phage-Lull
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Pseudomonas-phage-phi3
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Los fagos empleados se muestran en el anexo 1. A partir de las comparaciones reciprocas se construyd una
diagonal separando la matriz en dos secciones. Por encima de la diagonal se muestran los porcentajes de
identidad a nivel de secuencia nucleotidica entre genomas. Por debajo de la diagonal se muestran los
porcentajes de ORFs homologos. Los grupos previamente reportados se encuentran encerrados en recuadros
negros. Como se puede apreciar, estos grupos muestran porcentajes detectables de identidad nucleotidica y
altos porcentajes de ORFs homoélogos. Los agrupamientos obtenidos corresponden con los reportados por el

ICTV
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Anexo 3: Familia Podoviridae

Pseudomonas-phage-119X
Pseudomonas-phage-Palx33
Pseudomonas-phage-Pax35
Pseudomonas-phage-PaMxa1
Pseudomonas-phage-Palx43
Pseudomonas-phage-PaMx46

Pseudomonas-phage-PaP2
Pseudomonas-phage-phiKHV
Pseudomonas-phage-phiNFs.

Pseudomonas-phage-phikF77

Pseudomonas-phage-vB_PaeP_PAO1_1_15pyo

phage-vB_PaeP_PAO1_AbOS

phage-vB_PaeP_PPA_ABTNL

Pseudomonas-phage-vB_Pae_ThilisiM32

Pseudomonas-phage-DL62
Pseudomonas-phage-LKD16
Pseudomonas-phage-LUZ19

Pseudomonas-phage-MPK6

Pseudomonas-phage-HPK7

Pseudomonas-phage-PT2
Pseudomonas-phage-PT5

Pseudonon:

Pseudomon:

Pseudomonas-phage-phi_2 5148 45 46 48 48 49 43 47 48 50 49 46 48

Pseudomonas-phage-LKAL 48 46 49 46 48 44 49 43 50 46 50 45 44 46 62
Pseudomonas-phage-YMC11_66_C171_PPU_BP 38 38 33 36 35 33 37

Pseudomonas-phage-Andromeda
Pseudomonas-phage-Bf7
Pseudomonas-phage-VSW_3
Pseudomonad-phage-gh_1
Pseudomonas-phage-phiPsa2
Pseudomonas-phage-phiPsal7
Pseudomonas-phage-PPPL_1
Pseudomonas-phage-Phi_s1
Pseudomonas-phage-phiIBB_PF7A
Pseudomonas-phage-Pf_10
Pseudomonas-phage-UNO_SLW1
Pseudomonas-phage-UNO_SLW2
Pseudomonas-phage-UNO_SLW3
Pseudomonas-phage-UNO_SLW4
Pseudomonas-phage-phi1s
Pseudomonas-phage-LUZ7
Pseudomonas-phage-KPP21
Pseudomonas-phage-LIT1
Pseudomonas-phage-Pa2
Pseudomonas-phage-YHG
Pseudomonas-phage-YH30
Pseudomonas-phage-DL64
Pseudomonas-phage-PA26
Pseudomonas-phage-PEV2
Pseudomonas-phage-vB_PaeP_C2_10_Ab69
Pseudomonas-phage-phi176
Pseudomonas-phage-RWG
Pseudomonas-phage-vB_PaeP_MAG4
Pseudomonas-phage-LUZ24
Pseudomonas-phage-vB_PaeP_C2_10_Ab22
Pseudomonas-phage-PhiCHU
Pseudomonas-phage-phiIBB_PAA2
Pseudomonas-phage-PaP3
Pseudomonas-phage-TL
Pseudomonas-phage-MR299_2
Pseudomonas-phage-DL54
Pseudomonas-phage-vB_PaeP_C1_14_0r
Pseudomonas-phage-vB_PaeP_p2_10_0r1
Pseudomonas-phage-tf
Pseudomonas-phage-UFV_P2
Pseudomonas-phage-F116
Pseudomonas-phage-H66
Pseudomonas-phage-LKAS
Pseudomonas-phage-R18
Pseudomonas-phage-AF

1!!

%ORFs homologos
%wldentidad (nt)

phikF77
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Los fagos empleados se muestran en el anexo 1. A partir de las comparaciones reciprocas se construyd una
diagonal separando la matriz en dos secciones. Por encima de la diagonal se muestran los porcentajes de
identidad a nivel de secuencia nucleotidica entre genomas. Por debajo de la diagonal se muestran los
porcentajes de ORFs homologos. Los grupos previamente reportados se encuentran encerrados en recuadros
negros. Como se puede apreciar, estos grupos muestran porcentajes detectables de identidad nucleotidica y
altos porcentajes de ORFs homoélogos. Los agrupamientos obtenidos corresponden con los reportados por el
ICTV
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Anexo 3: Familia Siphoviridae

Pseudomonas-phage-73
Pseudomonas-phage-vB_Pae_Kakheti25
Pseudomonas-phage-vB_PaeS_SCH_Ab26

Pseudomonas-phage-vB_Pae_PS9N

Pseudomonas-phage-PaMx42
Pseudomonas-phage-NP1
Pseudomonas-phage-Palx25
Pseudomonas-phage-YuA
Pseudomonas-phage-AN14
Pseudomonas-phage-LK04 32
Pseudomonas-phage-PAEL 30
Pseudomonas-phage-MP1412
Pseudomonas-phage-M6 32
Pseudomonas-phage-vB_Paes_PAO1_Ab18
Pseudomonas-phage-PaMx11
Pseudomonas-phage-PaMx74
Pseudomonas-phage-PaMx28
Pseudomonas-phage-AAT_1
Pseudomonas-phage-B3
Pseudomonas-phage-JBD18
Pseudomonas-phage-JBD25
Pseudomonas-phage-D3112
Pseudomonas-phage-JBD93

73 68] 57 69 74 38 74 72 [83) 2 1 c0 78 71 68 62 53 0 T4

73/ s o 8] < [BRIEA] 7o 5 76| = W] > 57 s =5

0 72 72 58 72 7336 63 94 61 79 69 70 64 56 61 71
6288 67 61 6o 86 58 82 63 63 74 81 3]
Iss-u 57 ulu.sl S
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Pseudomonas-phage-MP22 62 78 71 71 65 54 63 71
Pseudomonas-phage-MP29
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Pseudomonas-phage-MP38
Pseudomonas-phage-MP42
Pseudomonas-phage-MP48
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Los fagos empleados se muestran en el anexo 1. A partir de las comparaciones reciprocas se construyé
una diagonal separando la matriz en dos secciones. Por encima de la diagonal se muestran los
porcentajes de identidad a nivel de secuencia nucleotidica entre genomas. Por debajo de la diagonal se
muestran los porcentajes de ORFs homologos. Los grupos previamente reportados se encuentran
encerrados en recuadros negros. Como se puede apreciar, estos grupos muestran porcentajes detectables
de identidad nucleotidica y altos porcentajes de ORFs homoélogos. Los agrupamientos obtenidos
corresponden con los reportados por el ICTV
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Anexo 4. Funciones codificadas en los genomas estudiados. PaMx11

Funcién asignada

Similitud de secuencia®

Dominios conservados?

Homologfa estructural®

01 Subunidad menor de la terminasa YP_009125148 (2 e-113) - 3HEFb (2.5)

02 Subunidad mayor de la terminasa YP_001595874 (0.0) PF03237 (2.2 e-20) 4IDHa (1.28)
03 Protefna portal* YP_001595875 (5 e-161) PF13264 (1.5 e-38) 2JESa (2.62)

04 Proteina de morfogénesis* YP_001595877 (3 e-133) PF04233 (6.3 e-10) 2QKGa (2.69)
05 PhoH-like YP_009125152 (2 e-144) PF02562 (1.2 e-70) 3B85b (1.66)
06 - YP_009125153 (2 e-34) - 3DWKc (2.78)
07 - YP_001039717 (6 e-08) - 4B63a (3.56)

08 - WP_044864770 (9 e-14) - 2NXFa (3.46)
09 - - - 4FWEa (2.63)
10 - - - 1CX8b (3.55)
11 - YP_009125154 (8 e-49) - 21.82a (3.24)

12 - YP_001595870 (4 e-16) - 2YBFa (1.92)
13 - YP_009125155 (4 e-28) - 2CYDa (2.27)
14 Proteina estructural de virién YP_001595878 (2 e-105) - 3PDYa (2.76)
15 Proteina mayor de cdpside* YP_001595879 (4 e-156) SSF56563 (5.5 e-22) 3E8Ka (3.13)

16 - YP_001595881 (4 e-14) - 1E29a (2.03)

17 Proteina estructural de virién* YP_009125159 (7 e-34) - 3RKOn (3.44)
18 Proteina estructural de virién YP_001595886 (3 e-29) - 1XN8a (2.93)
19 Proteina estructural de virién* YP_009125161 (3 e-82) - 305Qa (4.28)
20 Proteina estructural de virién YP_009125162 (7 e-79) - 2COKa (3.06)
21 Proteina terminadora de cauda YP_009125163 (6 e-84) PF13554 (5.1 e-15) 4HUDa (3.69)
22 Protefna mayor de cauda* YP_009125164 (0.0) - 1W8Na (2.18)
23 - YP_009125165 (5 e-75) PF08748 (4.9 e-5) 2K30a (3.35)
24 - YP_009125166 (3 e-62) - 2GSCb (2.87)
25 Proteina de medida de la cauda* YP_009125167 (0.0) - 2BKUDb (0.89)
26 Protefna estructural de virién* YP_001595893 (0.0) G3DSA:2.60.120.260 (2.5 e-4) 2CN3b (2.45)
27 Protefna estructural de virién YP_001595894 (6 e-178) - 1MAFh (1.70)
28 Proteina estructural de virién* YP_001595895 (1 e-77) - 4ACQa (2.00)
29 Protefna estructural de virién YP_001595896 (6 e-53) 5589993;6 ((;'29 :’1191)) 31AXa (3.33)

30 Proteina estructural de virién* YP_001595897 (3 e-11) - 277Gb (2.92)
31 - YP_009125173 (7 e-31) - 2Y9Ua (1.84)
32 Protefna estructural de virién* YP_001595899 (2 e-149) PF13550 (1.2 e-21) 1BY5a (1.03)
33 - YP_009125175 (1 e-71) PF10983 (1.1 e-26) 1QWZa (3.74)
34 Proteina de membrana YP_009125176 (7 e-92) - 1ILS4a (2.21)

'Numeros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los niimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Nimeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (nimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan

*Ntmeros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los niimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align

*Proteinas identificadas por espectrometria de masas
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Anexo 4: PaMx11

Funcién asignada

Similitud de secuencia®

Dominios conservados?

Homologfa estructural®

SSF54001 (1.96 e-06)

35 Endolisina YP_006299867 (2 e-54) TIGR02594 (1.5 e-43) 3186b (1.67)

36 Proteina de membrana YP_009125178 (2 e-28) - 3PFDa (2.16)

37 - YP_009125179 (1 e-65) - 2Y44a (2.66)
) PF00176 (2.5 e-18)

38 Helicasa YP_001595825 (0.0) PF00271 (4.5 e-7) 3MWYw (1.69)

39 - YP_001595826 (2 e-39) - 2GRUa (2.56)

40 - YP_001595827 (1 e-62) - 3COLa (2.11)

41 - YP_001595828 (5 e-103) - 2QH8a (3.20)
) PF13538 (1.2 e-24)

42 Helicasa UvrD YP_001595829 (1 e-148) PF13604 (3.2 e-21) 3UPUa (2.13)
Subunidad menor de la PF00268 (3 e-11)

43 ribonucleotido reductasa YP_009125109 (0.0) G3DSA:1.10.620.20 (8.4 e-35) 4DgFa (1.71)
Subunidad mayor de la PF02867 (2 e-25)

4 ribonucleotido reductasa YP_009125110 (0.0) PF00317 (2.6 e-5) 3HNDa (1.11)

45 - YP_009125111 (5 e-91) - 1LS4a (2.96)

46 - YP_001595833 (7 e-97) - 4ACQa (1.65)
. . PF01266 (2.5 e-11)

47 Oxidoreductasa dependiente de FAD YP_009125113 (0.0) SSF51905 (8,63 -17) ING4b (1.78)
. PF00583 (7.4 e-14)

48 Acetiltransferasa YP_009125114 (5 e-80) SSF55729 (1.05 e-21) 2CNTD (1.21)
PF13671 (1.8 e-6)

49 - YP_009125115 (4 e-121) SSF52540 (2,35 e-11) 1EX7a (2.87)

50 - YP_009125116 (0.0) - 4B21a (4.06)
o . PF00303 (3.1 e-45)

1 T 1 YP_001595840 (2 e-14 1.
5 imidilato sintasa _001595840 (2 e-140) SSF55831 (3.14 -50) 3KJSa (1.05)
, .. SSF109604 (7.22 e-19)

52 Proteina de dominio HD YP_001595841 (2 e-42) G3DSA11.10.3210.10 (1.4 €-23) 2PAUDb (1.86)

53 - YP_001595843 (7 e-26) PF11753 (2.1 e-5) 3UQ3a (2.04)

54 - YP_009125120 (6 e-54) - 1XWYa (3.93)
. PF00476 (7.4 e-43)

55 DNA polimerasa YP_001595844 (0.0) SSF56672 (2.89 €-68) 1KFSa (0.79)
. PF00383 (1.6 e-21)

56 dCMP deaminasa YP_009125122 (0.0) SSF53927 (5.27 e-28) 2W4La (1.45)

57 - YP_001595847 (3 e-35) - 1ZP7b (3.17)
PF13560 (2.3 e-7)

58 - YP_001595848 (1 e-13) SSF47413 (7.19 -5) 3F51a (2.08)

59 Primasa YP_001595849 (0.0) TIGR01613 (3.5 e-5) 1QBKb (2.14)

60 - YP_009125126 (2 e-33) - 3LESa (2.73)

61 - YP_009125127 (9 e-68) - 1AEPa (2.94)

'Numeros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los niimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Numeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (nimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan

*Ntmeros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los niimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align

58



Anexo 4: PaMx11

Funcién asignada

Similitud de secuencia®

Dominios conservados?

Homologfa estructural®

PF01503 (3.5 e-12)

62 Pirofosfohidrolasa YP_009125128 (2€-134) oo o010 (7.5 -26) 3MQUa (3.45)
63 - YP_009125129 (3 e-79) - 2GFNb (3.52)
64 - YP_009125130 (2 e-69) - 1F7Ba (2.44)
65 - YP_009125131 (1 e-91) - 4G0Ba (3.37)
66 - YP_009125132 (7 e-40) - 1ITZa (3.40)
67 - YP_009125133 (2 e-47) - 3KKDc (3.24)
68 - YP_009125134 (4 e-110) - 1WGZb (4.72)
69 DNA ligasa YP_009125135 (0.0) ggé%:g 8; 23 2Q2Ta (2.07)
70 - YP_009125136 (1 e-11) - 2FYOa (2.97)
71 - YP_009125137 (0.0) SSF55874 (1.32 e-5) 1X8Kb (1.51)
72 - YP_009125138 (1 e-58) - 31YGh (3.74)
73 - WP_044027045 (3 e-26) - 1B6Ch (2.51)
74 Trifosfato hidrolasa YP_009125139 (6 e-105) SSF52540 (3.76 e-5) 4GBMa (3.08)
75 - YP_009125140 (2 e-37) - 3CHQa (3.63)
76 - YP_009125142 (1 e-30) - 3F22¢ (1.29)
77 Exonucleasa YP_009125143 (2 e-149) 5;2132089[? ((7%;359‘:61)8) 1ZBHc (2.35)
78 - - - 30V0a (1.42)
79 - - - 3K01a (2.10)
80 - YP_009125146 (9 e-41) - 3PESa (1.00)
81 - YP_009125147 (2 e-48) PF14216 (3 e-26) 2ILYb (3.56)

'Numeros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los niimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Numeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (nimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan

*Ntmeros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los niimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align
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Anexo 4: PaMx25

Funcién asignada

Similitud de secuencia*

Dominios conservados®

Homologfa estructural®

01 Protefna de membrana - - 3G9Ra (0.51)
02 Transglicosilasa litica WP_015830271 (7 e-77) G 3D2?\F;f 31905 ;’ 3(;.'115 (:_.Z)e— 6 2Y8Pa (1.18)
03 Protefna de membrana EA013176 (7 e-22) - 1GAKa (2.36)
04 Protefna de membrana WP_015830269 (5 e-18) - 3L75¢ (3.9)
05 Subunidad menor de la terminasa AKA60867 (1 e-14) PF03592 (1.4 e-5) 2Q01b (3.93)
06 Subunidad mayor de la terminasa CDM51558 (0.0) PF03237 (1.8 e-12) 3CPEa (1.71)
07 Proteina portal* YP_223984 (4 e-166) PF13264 (1 e-27) 2JESa (1.38)
08 Proteina de morfogénesis YP_223986 (1 e-128) TIGR01641 (1.9 e-11) 1SLYa (2.45)
09 - YP_223990 (2 e-70) - 1QUUa (2.08)
10 Protefna mayor de cdpside® YP_223991 (2 e-139) - 2FS3a (2.83)
11 Proteina estructural de virién - - 2A9Sa (1.99)
12 - AJT60492 (2 e-11) - 1H9Ta (2.46)
13 Proteina estructural de virién* - -

14 Protefna estructural de virién* YP_001595886 (4 e-26) - 1XN8a (2.1)
15 Protefna estructural de virién* YP_224000 (8 e-25) - 1UTEa (4.03)
16 Protefna terminadora de cauda* YP_001595888 (4 e-20) PF13554 (1.3 e-7) 4HUDa (3.40)
17 Protefna mayor de cauda* YP_001595889 (0.0) - 1DABa (1.38)
18 Proteina estructural de virién YP_001595890 (5 e-47) - 3PF0a (2.59)
19 - YP_006299882 (7 e-22) - 1QJ2b (3.53)
20 Protefna estructural de virién* YP_224005 (2 e-36) PF04883 (2.5 e-8) 1EBTa (1.7)
21 Proteina de medida de la cauda* YP_001595892 (5 e-154) TIGR02675 (2.2 e-15) 2XWUb (2.27)
22 Protefna estructural de virién* YP_001595893 (0.0) SSF49785 (2.6 e-5) 3A0Fa (1.34)
23 Protefna estructural de virién* YP_001595894 (1 e-143) - 27J6a (2.45)
24 Protefna estructural de virién* YP_001595895 (9 e-74) - -

25 Protefna estructural de virién* YP_001595896 (7 e-53) PF09356 (1.8 e-18) 20JHa (3.09)
26 Protefna estructural de virién* YP_009125172 (8 e-37) - 4ARTa (3.29)
27 - YP_009125173 (1 e-10) - 3K1Rb (1.62)
28 Protefna estructural de virién* YP_001595899 (3 e-148) PF13550 (4.6 e-24) 3A0Fa (1.54)
29 - YP_009125175 (5 e-23) - 2HKED (3.45)
30 - - - 1ZXXa (3.64)
31 - YP_006299921 (3 e-8) - 3VA9a (1.69)
32 - WP_018211163 (4 e-4) - 3TXYa (2.58)
33 DNA polimerasa YP_006299891 (2 e-153) 551317106()617326((2%‘7986:-52) 9) 1TGOa (0.99)
34 Clamp de replicacién YP_006299892 (4 e-25) - 1UNNa (1.62)
35 tRNA ribosiltransferasa YP_009032326 (1 e-159) - 1IT7b (1.82)

'Numeros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los niimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Nimeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (nimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan

*Ntmeros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los niimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align

*Proteinas identificadas por espectrometria de masas
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Anexo 4: PaMx25

Funcién asignada

Similitud de secuencia*

Dominios conservados®

Homologfa estructural®

36 - AKA60899 (5 e-38) - 10T5b (4.63)
. . PF01227 (2.8 e-72)
37 GTP ciclohidrolasa EPF71056 (2 e-87) SSF55620 (1.1 €-72) 1157a (0.79)
38 - - - 1K66b (3.8)
. PF01242 (4.5 e-28)
39 QueD-like WP_046118971 (2 e-74) SSF55620 (15 e-31) 3QNAa (1.58)
40 QuecC-like YP_009032329 (1 e-153) PF06508 (4.9 e-50) 1ECFa (2.32)
. PF04055 (2.6 e-11)
41 QueE-like AIW03906 (5 e-79) PF13394 (1 e-16) 3C8Fa (2.08)
42 - YP_009032332 (8 e-27) - 20CYa (2.43)
43 - YP_009032333 (6 e-17) - -
44 - - - 3V39a (2.33)
45 - YP_009032360 (2 e-14) - 3EZUa (1.79)
. PF00271 (3.5 e-12)
46 Helicasa YP_006299894 (0.0) SSF52540 (1 e-37) 2WO00b (1.84)
47 Exonucleasa RecB YP_009032335 (5 e-113) - 4IC1a (2.06)
48 - WP_017980597 (4 e-6) - 1URUa (1.9)
49 - YP_009126577 (2 e-42) PF05037 (1.4 e-24) 4LESa (3.25)
50 ATPasa RecA YP_009032337 (6 e-88) PF13479 (5.5 e-30) 2DR3d (2.84)
. SSF56726 (5.4 e-11)
51 DNA topoisomerasa WP_012019844 (7 e-104) G3DSA3.40.1360.10 (4.3 -7) 1D3Yb (2.03)
52 - - - 3RGFb (3.18)
. PF01068 (2.1 e-18)
53 DNA ligasa WP_042589654 (4 e-87) PF14743 (13 -15) 2Q2Ud (0.89)
o . PF02511 (6.6 e-45)
54 Timidilato sintasa WP_017532241 (4 e-49) SSF69796 (8.5 e-47) 1026b (1.19)
. . PF00075 (1.7 e-10)
55 Ribonucleasa H-like YP_009032339 (3 e-26) SSF53098 (8.73 -17) 3U3Gd (1.71)
56 - YP_009032340 (3 e-15) - 3ZC0a (1.84)
. ) PF03819 (9.5 e-9)
57 Pirofosfohidrolasa EGT92009 (2 e-46) SSF101386 (2.1 e-12) 3CRADb (3.3)
58 Primasa helicasa AJT60548 (0.0) PF13148 (3.8 e-11) 3EA5bD (1.88)
59 - ATW03924 (2 e-04) - 3CS1a (2.77)
60 - - - 3RAUa (2.26)
61 - - - 3LD2a (2.4)
62 - YP_006560789 (4 e-42) - 1GAXa (2.74)
63 - WP_017979863 (2 e-17) - 4A04a (1.96)
64 - YP_006299893 (2 e-18) - 4FZ4a (1.31)

'Numeros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los niimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Nimeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (nimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan

*Ntmeros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los niimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align

*Proteinas identificadas por espectrometria de masas
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Anexo 4: PaMx25

Funcién asignada Similitud de secuencia® Dominios conservados* Homologfa estructural®
65 - WP_044027045 (5 e-28) - 1VJYa (3.45)
Glicosilasa DenV de reparacién de PF03013 (3.7 e-34)
66 DNA AGE55633 (3 e-46) SSF47077 (196 -38) 1ENK (0.93)
SSF57756 (3.35 e-5)
67 - WP_020327578 (6 e-11) G3DSA4.10.60.10 (2.7 e-4) 2JPSa (2.68)
68 - YP_009125139 (5 e-45) SSF52540 (9.4 e-8) 27Q5a (2.51)
69 - - - 3GE8d (4.19)
. ) SSF51998 (1.62 e-103)
70 Ribonucleotido reductasa AIW56646 (0.0) G3DSA3.90.1390.10 (1.9 e-16) 1XJEa (1.22)
71 - YP_009032343 (5 e-36) - 1GEFa (2.93)
72 - - - 319Ya (2.4)
. PF00580 (6.2 e-18)
73 Helicasa UvrD BAR61886 (1 e-98) PF13361 (5.1 -13) 21S6b (1.4)
74 - - - 2WWAa (3.18)

'Nimeros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los nimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Ntmeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (nimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan
*Nameros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los niimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align
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Anexo 4: PaMx28

ORF Funcién asignada Similitud de secuencia®  Dominios conservados? Homologia estructural?
01 - CCA79406 (3 e-25) - 1UUQa (3.77)
02 - - - 1T90b (3.44)
03 - - SSF57756 (7.9 e-5) 3CRLb (3.08)
04 Subunidad menor de la terminasa - G3DSA:2.60.40.10 (4.1 e-04) 21G2h (2.54)
05 Subunidad mayor de la terminasa YP_001595874 (0.0 PF03237 (6.8 e-19) 4IDHa (1.39)
06 Ribonucleotido reductasa YP_001595830 (0.0) sgggigg; g; ;:E;) 1ZYZa (0.97)
07 DNA ligasa YP_009125135 (2 e-79) 552216%6981((‘13'11'_1276)) _

08 Protefna portal* YP_001595875 (1 e-158) PF13264 (5.4 e-37) 2JESa (1.95)

09 - ADJ21941 (8 e-16) - 3LDYa (1.34)
10 Protefna de morfogénesis* YP_001595877 (2 e-84) sgggi;g 8; 2623;) 1U6Gc (2.03)
11 - - - 3UBPc (3.76)
12 Protefna estructural de virién* YP_001595878 (5 e-44) - 4HPQc (2.99)
13 YbiA-like WP_010348170 (3 e-57) S ;1383791990((41‘32‘:23) 2B3Wa (1.19)
14 - - - 1R88b (2.52)
15 - YP_009098835 (7 e-39) - 1ENIa (2.14)

16 - WP_045111943 (4 e-07) - 3HF3b (3.19)
17 - WP_020470063 (9 e-11) - 316d (3.13)

18 - - - 2YN6a (2.38)
19 Protefna mayor de c4pside* YP_001595879 (2 e-145) SSF56563 (3.4 e-24) 2FS3a (2.30)
20 - YP_001595881 (6 e-09) - 20UTa (3.14)
21 Protefna estructural de virién* YP_001595886 (1 e-27) - 1ZTSa (3.04)
22 Protefna estructural de virién* WP_025423048 (4 e-12) - -

23 Protefna estructural de virién* YP_009125162 (2 e-40) PF04883 (1.8 e-04) 1AEPa (1.64)
24 Proteina terminadora de cauda* YP_009125163 (2 e-21) PF13554 (8.3 e-19) 4HUDa (3.75)
25 Prote{na mayor de cauda* YP_009125164 (5 e-166) - 3TKVa (2.16)
26 - YP_009125165 (6 e-42) - 1AEPa (1.93)
27 - YP_009125166 (9 e-19) - 1W37a (2.86)
28 Proteina de medida de la cauda* YP_009125167 (0.0) - 3EA5D (2.23)
29 Protefna estructural de virién* YP_001595895 (9 e-07) - 3SCYa (2.37)
30 Proteina estructural de virién* YP_001595896 (3 e-32) Pl;ggigs?(fsee}%) -

31 Protefna estructural de virién* YP_001595897 (2 e-14) - 4ARTa (3.4)

32 - WP_042089778 (2 e-16) - 2KJ8a (2.33)

'Nimeros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los nimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Ntmeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (nimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan

*Niameros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los niimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align

*Proteinas identificadas por espectrometria de masas
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Anexo 4: PaMx28

ORF Funcién asignada Similitud de secuencia®  Dominios conservados? Homologia estructural?
, i PF13550 (2 e-20)
*
33 Protefna estructural de virién WP_011634507 (0.0) SSF53300 (9.2 -13) 27XQa (1.73)
34 Proteina estructural de virién* WP_004817414 (5 e-11) - 3C3Xb (2.11)
35 Protefna estructural de virién* YP_009125175 (8 e-46) PF10983 (2 e-25) 2YMUa (4.02)
36 Protefna de membrana BA053034 (2 e-15) - 2CAZe (2.74)
L PF13539 (4.8 e-07)
37 Endolisina CAJ28446 (4 e-37) SSF55166 (4.79 -13) 2V09a (1.96)
38 Protefna estructural de virién YP_004421769 (2 e-18) - -
39 - BA053036 (2 e-07) - 1VGMb (2.06)
40 Protefna de membrana BA053037 (1 e-17) - 2KUBa (1.41)
41 - - - 1Q09a (2.55)
42 - - - 3VA9a (1.97)
43 - YP_009126412 (5 e-05) - 3AYFa (3.15)
44 - - - 1DGJa (3.53)
45 Protefna de dominio HIRAN WP_012843048 (1 e-13) PF08797 (5.4 e-12) 3K2Ya (0.55)
46 - YP_004421779 (4 e-04) - 3IUVa (2.28)
47 - WP_031568659 (3 e-18) - 3LICa (3.02)
48 - YP_004421782 (2 e-10) - 1ZP7b (2.72)
s SSF53597 (6.81 e-16)
49 Dihidrofolato reductasa YP_004421783 (2€-15) .%o aa0 10 (19 e-13) 3TQ8a (1.88)
. PF00383 (1.6 e-15)
50 dCMP deaminasa YP_004421784 (4 e-24) SSF53927 (6.67 €-27) 2W4La (1.55)
51 - ADV26973 (6 e-17) - 3LDYa (1.15)
o . PF00303 (4.7 e-44)
52 Timidilato sintasa YP_004421785 (4 e-72) SSF55831 (196 -48) 1CI7b (1.85)
. . PF01503 (2.9 e-19)
53 Pirofosfohidrolasa YP_004421786 (3 e-30) G3DSA:1.10.3420.10 (3.9 -24) 3AYFa (5.5)
54 - YP_001595850 (9 e-08) - 3HL9d (2.96)
55 - YP_004421787 (4 e-46) - 3MDUa (6.02)
56 - YP_004421789 (4 e-22) - 20TOd (2.79)
. PF00176 (9.00 e-08)
57 Helicasa YP_004421790 (5 e-123) SSF52540 (3.42 ¢-31) 1Z31x (0.85)
58 - - - 2FNCa (3.07)
. PF00476 (1.5 e-10)
59 DNA polimerasa YP_004421796 (3 e-123) SSF56672 (1.89 €-59) 1KFSa (0.87)
60 - - - 3P8Cb (3.7)
61 - - - 1VDKa (3.46)
62 - - - 3Q6Ka (3.72)

'Numeros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los niimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Numeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (nimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan

*Ntmeros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los niimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align

*Proteinas identificadas por espectrometria de masas
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Anexo 4: PaMx28

ORF Funcidén asignada Similitud de secuencia®’  Dominios conservados? Homologia estructural?
63 - - - 3120d (2.87)
64 - - - 2XCLa (3.69)
65 - WP_009367862 (8 e-06) - 2QIBa (2.99)

PF10991 (8.2 e-44)

66 Proteina de unién a DNA WP_039072596 (2 e-41) SSF50249 (9.25 €-19) 1JE5a (3.54)
67 - WP_003667885 (8 e-21) PF14216 (9 e-25) 21XDa (3.1)

68 Trifosfato hidrolasa YP_009125139 (7 e-49) SSF52540 (2.5 e-08) 1T8Ua (3.37)
69 - CD037627 (8 e-04) - 2WV1b (4.1)
70 - AJD82885 (8 e-50) PF10926 (1.5 e-43, 5.8 e-22) -

71 - - - 3RGAa (4.04)
72 - - - 2V71b (2.42)
73 - - - 3CRJd (2.48)
74 Primasa polimerasa YP_004421815 (0.0) PF09250 (4.00 e-22) 4A2La (1.71)

PF08707 (7.2 e-10)

'Nameros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los niimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Ntmeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (niimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan
’Numeros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los nimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align
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Anexo 4: PaMx42

ORF Funcién asignada Similitud de secuencia®  Dominios conservados? Homologia estructural?
01 - WP_043345172 (5 e-10) - 20F5] (3.49)
02 Holina YP_006560753 (1 e-19) - 40R2a (2.48)
03 Endolisina WP_017330071 (2 e-45) GaDSs:i?fg“r’;é‘j’gz(fjg )e_ 28) 3HDEa (1.01)
04 Proteina Rz YP_006299868 (6 e-26) - 4K12b (1.69)
05 Protefna Rzl YP_006299869 (9 e-30) - 2QPQa (3.23)
06 Subunidad menor de la terminasa YP_006299870 (2 e-82) - 1UG3b (4.09)
07 Subunidad mayor de la terminasa YP_006299871 (0.0) PF03237 (2 e-08) 4IDHa (1.38)
08 Proteina portal* YP_006299872 (0.0) PF13264 (7.8 e-43) 2JESm (1.63)
09 Protefna de morfogénesis* YP_006299873 (0.0) - 416Ya (1.83)
10 Protefna de andamiaje YP_006299874 (2 e-132) - -

11 Proteina mayor de cdpside* YP_006299875 (0.0) - 4AN5a (2.10)
12 - YP_006299876 (8 e-56) - 2YL8a (4.14)

13 Proteina estructural de virién* YP_006299877 (7 e-31) - 3B9Wa (3.92)
14 Protefna estructural de virién* YP_006299878 (6 e-111) - 17ZTSa (2.67)

15 Protefna estructural de virién* YP_006299879 (5 e-72) - 2PP6a (2.33)

16 Proteina terminadora de cauda YP_006299880 (8 e-92) - 4HUDa (3.88)
17 Protefna mayor de cauda* YP_006299881 (0.0) - 4KH3a (1.29)
18 Proteina estructural de virién YP_006299882 (5 e-83) - 2DVMa (3.96)
19 - YP_006299882 (3 e-50) - 3IWo0a (3.02)
20 Protefna estructural de virién* YP_006299884 (4 e-78) - 4KT3a (3.67)
21 Protefna de medida de la cauda* YP_006299885 (0.0) TIGR02675 (1 e-20) 4BUJb (2.44)

22 Proteina estructural de virién YP_006299886 (1 e-166) - 4IRTa (4.37)

23 Protefna estructural de virién* YP_006299887 (6 e-101) - 2BBKh (1.36)
24 Protefna estructural de virién* YP_006299888 (0.0) - 3CM9s (1.66)
25 Protefna estructural de virién* YP_006299889 (6 -159) i?gg;if 8? Z:é‘;g 3B7Fa (2.84)

26 Proteina estructural de virién* YP_006299890 (0.0) PF13550 (3.4 e-26) 4ACQa (2.32)
27 DNA polimerasa YP_006299891 (0.0) ss;) §§1732 6(&167_332) 31AYa (1.86)

28 Clamp de replicacién YP_006299892 (0.0) - 3D1Fv (1.98)
29 Helicasa YP_006299894 (0.0) 5;202(;24701((11.;1392_63)1)

30 Exonucleasa RecB YP_006299895 (0.0) - 3T33a (1.11)

31 - WP_032432683 (3 e-36) PF11672 (1.1 e-36) 1TICb (3.27)

32 - YP_006299897 (3 e-86) PF05037 (2.3 e-12) 4BMLa (2.70)
33 ATPasa RecA YP_006299898 (4 e-160) PF13479 (4.9 e-22) 3CMTa (4.16)

'Numeros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los niimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Numeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (niimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan

Nameros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los niimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align

*Proteinas identificadas por espectrometria de masas
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Anexo 4: PaMx42

ORF Funcién asignada Similitud de secuencia®  Dominios conservados? Homologia estructural?
34 - YP_006299899 (9 e-30) - 2HSBa (2.21)
35 Pirofosfohidrolasa YP_006299900 (4 e-96) SSF101386 (1.77 e-07) 2Q4Pa (2.51)
36 - - G3DSA:1.10.8.320 (5.30E-04) 3KZ1a (3.60)
37 Primasa helicasa YP_006299902 (0.0) - 1QGKa (1.48)
38 - - - 3KNTc (3.20)
39 - GAL57139 (2 e-09) - 3HVAD (2.34)
40 - - - 27Z7ZWb (3.26)
41 - EXB25985 (1 e-19) - 3KE9b (2.32)
42 - YP_006299906 (2 e-27) - 2GPQa (3.20)
43 - YP_006299908 (1 e-37) - 3AQGb (2.69)
44 - YP_006299910 (3 e-18) - 1CIYa (3.57)
45 - YP_006299911 (1 e-29) - 3HWCb (2.52)
46 - YP_006299912 (1 e-10) - 3EXGf (4.70)
47 - YP_006299917 (2 e-38) - 2WUSTr (2.66)
48 - YP_006299913 (3 e-22) - 2VFBa (2.61)
49 - YP_006299914 (2 e-14) - 2DKEa (2.47)
50 - YP_006299915 (1 e-41) - 2GBBa (3.84)
51 - - - 1E7Ua (3.59)
52 - - - 3P0Ka (2.58)
53 dCMP deaminasa YP_006299919 (7 e-81) S 51;1;2(;?;;3(:(:365-2_2 5) 2W4Le (1.42)
54 - YP_006299920 (5 e-46) - 2BNXb (3.39)
55 - YP_006299921 (5 e-19) - 1E9RD (2.39)
56 - YP_006299922 (2 e-87) - 1EK5a (4.73)

'Nameros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los niimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Ntmeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (niimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan
’Numeros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los nimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align
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Anexo 4: PaMx74

ORF Funcién asignada Similitud de secuencia®  Dominios conservados? Homologia estructural?
01 Subunidad menor de la terminasa CCA79406 (2 e-26) - 3HEFb (1.69)
02 - - - 41JJa (1.96)
03 - - - 359Xa (4.03)
04 Subunidad mayor de la terminasa YP_001595874 (0.0) PF03237 (2 e-19) 41DHa (1.23)
05 - - - 2FQ3a (2.01)
06 - - - 3PMCa (1.65)
07 Ribonucleotido reductasa YP_001595830 (0.0) Szggfgg; g: ::(1);1) 1XJEa (0.79)
08 - WP_043764852 (2 e-108) - 4NEIa (1.92)
09 - WP_046981916 (6 e-51) - 3DTDc (2.53)
10 - - - 2RAEa (3.59)
1 DNA ligasa YP_009125135 (3 e-69) szggggi g;’ 1622) 2Q2Ta (0.64)
12 Protefna portal YP_001595875 (2 e-154) PF13264 (2.7 e-37) 2JESa (1.69)
13 Proteina de morfogénesis YP_001595877 (4 e-102)) Tfég‘éizz 1(1(61 ;eli)s) 3J7]a (1.34)
14 Proteina estructural de virién YP_001595878 (8 e-40) -

15 - - -

16 - YP_009098835 (5 e-39) -

17 - WP_021158921 (8 e-06) PF05259 (1.4 e-04)

18 - - -

19 Major head protein YP_001595879 (5 e-147) 515)522222 8:;;22)

20 - YP_001595881 (9 e-07) -

21 - YP_009125159 (2 e-10) -

22 Proteina estructural de virién YP_001595886 (3 e-25) -

23 Protefna estructural de virién WP_025423048 (2 e-13) -

24 Proteina estructural de virién YP_009125162 (5 e-41) PF04883 (2.2 e-04)

25 Tail terminator protein YP_009125163 (9 e-22) PF13554 (1.4 e-18)

26 Major tail protein YP_009125164 (2 e-104) -

27 - YP_009125165 (6 e-45) - 3M1Lc (3.58)
28 - YP_009125166 (9 e-38) - 3PMDa (3.28)
29 Tail tape measure protein YP_009125167 (0.0) - 4HNWa (0.97)
30 Protefna estructural de virién YP_001595893 (0.0) szlfgg;;l 8:2;232) 4LGNa (1.19)
31 Protefna estructural de virién YP_001595894 (2 e-164) - 1MATF (1.10)

32 Proteina estructural de virién YP_001595895 (3 e-76) - 3S8Va (2.20)

33 Protefna estructural de virién YP_001595896 (1 e-58) PF09356 (8.7 -20) 3B7Fa (2.68)

PF09931 (1.5 e-13)

'Nimeros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los nimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Numeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (niimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan

*Ntmeros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los niimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align
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Anexo 4: PaMx74

ORF Funcién asignada Similitud de secuencia’ Dominios conservados? Homologia estructural?
34 Protefna estructural de virién YP_001595897 (7 e-13) - 4BHRa (2.11)
35 - YP_001595898 (2 e-14) - 3IDWa (1.85)
36 Proteina estructural de virién YP_009125174 (0.0) giég‘;’gg 8; Z:g(é); 4BXSv (2.28)
37 Protefna de membrana BA053034 (2 e-17) - 3L1La (3.41)
38 Endolisina CAJ28446 (3 e-40) SSF55166 (5.57 e-14) 2MXZa (2.21)
39 Proteina estructural de virién YP_004421769 (4 e-19) - 3EUHD (3.78)
40 - BA053036 (9 e-11) - 1YAKd (2.77)
41 Protefna de membrana BA053037 (7 e-18) - 2R17c¢ (2.47)
42 - - - 4WB1a (3.54)
43 - YP_001595851 (2 e-04) - 41GGa (3.13)
44 - - - 3KYQa (3.36)
45 Protefna de dominio HIRAN WP_012843048 (9 e-14) PF08797 (1.7 e-12) 3K2Ya (0.5)
46 - WP_032964266 (5 e-10) - 2YFAa (3.41)
47 - WP_029672564 (3 e-19) - 1ZU4a (2.41)
48 - - - 3MJ5a (3.72)
49 - YP_004421782 (3 e-18) - 1ZP7a (1.55)
50 Dihidrofolato reductasa YP_004421783 (2 e-15) SSF53597 (4.45 e-13) 3TQAa (1.32)
51 dCMP deaminasa YP_004421784 (8 e-29) Sziggggg 83 seﬁ)n 2WALF (0.99)
52 Timidlate sintasa YP_004421785 (7 e-70) Szgggggi Eég Ze:;%) 4DQ1a (1.27)
53 Pirofosfohidrolasa YP_004421786 (1 e-16) PF01503 (3 e-20) 3CRAa (4.26)
54 - YP_001595850 (4 -07) - 4P78c¢ (1.90)
55 - YP_004421787 (4 e-46) - 4X96d (1.53)
56 - YP_004421789 (7 e-23) - 4CKGa (3.32)
57 Helicasa YP_004421790 (9 e-126) 51;;2(2);(6) ggseelg) 1Z63b (1.18)
58 - - - 3ERRa (3.11)
59 DNA polimerasa YP_004421796 (6 e-126) Sggg:;: 8; ;:gi) 2KFNa (0.93)
60 - WP_047028429 (3 e-23) PF11672 (6.7 e-28) 3APGa (3.95)
61 - - - 4BUJb (3.59)
62 - - - 2A7Va (3.26)
63 - - - 3FMEa (4.02)
64 - - - 2WPNa (3.17)
65 - WP_039567398 (3 e-22) PF10979 (6.4 e-13) 2RAEa (1.95)
66 - - - 1DKNa (2.59)
67 Protefna de unién a DNA WP_039072596 (6 e-41) PF10991 (1.4 e-41) 1JE5a (3.27)

SSF50249 (5.82 e-17)

'Nimeros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los nimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp

*Ntmeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (nimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan

*Niameros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los niimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align

69



Anexo 4: PaMx74

ORF Funcidén asignada Similitud de secuencia®’  Dominios conservados? Homologia estructural?
68 - WP_037625068 (5 e-22) PF14216 (3.2 e-25) 3HZXb (3.54))
69 Pirofosfohidrolasa YP_001210245 (2 e-13) - 4A01 (5.14)
70 - CD037627 (5 e-06) - 2NX4a (3.14)
71 - AJD82885 (4 e-45) PF10926 (3.6 e-42) 3J4Aa (0.95)
72 - - - 1TE1a (3.36)
73 - YP_004421814 (2 e-04) - 4U0Sa (1.99)
74 - - - 4P1Ta (2.62)

PF09250 (1.5 e-23)

75 Primasa polimerasa YP_004421815 (0.0) SSF56747 (5.17 e-15)

1VW1a (0.75)

'Numeros de acceso de las proteinas similares en bases de datos, los niimeros entre parentesis indican el e-value obtenido con BLASTp
*Ntmeros de acceso de los dominios conservados y su e-value (niimeros entre parentesis) obtenido con InterProScan
’Numeros de acceso de las estructuras similares en bases de datos. Los nimeros entre parentesis indican el RMSD obtenido con TM-Align
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Anexo 5: Identificacién de las protefnas estructurales del fago PaMx11

Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23677.1  portal protein [Pseudomonas phage Pahix11 1.0000 s t22s B & vs EEE——
VLRPGSVELYR 09995 s
LLTTTDPOGK B3 0.9995 I o I 1 oo — 185
GFAHVLIDFPR B 09395 s
FPLLAGSGLSPEDADALVVGPNR 09995 50
AQPGAQTATAR B3 0.9995 EE———— 185
EFDDDYKER 0 09840 D 15.95
DAGQELLPK O 09395 EE—— o0
ILEEETEVTEWEEAVVRR 0 09595 EEE—— s
DLEALEDQM;47SGYGATHLK O 09595 EE— oo E
AGPDTESASFK O 093595 EE— 180
KAWLEELK M 09993 D—— 160
AGPDTESASFKK B3 0.9995 I EEL )
REFDDDYKER D 039459 EEE——— 1904
FYYVEHTGARINAGOK B 0.9995 EEE— oo E
KAWLEELKR A 09965 N oo 100
ILEEETEVTEWEEAVVR M 09995 I——— WEE o D 18
KDPDDKDAPENLPP SDOPPASAGGSD O 09395 EE— sl 1o EE— o0 E
IRVLRPGSVELYR M 03383 ol oo I 1950 E
VARFPLLAGSGL SPEDADALVVGPNR 3 05204 EEEEEE———— 3l 1o 19,00 EE
LEDEWATGLDATPFVTYYAGTR m 05709 EE— I oo EEE—— 1800
AWLEELKRR m oo0ses D 1 E— 1950
AWLEELKR B 0.9868 11 o EE— 1805 M
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23678.1 protein [ phage PaMx11] 1.0000

ERFPGAFDKAGL M 09997 D ol o D 2550 I
STH147VPVLGGEELVTDKAFVTDTR B 09598 EEEEE— nEE o EE—— 2550
FPGAFDKAGL M 0999: DI ol oo 25 5 I
WTSTLDGR E3 0.9995 ol oo 2550
LGLTQGENLDTIVRR M 0999s I— ol oo 25 50 I
VEQERLEQSIR B3 0.9995 N ol 1o 2650
GGLALDQYVDR M o0999: DI—— 1E o D 2650 I
ILMy470DISAVR 03 0999 I @ oo 2650 I
STMy47VPVLGGEELVTDK E3 0.9995 sB o EE— 2550
RGGLALDQYVDR @@ 0.999s I s oo 2550 I
MATANERLFDLALRHQIDLR E3 0.9995 EE—— sB oo 260
LLKDWFSSLER M o0.999: I B o 26 50 I
EIDFRADAKEK M 0999: DI a0 1o 255 I
AGNELSIAQLR E3 0.9995 30 1o 2550
WSAM)47SPAERNR M 0s99: DI 20 oo D 25 5 I
WSAM47SPAER B3 0.9995 1100 260
LLEAIDADVAKR M 09997 100 26 50 I
LFDLALR M 0s99: D——— 100 255
WTSTLDGRTSSIC150R 0O 0.9955 EE—— 1,00 2591 N
VVGTKAKNY SDGVLTLSR 0 09962 EE—— 100 259 N
STMVPVLGGEELVTDKAFVTDTRTR D 09597 1100 2500
RDLWGLADGTPLSFTPDQEKR 3 09992 EEE— 100 2600
NYSDGVLTLSR M 0.999: I 100 26 50
LGLTQGENLDTIVRRWGTK 0 09593 EE— 1.0 EE— 2500
LGLTQGENLDTIVR E3 0.9995 100 2550
LFDLALRHOIDLR M 09963 I 100 201 N
TLM1470DT SAVR EAAWK B3 0.9990 100 2600
GGLALDOYVDRAGNELSTAQLR B 0999 EEE— 10 25 50
Main Entry Accession NTT  Probability % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP

ALH23689.1 major head protein [Pseudomonas phage Palix11] 10000 O v s S s EEE—
VTSELTTIIGDAEVNGLIOATR @@ 0.99%0 150l
LALDDLVAGVIENVITVNR [== BLEEER] = It I 1530 E
SFNALLR @8 0.99%0 15xEl
GLAALPGVTN @@ 0.99%0 15000
GLGGASIGDVVTLP SGAEVPAYR O o0sss0 I I o E— sxEm
SSDGNDQTAIQVASK @@ 0.99%0 1500
My47Y EMy 47 TPFDGIAGNALAYNR 03 09990 D » DI oo 15000
VKWYC60GLALFSEK @@ 0.99%0 15xEE
WYC160GLALFSEK @@ 0.99%0 1500
ENVLGDVOVAGVDATITAK 0D 0.5930 EEEE— S o EE— sxEm
NDFIPVNQTVGTSTNC,5GTTVFAGTFDDGSR. O 0.5930 EE— E o sxEm
THGIAGLTAEEAAGIOIEDVGASETKDNYITR 0D 0.5950 EE—— El o EE— sxEm
LDELMDTVTDKDGEVDYLTHHAR 0D 0.5930 EE— oo E— sxEm
DGEVDYLTHHAR O 0.5950 N ol 1o E— sxEm
THGIAGLTAEEAAGTOTEDVGASETK 0D 0.5930 EEEE— sB o EEE— sxEm
MYENIPFDGIAGNALAYNRENVLGDVQVAGVDATITAK 00 0.4085 EE 20— 1sso
APATFTKVTSELTTIIGDAEVNGLIOATR B3 0.9989 EE—— 100 1530 E
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23691.1 virion structural protein [Pseudomonas phage PaMx11 1.0000 EE—— nEm s BN 370« B
VTEVFASDAGSLNLE 0D 05934 EEE— W o E—— ossl
VAVKVPAGGR D 0592 EE——— B 1 1m0
Main Entry Accession NTT  Probability #7Tot PSMs. % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23693.1  yvirion structural protein [Pseudomonas phage PaMx11] 0.5994 EE— ] on M 53
VIPGATOQQTLK 0D 05954 EEE— N o EE—— oml
Main Entry Accession NTT  Probability #7Tot PSMs. % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23696.1  maijo tail structural protein [Pseudomonas phage Paldx11] 05055 EEEE—— | s 0ex EEEE———
NORQIADFR. D 0552 B 1 ol
M147ANGSRHSM 4R 0 03145 I 11 1o EE— osl

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMx11. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacion, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados
por péptido con respecto al nimero de péptidos hermanos. Los ORFs identificados fueron los siguientes: ORF_03,
ALH23677; ORF_04, ALH23678; ORF_15, ALH23689; ORF_17, ALH23691; ORF_19, ALH23693 & ORF_22,
ALH23696
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Anexo 5: Identificacién de las protefnas estructurales del fago PaMx11

Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23699.1 tail tape measure protein [Pseudomonas phage Pahbx11 1.0000 s EE— i
LDKDNADOLAR m 09399

YAAQM147EGIYASR m 09399

LVNLGLEPSER EB 0959 EEEE—

LQEQQNKEVESLR O 0959 EE—

SYAGEQSSAYR B8 0.9995 .55 —
ATFSDDTIEAAGOR B 09995 EEEE—

NTPYGLAQATEGFTK B 09995 EEEE—

ALAGLEQQR O 09599 EEE—

AQELGFPANLAEM147AR M o0.999: I 1o

SQLFTEEEATQESYNRR. B3 0.9995 nEE o EEE— .55 —
My40TTAESK 0 09599 EE— -

DVDIQASR O 10000 EEEE——— o

LKDLDGAASKAEGASSR O 09599 EEE— .

LKOOFDDEM14700AEM 1474, M 09995 I——— nEm

TESVEAELAAR 3 1.0000 EEEEE———— 2l o .55
EASLTDINy 4 R m 1.0000 EEEEE—— ]

LKEFGIK B 0959 EE— nem

RMOITAESK 10000 ol

LREEYDRAAEAR O 09595 EE—— i

EFENLVASLR 3 1.0000 EEEEE——— 1E 1o .55 —
EASLTDINy 4 RER 09599 EE— |

ALMSYGNTAARM 476K O 0959 EE—— |

TEEEATAESYRK 09399 EE— |

EKALAGLEQOR O 093599 EEE—— ]

TOALLTSGEQLFGGLAGLAK O 0999 EEE— 5|

SLDASSRAEMEQR M 09995 I |

LIAPVATLATAM1478ALNK B 0959 EEEE— s

SQLFTEEEATQESYNR. B8 0.9995 —— oo .55 —
NTGAGSOLR SDLMAR m 09875 EEEEE——— -

TESVEAELASRR O 1.0000 EEEE—— -

DLDGAASKAEGAS SR O 09599 EE—— -

ALFAVSK M 0.999: I—— «

VAEEREKALAGLEQOR O 1.0000 EE—— E]

DVDIQASRDKAAAAR 03 1.0000 EEEE———— 30 1o .55 —
EFGIKSSSEGOR m 09865 EEE——— 20

EEYDRAAEAR m 09521 EEEEE——— 20

YAAOM147EGIYAAREASLTDIN 4R M 09562 EE—— i

RMOITAESKSLDASSR M 07545 "

NAAETEQY LMALGENEFAGAM, 47ENR 0 0939 EE—— "

LVARAAYAKDATK m 09592 EEEE— il

DMy.4750M).4 TEAVADATTGEF ERLKEFGIK O 09589 EEE— i

Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs. % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23700.1 vition structural protein phage PaMx11] 1.0000 O 2 EEEEE——— 71 5% B o5 26% )
IVSFLTTSPALVAANGDWEVLR m 09399 2ol
IVIDSVPSGSAVGHDR @@ 09995 I I o E— 12l
HGVYPGPGAP SDPT SENR M 09995 oI o 12l
DNVAVTTNNLFEPSTATHR 03 09995 oI o 12l
YSYANWR 03 09995 2 o el
APGNSGSESIYVGIR M 09995 DI 2 oo 120000
TTTSTYVNSMy47IR M 09995 II——— wEE o EE— 2ol
TVWWFONAYR @@ 09995 I s oo EE—— 12l
DNVAVTTNNLFEPSTATHRK 03 09995 sl oo D 2l
NTVHEFWALSLD 03 09995 nE o el
TWPVSGTPGAHAYWR 09399 EE— o EEE——— EET ]
WATLYLR M 09995 D ol oo DI 12l
My47LLLTDSGEVANHFGSEVILR O 09599 EEE—— B oo EEEE—— e
EC10LGGGYILOPC50TM147LOR @0 0.9995 I 20 oo 1299
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23702.1 yirion structural protein [Pseudomonas phage Pahix11 1.0000 e —
SIDOM)4;0NGSGPTSVDIK @3 09999 I o o EEL
YTFNFPDDKPTLR 0 09599 EEEE—— o EE— oo
VVVWPFHy4PQTK OO 0599 EE—— TEE. o EE— P}
TVLVEDLNER A 09995 oI o R
VYGIPVWAELTR 03 09995 2N o EEL
AVTSIPWM)47ETPE 03 09995 I 2/ o D 2090 EE
VTANKDLGGSIGLPOYR 09999 EEEE— 1100 EE— .50 I
TSWVDSAK M 09995 DI 100 EE
SNSDFTIASAEFR @@ 09995 I 10— EEL
TYSLSISTNGAPVINAK M 09995 I 2E o D EEL
M147P SFLDDYYYR @3 0.9999 I ol o EEL
RSNSDFTIASAEFR 09595 EEEE— o 1o E— .50
QAFTHEFQLDTYQFSR 09599 EEEE—— o EE—— .00
SITFDLLDRQER M 09995 DI ol oo DI R
IDIRHDYAGR M 09995 I—— ol oo EE
NGTQVF SR M 09995 I s8I EEL
ATATOWAHR. @3 0.9999 I sB o EEL
TVLVEDLNERISR B3 0.9999 30 1o EEL
LPLGSSYLNAYVAPLRFAR 09399 EEEE—— 2 1o EEEE— .00
GKDVLTDRTVLVEDLNER 0 09999 EEEEE—— 20 1o 00 I
OQRAFWLPTWNR. @@ 09995 I 11 o EE— EE
AKATATOWAHRVYGIPVWAELTR 00 09995 I— 11 1 oo EE—— 0 EEE
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23704.1 virion structural protein [Pseudomonas phage PaMx11 0.9995 D sl s Bl 15+ D——
EIPVLFGR M 09994 I sEB oo 0l
EIPVLFGRRK m 02771 . i o 1000

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMx11. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacién, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados
por péptido con respecto al nimero de péptidos hermanos. Los ORFs identificados fueron los siguientes: ORF_25,
ALH23699; ORF_26, ALH23700; ORF_28, ALH23702 & ORF_30, ALH23704.
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Anexo 5: Identificacién de las proteinas estructurales del fago PaMx11

Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23706.1 vition structural protein phage PaMx11] 1.0000 o 315% B o 5%
NVPSTAGYAVVTGVRPSSDATNAK O 09599 EEEE— nEE o EE—— 1557
EGGVSGRVDIDM)47GGPTOGR B 09599 EE—— WEE o EEE— 1557
AYKPYPPGOLR. B3 0.9999 rE o 1557
GVLDTVATTHPLGTR @3 09995 I ol 1o 155
VDIDM,4,GGPTQGR M 09995 DI ol oo 155
WAFWASR M 09982 I s oo D 1560 E
LLPSTGOGTLGINSATTONVPIVGR D 0959 oo EE— 1557
ALSTPLASATIYANRK M 09995 —— B oo 155
NSYLOGR M 0s98s DI a0 1o 1560
DGSQSLOTHOWEFTR @3 0.9999 I a0 o 155
VTAVSDTSLTVGR M 09966 M 20 oo 1570
QFPGFTNGTLATQAASR O 09995 EE— 20 1o 1557
GDONISVSWAHRDR 00 09820 20 oo 1520 E
SGYGSGYGYSYGGV 0 09599 EE—— o 1557
SEINGDMNPAHIIR M 09903 D i o 1575
TOLWSVR A 09995 I oo 155
INGQQYPDSVR M 09929 D i oo 1573

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMxl11. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacion, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados

por péptido con respecto al nimero de péptidos hermanos. En la imagen se muestran los péptidos correspondientes
al ORF_32.
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Anexo 5: Identificacién de las proteinas estructurales del fago PaMx25

Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23823.1  portal protein [Pseudomonas phage Palb25 1.0000 o EE— .1 I 5 EE——
ATAYGEPLELLLR | 1.0000 2076
DIVSTPDEPPLLGLGR O 10000 TN 0 «DDDDTSSTS o EEEE—— 2876
SGOLINSGGNNTESGSALQTR 3 1.0000 EEEEE—— I o — 2876 EEE
YIGVNSQGLSEQR m 1.0000 2076
VTPNLEFADFEM1475GK 3 1.0000 EEEEE———— o o E— 2876
RINEEQLVTGR £ 1.0000 2076 B
TPTIELPANM)47EALRDK @ 1.0000 2076
TPTIELPANM47EALR 3 1.0000 EEEE———— o D 1 o — 2876
INEEQLVTGR 03 1.0000 EEEE————— < I 1 oo E— 2876 EE
STOFEWVSQTK @ 1.0000 2076
LALAVYR 3 1.0000 EEEEE————— o o E— 2876
TGAGSMy4;TEVEQGGDAK 10000 »I o E— 207 I
AKGETYLPPTK @@ 09995 I > o D 276 EE
NWDDGEADEGEAR 3 1.0000 EEEEE——— »E o EE— 2876 EE
IPFVFWNTK m 1.0000 oI o 207
IC150A0WM ) 47GANPDOVK 03 1.0000 CEEE———) 2N oo EE— 2876 I
DLVDFMy4;TAR 3 1.0000 CEEEE———— nEEE o 2876 EE
AVFHDYVK 0 1.0000 wEE o EE— 2876 E
YSEFKEDWVTM 4R 10000 sl oo EEE—— 2076 D
GVTLDKIPFVFWNTK M 09995 I sl oo D 287 N
TDATEDEGTPLR. 3 1.0000 EEEEE—————— WEE oo 2876 EEN
DKATAYGEPLELLLR 10000 nEE o 276 D
LALAVYRGEADYR M 0999: DI N o =7 -
GETYLPPTK 3 1.0000 EEEEE————) ol oo 2876 EE
ONLFM140G0DT LVWWWVGGVK m 1.0000 ol oo D 276 EEEE
EAYDAYK 03 0.2320 N 10 1o 25 E
LNLVVLDESGFRR 0O 09952 EE—— oo 285 I
LNLVVLDESGFR @@ 0.999¢ I a0 o 270 I
RSTDFEWVSQTK 0 09994 EE—— 20 oo 2870
THy4,GAPLSK M 09994 I o 2070 I
KSTHAM 47LVDR M 09905 D i oo 2905 I
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP

ALH23820.1 majorhead protein 2 e Palb2s 1.0000 152 I oo o I
SSGVFNTWLFGR m 09992 nem
VSDYWTR [ == BEEERR] = T e ] ) nsE
NNLIDFVSDSVNGNAVR m 0992 ns
IPTFLGR M 09992 nsm
TADVVVPEIF SPYVOOM, 47 TQEK == BUEEER] = ] e ] nsE
IGTATEIQWR m 09892 s
KPSAGNGGGODILFNR. m 09992 nsm
DLONDAENVSTDDPATDSTPNK 0 09592 EE— 10— nsE
EVIVDDGVPR | 0992 s
VPTEVDR 3 09992 10— nsE
VPTEVDRKP SAGNGGGDILFNR m 07370 EE—— 10— nesEm
SGAIVLDAQLNSALAGGGLTFNEPSFK M 09666 I 100 15 Bl
M147LKNNLIDFVSDSVNGNAVR 00 09992 D 100 nsEl
Main Entry Accession NTT  Probability % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23816.1 vition structural protein [Pseudomonas phage Palx25] 1.0000 T oo EEE— 2.0 I 7o v
GLVYSASQVIR 0O 10000 EEEEEEEEIITN oy DEEEEESS o EEEE—— ssel
TGAADFADTDIPVK @ 1.0000 ssol
TTTQALAWPR. B3 0.9999 I I oo — LEL ]
ALTAELAPDLK £ 1.0000 ssol
ATDYIEGR B3 0.9999 o o sl
AC160C160EYALR 3 1.0000 EEEEEE—————) s o EEE— sl
VDASGLTVVATKK 10000 Nl o EE—— sl
KTTTQALAWPR. 3 1.0000 EEEE————— wHE oo EE— sl
RAC160C160EYALR 0O 1.0000 EEEEEE————) nEE o EEE—— sl
GVTGHTGADAVK 10000 WEE o sl
VDASGLTVVATK 08 o076 0 B oo — EET |
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23815.1 virion structural protein [Pseudomonas phage PaMx25] 1.0000 0. BN 35
LDATAADT SKPWKGPGAPAVALAK [== BUEELRY e >EEE o i
LDATAADT SKPWK 0O 0.9943 EEEEEE—— »>EEE o EE— axl
GPGAPAVALAK M 09890 >N o D axl
VLPAVFVPASGSGLGR 0 09942 EEEE— o EE— axl
DIVKEELLDR O 0.4179 S 20 3s08
Main Entry Accession NTT ability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23814.1  tail terminator protein phage Pakh25] 1.0000 EEE— 2 [ R
TGTVYIQVFAPVGDGSK M 09977 2l o 2200
AGYDAAQLVVDAFOAAR M 09977 R R 2200
M14NEAGT SGAFEQLNVLATF SYDDVR m o173a3 | 2s8
DIILGFFK O 09586 EE— 2310

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMx25. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacién, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados
por péptido con respecto al nimero de péptidos hermanos. Los ORFs identificados fueron los siguientes: ORF_07,
ALH23823; ORF_10, ALH23820; ORF_13, ALH23817; ORF_14, ALH23816; ORF_15, ALH23815 & ORF_16,
ALH23814.
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Anexo 5: Identificacién de las proteinas estructurales del fago PaMx25

Main Entry Accession Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23813.1  major tail stiuctural protein [Pseudomen 1.0000 EEEEET——— 7 EEE—— 72:5% S 3 e
LAVEQDOATTLPLENNAAESK m 09397 1923
TFFGSVLKNESDPTLIK 3 05997 EE— oI o — 1923
NLALLWDIPLLSLGDGR 0O 09997 EEE— o I o E— 1923 E
SGTRPTLVPGSAFNTSSDF SR m 09597 Ll 1oz
FGHTLLFQSFSYLPDVAGGV 00 09997 EE— o o E—— 1923
SVASASTATAVVINEVITDEASPPAAAK D 09597 EE—— ol o 1923
KTTAPM 14 NTAATPITGVTGASK M 09997 —— cIm o 1920 I
IFFGSVLK 3 09997 EE— N o 1923 B
LM147QGF FFADIR 00 0.9997 EE— x> o EE— 1923 E
IDSNVTGLR M 09997 —— . o 1923 I
FAEEASLK M 09997 I o D 1920
VSVINASYLEFDK 0O 09997 EE—— 2N o EE—— 1923
NPINPSR M 09997 ol oo 1923 I
TTAPM14NTAATPITGVTGASK 3 09997 EE— wEE o 1923 B
ASGTLDFTTLGLIAGEWVYLGGDAVGTQFTNNR O 09597 EE— S o EE—— 1923
TLPGSPVWYPLEPNSYADFGGOIATVAR O 09597 EEE— nE o EE——— 1023
NNSOVTIDIVMy47LKK M 09997 10 o D 1920 I
IFFGSVLKNESDPTLIKR O 09597 EE—— ol oo EEE— 1923
VSWTPQAEVGTGK M 09997 —— B oo 1923 I
TYAAAAGLTGFLANOLVM, 47ASGFGVTANNGLE M 09992 EEEE— I o 1923
LEAVGYQFASATVDITH14NGSLVR. M 02512 . 10— 1950
LALASSTDAAPTPLFAFATEMSLSVNNNVSPNK 03 o0.0668 0 1.0 202
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23810.1  virion stiuctural protein [Pseudomonas phage Paihx25] 1.0000 T o EEE—— 7% I 15 o
DALDQTGQAATAEGQAETAK A 09995 I I o E— sl
SNWOVNLGAPADGTR. M 09995 I oI o D 2l
LNDGWSAQAP SGFVEK B3 0.9995 I oI o EE— il
ARSNWQVNLGAPADGTR M 07684 ol oo sl
VALAVDSAVVIATPVDTGR 06189 11 1o EE— 3l
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23809.1  tail tape measure protein [Pseudomonas phage Pah:25] 1.0000
SOGITLTQEETAALR == BUEERRE = e e ] 220 I
AEEFNSILEGAPATLOVVANHIDGAEGSIGK M ossc| CEEEEmm—N O o EE—— 220
NLEDVGNTAEK £ 09961
TIDATAGLLTGLGIAVWR 0O 05961 EE—— I o — w22 —
FHYQDIIDPLGK 0O 09961 EE—— o o E— ‘5220 N
QGFTDIVELYSR m 09397
LGNQTGVDLNQAM47GTFK 03 0991 EE— I o — w220 EE—
SLLNTIAPVEGAK 0O 09961 EE— o o ‘5220 N
ARATTOATM 4 NTYEGATK £ 09961
ALGALTAFTAVDQIR B 09961
YADAWASASGQIR 00 0991 EE— I o E— 220
NFFSGLASLOSSNIKELAATGK D 09561 EEEE——

SGKELGASQAQLIK 3 09997 ——— I o E— w220 EE—
NFFSGLASLOSSNIK 0O 09961 EE— I o EEE—— 5220
ALGALTAFTAVDOIRK 0 09961 EEE—

TATKDIAEAAAVOEQLYK 3 0991 N o w220 EE—
KYADAWASASGOIR 0O 0.9997 EE— I o EE— ‘5220
ALAOGGIYGAAMAAVVVAQGMAQVAATR D 09561 EEEE——— - —

SAVGM)4;0LLETVKFDR 03 0991 D . oo 5220 I
DIAEAAAVOEQLYK O 09961 EE— I o E— 220 I
TLAASSTSAQOAQGALM).470M, 47GOALGSGIVR 0 09561 EEEE— 20—

WVDGVFTR M 0991 D 2=

SAVGM14;0LLETVK 3 09997 D >N o EEE— 220 I
ASFTISQGFTLISNAFMy4R 0O 09997 EEE—— sEEE o EE— 5220 I
ONDLISEQDY SNAK 0 09997 EE— 2N o EEE— 220
ELGASQAOLTK D 09597 EEE— nE

AASGVDILKR O 09997 EEEE— nE

(ONELVAAQDOM147L ANSVEQR 0O 0991 EE—— 2 o EE— 220 I
AVGEDIAWVFGDLK D 09597 EEE—— 0]

FHYQDITIOPLGKVNR M 0991 15

FFETYGONIAQSIDAGFQQQGGFM47EK 0 0991 D sEE oo EE—— 220 I
LEM147AKAEETLNK [0 05995 EE— WEE o EE— 22 EE—
AFAGVPDATKELFNR B 0999 EE— .

WIGQTDSALGISNTLGQAM) 47K 3 09997 EE— nEE o w220 EE—
VOLAQRENELK 3 09979 EEE— nEE oo EE— 220
LLGHSSR O 09597 EEE—— nEm

GLITTGDOAR 0 09997 EEEE— ]

AFFDAMLAGSEEIDAK 0O 0.9997 EEE—— 2l o EE—— 5220
VOLAQRENELKTONM 4R O 09597 EEE—— e

SAVGM)4;0LLETVKFDRK 0 09973 EEEE— ol

NWLAQYTTFYDGVGSGFAGVAK O 0991 EE— ol oo =22 EE—
FTENVGK D 09591 EE—— ]

RALGALTAFTAVDOIRK B 09990 EEE— ol

APGPDEKELEK E3 0.9980 ol 1o 220 I
ONELVAAODOMLANSVEQRR D 09567 EE—— |

AASGWDILK M 0999 DI il

ELEKLKNELR 3 0.7581 EE—— sB oo EE— 25
ARQVESEYMKIEK O 09597 EEE—— £ ]

NLEDVGNTAEKAASGVDILKR m 05787 -

TYNVVVDVMENMINTVINGVNR 03 0.9965 I——— a0 1o =2 EE—
QVDTKFFETYGONIAQSIDAGFQOQGGFMEK O 09597 EE—— 20 1o EE— 220 I
LEMAKAEETLNKAVAK 3 09435 D 20

ALGALTAFIAVDQIRKY ADAWASASGOIR 3 09997 EE— 20 oo w220 EE—
RALGALTAFIAVDOIR @ 0132003 1,00 EEE— 5.1 I
QVESEYM 4 KTEK m 012303 =
FHYODTIDPLGKVNR ENDEQTR m 007620

AFFDAMLAGSEEIDAKFGK O 09652 EE—— 1,00 52,40

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMx25. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacién, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados
por péptido con respecto al nimero de péptidos hermanos. Los ORFs identificados fueron los siguientes: ORF_17,
ALH23813; ORF_20, ALH23810 & ORF_21, ALH23809.
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Anexo 5: Identificacién de las proteinas estructurales del fago PaMx25

Main Entry Accession Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23808.1 vition structural protein [Pseudomonas phage Palh25 0.9999 nEm 2750 05—
APLSSSHYPQMy47IR M 08642 EE—— sE o 1asl
DNIAALTTNLTEPTNVQYR 03 09952 EE— 100 131
YSYANWR 00 0.4947 Eom— 1,00 1850
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs. % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23807.1 virion structural protein [Pseudomonas phage PaMx25] 1.0000 315%

LFATAQGHTANR m 09989 s0m
AAFGSFONWAGSGR. m 09398 s0m
VFPWYAK E3 0.9995 EE— o I oo 90
GADYSSSNSGY SYGSMy47VR B3 0.9995 N O o E— 90
FGC160GSLDLFNPAAPGGGR B 09389 a0
GSAYFNFR M o0999s I 2. o s70l
GIAYLKV M o0998s I 2N oo D 970l
YGITLNGSDGY AAGNANDKOPGYPVR 0 09995 EEEE— W o EE—— 90m
LFATAQGWTANRWATVGSGR. 03 09433 EE——— N oo EE— so @
YM1470M 147 TNYLPGDEFTIGSDTWK M 02763 N 20 oo I 0.8
TLYAEVEITTGSFM14R D 09396 EE——— 20 1o EE— 9sll
GTTPNEQSC160VLFPLVTTTGPFPAYHFFAPDSK B 09598 EEEE— o EE— 90
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23806.1 virion structural n [Pseudomonas phage PaMhx25] 1.0000 s B s.ox
APSFLDDYYYR 10000 EEE——— o 1ol
FLLDEAQFSR 03 1.0000 EEEEE———— 100 1=l
LPLETNWPK 03 1.0000 100 1w
TDIIDSFNNEQR m 1.0000 i o D 1wl
AGIWALR M 09995 I ol oo 1ol
SAVVSDLSER 3 1.0000 EEEEE———— 10 1o EEE—— 1mE
DVGQVAATIATAETPES O 1.0000 EE—— 10— 108
TVEVWSAY FDPK 10000 100 1w
HMOTIGFIK A 0995 D i o 1@
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23805.1 virion structural protein [Pseudomonas phage Pahhx25] 1.0000 p— Py —
LGQTFTPSPVKR B3 0.9993 I oI o E—— 200
TSGNQIEVQC)60E SVFTSIK M 09993 100 20008
QTTDTFKDSIK m 007220 o EE——— 3l
NPYGGSSIA 00 09993 I—— 11 oo EE— 2000
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23804.1 virion structural protein [Pseudomonas phage PaM:x25] 0.9669 | P —

EIPVLFGTR O 09669 EE— o E—— ol

Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23802.1 vition structural protein [Pseudomonas phage Pahh25 1.0000

GVLDSVPVWHALGAR 09997 310 —

GTLAEGSAPVOTVTIOAR 3 09997 EE— I o E— 3.

SVTLEEFIQEVLK 0O 0.9997 EE—— ol o 3.

VANVELGALDSNVVK M 09997 — »I o E—— 3.

HIDGSLFVDR M 09997 D o 3.

ONGIAQWY SAK M 09997 2N o 3.

QFPGFTNGTIATK E3 0.998c I 2N o EE— 3.

DGIQSLOTHOWEFTR O 09597 EE— 2 o 31—

RPSFWGOR M 09990 I el oo EE— 3.1

INTQAYPDTWVR M 09997 D el oo 3. -

ALSVPLASGTIYANR 3 09997 EE—— wEE o 3.

TOLWAVR 0 09983 wEE oo EE— 3112 I

LGALVPGFR 03 09987 ———— Wl oo 3.

GVVSAVFR M 0999 I N oo 3.1

YGISOLWM 4R M 09993 D nEE o 3.

GDODITVAWVHR M 0999 DI nEE o 3.1

AATGODM4NPAHIIR 03 09994 EEEE———— nEE oo EE— 3.

LOQTATLVDTEAASIGPEANTTYTCy50R 0 09997 D Nl oo D 3.1

LGALVPGFRGVVSAVFR. 0O 09952 EE— N oo EEE— 3112 I

AASLNIGDVFVLSWPR. M 09987 — ol oo 3.

QVYLGM14NPY LK M 0998c DI ol oo 3.1

NTIGELINSVTVVYWDASTGK 0O 0.9997 EEE— ol o 31—

ALSVPLASGTIYANRK 3 05979 EE— 10 1o 3112 I

VFFPDVYFETDTVEYATGEVAR 00 09987 EE— ol oo EEEEE— 31—

NNSVTVODIALAAQOQSWSTTK 0 09997 — sB oo 3.1

LLPTTAK M 09633 |

GDODITVAWVHRDR m 09794 s oo 3110 EEEEE

GGYDVNSLLVLDESSVDK 3 09974 EE—— oo 3.2 —

IKLLPTTAK 0 09327 EE——— a0 1o 31—

GGYDVNSLLVLDESSVDKISDFKR D 09597 EE— I o 31—

DRLOQTATLVDTEAASIGPEANTTYTCy6cR M 09902 D 20 oo 31—

INTQAYPDTVRGDODITVAWVHR. M 0e634 DI 1o 310 .

EGGVSGAVDIOM ) 4,GGDAQTPNSYLVSK O 09997 EEEEE— i m E— 31—

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMx25. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacién, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados
por péptido con respecto al nimero de péptidos hermanos. Los ORFs identificados fueron los siguientes: ORF_22,
ALH23808; ORF_23, ALH23807; ORF_24, ALH23806; ORF_25, ALH23805; ORF_26, ALH23804 & ORF_28,
ALH23802.
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Main Entry Accession

Anexo 5: Identificacién de las proteinas estructurales

del fago PaMx28

Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23608.1 portal protein [Pseudomonas phage PaMx28] 1.0000
FPLLAASGVPADOK 09992 21 .
ATLLNM, 47T EQTLDTIAGKPFR B3 0.9992 I « o — 215 .
VGWDEVEVTR B 09392 215
VTIGPNNFLTTEASDGK | 09392 21 .
ATVATPSSAYOR | 09992 21 .
VNPETGEPVWR 03 09992 EE—— o o E—— 215
ALDSAESSSYLASTVR B 09392 215 .
GLSHVLVEHPTPEER 09392 21 .
DFLPQYENETNK M 09992 I I o D 215
WYYVEHTGAATK 00 09992 EE— o oo E— 215 .
DAGRDFLPQYENETNK 0 09992 —— 100 215 .
KRPGDQTATGR. M 09992 —— 100 215 .
INADVDLSEADAAELDALLK B8 0.9992 I 100 215 .
WELWAPDEK 00 09992 EE—— BN oo EE— 215
M147IDVLLGGTEAM 4R M 09992 ——— sEE oo 215 .
EQVVLGDDVP SOTEELTEDIDM,40GNNLHAFC15R M 09592 EE— pEE o EE— 215
VLEPGRWELWAPDEK M 05292 ol oo 2195 I
DFQDCy50VELAM470Y TADWLGLDEGGSVR B8 0.9992 I 1o 215 .
KTLLDEMOK E3 0.9985 sl 1o EE—— 215
SGAEDLASLEDQMATYGAEFMR. M 0993 D s oo 2150 N
NVLTVSR M 08930 EE—— s oo 201 B
TLLDEMOK M 05902 oo 2150
IRETTVER m ous1O3 a0 o 27 .
KATVATPSSAYOR A 0.503: 20 oo D 2190
GEEWHVEDEGTTALGYVPLVTFYAGK m o109 1w E——— 2276
DFLPQYENETNKNYEAR 03 o0.0658 0 11 1o EE— 25 EE.
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage /Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23610.1 protein ohage Palb28] 1.0000 EEEE———— o Do I 2500 EEEE—
AKAAGYGPVKTNK D 09856 s
APTPGGPVLPFEVAGK B 0959 EEE—— .
VGTTPOPAGFARK B 09995 EEE— ]
LGILAGETNDQLVAR M 0999: DI N oo EE— 3520 I
TEQQMRLGILAGETNDOLVAR D 09595 EE—— nem
TGVNVSTFSK @@ 0.999¢ I ol
SVFGSIQEPGASDLLELAK 0 09995 EEE— ol
AVVENLEQALPANVK M 0 999: D ol oo EEE— 3520 I
ADPDGYAKASTLAEKSTVK M 0.983c I ol o .3 .
STVAPVLAGEEIVGDRPTITDTR B 09995 EEE— i
LGILAGETNDOLVARIR M 09679 DI sl oo .o I
FNSQQRAAGLR 0 09751 EEE— ol 1o 3540
AVAGSPINGVPLEGHLGK B 0959 EEE—— EL]
LEGFIAGLDAK B 09995 EEEE— |
YAGSVEAGKL SSMNAQQR B3 0.5090 EEE——— ol 1o 5 I
MPTANEEILNATIRHOIK 0 09522 EE—— sl oo EE— 3 E—
GLELLKOGVMGNSDVATTLDK m 05710 ol oo 2.
AAGKPYLDAAF AAPK B 09995 EE— ]
LKEAADYELSK B8 0.9995 sB o 3520 I
EGLPPPPR B3 0.999c sE oo EE— 3520
EAAGDKWKGM47SEAER m o203 sE 1o EEEE— . E—
VPTGGLADAK B 0999 EEE— -
SVLAEFPEAK M 09597 EEEEE— -
EFQDDVLGK 00 0.9997 EE— B oo 3520 I
YQVASAKAAGKPYLDAAFAAPK. M 09729 a0 o 2.
TRAOREVDFR M 0913: a0
SLGLPELTAEEAAATR. E8 0.9995 30 1o 3520 .
GKPYSLQOLK E3 0.9993 30 oo 25 20 I
AELEGDKLNVVOPGVGLK B 0959 EEE— an
YASDPHLOAYVDAAOHGLAK B 09995 EEE— 20
SQLKKDGLLPNK 03 o0.0806 O 20 1o 320 I
QEYPDASTSLASTASYKSELNK 0 04305 EE— 2l
LRAM)47LADVRR  0.1756 3 21 1o E— .12 B
ALLOQGM, 47PDEQVLK M 08433 EEEE— 20
AAVSGPVAPPK 0 09995 EEE—
YVGR SARGMNFGOAELOK E3 0.2533 100 360
WVATLDGR. m o130 3 100 2616
WKGMy47SEAERR m 008030
VLNEALR B 09985 EEE——
SYTGSTYRVLNEALR 3 0.2802 N 100 3601
OHDLLLPDDVLAAVKASAK m 008030
GHDLLLPDDVLAAVK 8 09997 EEEE—
GYTANPKLEGFIAGLDAK 0 05206 EEE——
EVDFRAEAREAAGDK 03 0.4305 E—— 100 35 0s
EFQDDVLGKGKAQLFR O 03606 EE—
DKWADENIGQAPTSTNY EKWLR. m 03573 EE—
DKWADENIGOAPTSTNYEK m 09755 D 100 .40 I
DGVLDITRREAEM147TAR £ 0.3966 M. 1 00— 3 co
AOLFRDGMy47PLDKFVDEK m 013423 .15 D
Main Entry Accession NTT ability % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23612.1 yirion structural protein [Pseudomonas phage PaM:x28] 1.0000 i | Y W R |
VIKEGEEYWWR m 07816 DI a0 1o 2850
AFESEAPNGSGVKPGATQOKPAQK 0 0.7716 EE— 30— 2510
M14,0FEFLK 03 03735 20 oo aosl
GFOAQLQTK M os98s I 20 oo 2ul
YLVTTAAVOATAGHK m 05110 EE—— 11 1o 200
EGEEYWR 03 o.0658 0 1o EE— aul

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMx28. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacion, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados
por péptido con respecto al nimero de péptidos hermanos. Los ORFs identificados fueron los siguientes: ORF_08,
ALH23608; ORF_10, ALH23610 & ORF_12, ALH23612.
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Anexo 5: Identificacién de las protefnas estructurales del fago PaMx28

Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23619.1 major head protein [Pseudomonas phage PaM:28] 1.0000
AAATFTQVTSTLTTIIGDAEVNGLIQATR @@ 0999 1390 Bl
NDWIPINQTTGTSTNTTTVFAGTLDDGSR == BUEEER] = ] = ] 1390 00
VVHYC150GLALFNEK 0B 05936 s mm
AYLALLR @@ 0.999% 1390 EE
ENALGDVOM) 47AGVGSTITAK @@ 0.99% 1390
EVGEKEDADESITR (== REEER] = I e ] 1390 EE
GLAALEGVTN == BUEEER] —— ] = T 1390 00
SHGIAGLTAER == JEEES e
ALGGT SPGDIYTM)47ASGR. @@ 0.999% 1390
MAGINIK 03 0.999c —— s o — 1390 EE
AVOIASK 0 0999¢ D 1390 00
RAYLALLR B 05936 e
SGDGNDOK 0O 05996 EE— s mm
EDADESITR 00 0999 DI 1390 B
LAQDELVAGVIENVITVNEMFELLPFDGIDGNALAYNR E3 0.999c 1390 EE
AYLALLRALGGT SPGDIYTHy147ASGR. m 008720 0w E— e |
" Main Entry Accession NTT_ Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23621.1  virion stuctural protein [Pseudomonas phage Palix28] 10000 O I s I mss EEE—
GLPPALVSAAC150M147LAGR 0B 09999 nomm
VONENGTIEGANSYVDAAAVR @B 09999 noEm
TDEELSVAAVR [== BUEEER] Q] ] noEm
GGVTSFLR == BUEEER] —————— I e ] N
FSDPTGVK [==JCEEES) @ nomm
ATDYLDAK @@ 09999 noEm
LOGTQWPR M 09995 I o I oo E— n2oEl
ALTKPLMy47PDPTFDASGOR 0O 05995 EEE— s o E— n:mm
WIGYOLYR [==JCEEEE) nomm
LTEVGPIK OO 05995 EEEE— cE o E— nzmm
GVDLSAK M 0999: D ol oo 12000
TAEKLTEVGPIKTQVK O 09927 EE—— ol oo na
ALTKPLM, 4 POPTFDASGORTAEK 0 0351 Em— " noumm
Main Entry Accession NTT ability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23622.1 yition structural protein [Pseudomonas phage Palx28] 1.0000 I 12— 17% I 2o EEE——
LVYIQATERPR 0O 05996 EE— o | oo EE—— ol
LVDGETIK OO 0599 EE— oE o ol
LVDGETIKR OO 05996 EE— - o E—— ol
GSGAPTVDPVAGTVT SGAAQVFPVVGVVVDY SEK 03 0599 M W oo ol
RGDRLVYIQATERPR @ o.1076 0 1 00— )
LEVDATLAEFGOAC1600LR ==K " ol
Main Entry Accession NTT _ Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23623.1  virion stiuctural protein [Pseudomanas phage Palx28] 1.0000 O 1o (5o I 103
LVIYATPVDSGR OO 0599 EE— I o E— (e ]
GNWQTTINSPAVAALDR 00 0999 DI oEE o D ol
ASVLELFK E3 0.999¢ nEE o EE—— )
RASVLELFK 0O 05999 EE—— N o EEE—— [ ]
TEYDGHSR OO 05999 EE— o E— (e ]
KHVAQWR (== RRELTY m | 100 sl
TEVDGWSROAPEGHVRK m 013053 ] s1ol
TEVDGWSROAPEGHVR. m 007330 " szl
Main Entry Accession NTT ability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23624.1 tail terminator protein phage Palh28] 1.0000 O sy 317 B 55.10%
ADELSDFFK [==JCEEES) soll
EVDGWYR @@ 09999 sooll
LAHGGVELTVTSCy50GR 03 09995 EE— I o E— swll
VSl TVIWEAR OO 05999 EE—— o | EE— soll
GREVDGHYR [==JCEEER) scoll
RLAHGGVELTVTSC1506R OB 05999 Bl soll
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23625.1 major tail structural protein [Pseudomonas phage Palx28] 1.0000 EEEEEE— 0 EEEE— 2es B 6o EE———
SNVSGQVTAYFENSTLLDK B3 0.9990 o I 1 oo 3l
IVAESAYGTTPANPVFOIIR B 08930 32l
FINETESSIVFELPDGAGNLYTVTLPR 03 09990 D 100 a2
LLEAVLGGTWEVDTPAVGTOR CO 05990 EEE—— 110 3
ESLOSEELRDDR m 0123503 10— (ol

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMx28. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacién, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados
por péptido con respecto al nimero de péptidos hermanos. Los ORFs identificados fueron los siguientes: ORF_19,
ALH23619; ORF_21, ALH23621; ORF_22, ALH23622; ORF_23, ALH23623; ORF_24, ALH23624 & ORF_25,
ALH23625.
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Anexo 5: Identificacién de las protefnas estructurales del fago PaMx28

T Main Entry Accession NTT Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23628.1 tail tape measure protein [Pseudomonas phage Palba2s| 1.0000 2 EE— 5% I o5 o EE—
ADELGFPANLAEM) 47AR O o0se63 TN oD o EE— .16 E—
LIGPLTAATSATAALSK B 09863 a
TOTOLGAASOM 47FDGLAGLAK 09863 a
DLSQM,47VEAVADATTGEFER [0 09863 TN DT o E— .16 E—
AAVDFLIAAFK B 09863 a
GAELEGLR 09863 a
DISQTVDILTAFIK 0 09863 oI oo E— .16 E—
AFSVAQAAM, 47STSTGLAK B 09863 a
ATSGLTGAFTR | 09396 a
AGVAFEALR @@ 0.999c I oI 1 o E— .16
M1475SLDAALAER B 09863 a
LVNLGLTPSER 09396 a
ALADLESOR E3 0.9863 E———— - o E— .16 E—
QFDVLNAGLVTATGSSEK B 09863 a
TEEESTQESYAR 09396 a
EFAAQTPYSLDQAVEGFTK M 09863 D 5 o E— .16 E—
ALTSYGNTASAM,47GK B 09863 a
QM47TLESELVTETER B 09863 a
ATFNDDTVAGVGOR B 09396 a
SEEEATQASYEK 03 0.9863 EN—— o .16
ALFAISK £ 0.999c N———— .16 E—
VESLQVAEADRR @ 0.999¢ I a
EALYNGLLTEEEM)47LR 00 09863 I .16
LATDALQGLTDM,47TASGELEAYLK M 09863 EE—— 16—
LGENQF AGAM, 47008 D 09863 EE— a
ASDDQVAAAGR B 09996 EEE— a
ATTEANTGVESDOR D 09863 EE— .16 —
LKEFGIK M 09982 a
RLNQQFOQEQAQM)47E00R B 09853 EEEEEE— 16—
VSAYAGAFVDGVK E3 0.9863 .16 —
LEADRAEQLKR B 09992 EEEE— a
EFQSWESLR 0 0999 EEE— a
GLTSSGGGAER O 09596 EE— .16 E—
EREFQSWESLR B 0999 EEE— a
LEADRAEQLK B3 0.9980 .16
DNFGEWEDEGK B 0959 EEEE— a
AITEANTGVESDORR M 09994 D a
LNQQFQQEQAQM, 47EQ0R E3 0.9863 I W oo .16 E—
SYAGEQSTAYK B 0959 EE—— nmm a
SITVOFDANGR M 09985 D nm a
KAIIEANTGVESDORR M 0999: DI N oo .16 E—
VESLQVAEADR B 0959 EE— o a
EYEEQOR M 09155 EE—— ol a
KAITEANTGVESDOR B3 0.999c ol oo .16 E—
VSLTFOGVTTTIGNNAAETEEYLTK B 0959 EEEE—— sl a
ANTAEGSELR M 09592 EEEE— sm a
SSDKVDK 03 0.2304 N 30 1o oo —
SEEEATQASYEKR m 05707 EEEE—— an a
NFPSNVR. m o071 0 20 oo E— 4o.15
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage /Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23629.1 yirion structural protein [Pseudomonas phage Pahhx28] T ———

GVDVLTDPNVLVR m 09399

VOAVKPVSVGR 09398

AVGAVOLSAASPFPOHR D 09595 EE——
YTQGGAATISVPIVEVPGL | 09398

M1470VWPYIPOK 03 09999 DI
TTLOWVHSR B3 0.9996 I
HAFWYLSHNPDLVAR 0 09599 EEE——
VVEVLSR B8 0.95995 E—
FDADRVEIR D 09395 EE——
YGAPETQTTM47SWHPLTR 0 0999 EE—
ELDETDNM4;TGITVGVER 0 09995 EEE—
WAQAPEFVVSNNDVR 0 09399 EE—
GLTESLEWLTOVIR B 0959 EEEE——
GLTESLEWLTOVIRC)50KAGEDR O 09645 EEE——
VKAVGAVOL SAASPFPOHR O 09399 EE—
QTYM147M147TC15WLDPAEYGARK 0 0959 EEEE——
WAQAPEFVVSNNDVRR m 005200

M4 0VWPYIPOKGLTESLEWLTOVIR m 010330
EQHYRELDETONMTGIIVGVER M 005040

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMx28. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacion, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados
por péptido con respecto al nimero de péptidos hermanos. Los ORFs identificados fueron los siguientes: ORF_28,

ALH23628 & ORF_29, ALH23629.

79



Main Entry Accession

Anexo 5: Identificacién de las protefnas estructurales del fago PaMx28

Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23630.1 virion structural protein [Pseudomonas phage PaM:x28] 1.0000
FVEM,4/GFVDPFAR | 1.0000 195
NHFLVPSPGWR. 3 1.0000 EEEEE—————) o I 1 oo E— 199
NPFAGSSIV 03 1.0000 w1 o E— 197 E
LTGVRPSGVDIK £ 1.0000 195
NNNLYFVLDR @ 1.0000 195
SGSMy47AELVWGTR. 03 1.0000 ) 7 1 oo 109 BN
GIDATKVEELK 3 1.0000 oD o 1957 E
DGIOSISSTASQGLYNALLTPDYEEK £ 1.0000 109
QOLIDVLOR m 1.0000 195
FNNLENYGGFDWIPTR. 3 1.0000 EEEEE————) 5 o 195 E
AWVAALTPIWEGTAYNYPM14;0F AR 0 1.0000 EEEEE————) o o 199
AC150F FITDGVPEPASSADAAASLAADM) 47TAR 03 1.0000 oI o 199
RGIDATKVEELK 10000 sl oo 199 N
AVDNDVSIYGIAVDLFDTVOLAK 10000 EEEEE— sEE oo EE—— 195
LYPGCy50DR B3 0.9999 nEE o 199
LFTQOGYGTSYGM14;TYGGLWWK 0 1.0000 EE—— nEE o EE— 105
LVNTYTNAPYEVTYAGEVYAPAAVOHSEVESK £ 1.0000 EEEEE—— ol 1o EEE— 195
ANLDITFDVYNDAAR O 1.0000 EE—— 109
SGSMAELVVGTRTRM,4;0TAK m o173 s
MSAALTELYRFVEMGFVDPF ARNNNLYFVLDR m 09575 EEEE—— 201 .
YORM)47C150RHALYGR m o s
NNNLYFVLDR SGSMy 4 AELVVGTR m 013623 27 .
M147C16cRHALYGR 3 0.9693 EE—— 2
FVIGHAGAOLTLMRPMESLIR 0 09567 EE— 20 B
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23631.1 virion structural protein [Pseudomonas phage Palx28] 1.0000 5% B o EEE——
EIPVWFGTR B 09396 1000
DITGPNVVWYGDLR £8 0.999¢ E— I o E— 1000
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23633.1  virion stiuctural protein [Pseudomonas phage PaM28] 1.0000 EEEEE——  nu EEE— 0.5 B oo,
TIODM,47TQELLK 09397 23,0
VAEVAYGDGR 093997 25,0
DVSIGDAIK 3 09997 EE— o I oo E—— 28,40 I
AARPYPPGDFR B 09397 2240 B
VTWPEYALYETVFR | 093597 2.0
ASIPTVESFK 09997 25,0
LGALVPAFR 03 09997 EE— 1 oo E— 28,40
KPDLFGGESR. 0O 09997 EE— I o E— 2840 I
QVAFEAPYYELVOR B 09397 2.0
INGLYFPEGELR 09397 25,0
LLSSQLGK 03 05997 EE— 5 o E— 28,40
LELWSVR 0O 09997 EE— o o 2840 I
QVYIGLNPYLK M 09997 cEm o EE— XL
DAWVGNR M 09997 v o E— X
SWFSALASGEER 0O 09997 EE— A o EE—— EXL
GEVTLTWAHR. 0O 09997 EE— cE o E—— 2840 I
QDGIPOWYPTK 0 09997 ——— .o E—— e
HADAALYVDR M 09997 D 2. o X
DDYDVGTLLHLTEANITK B3 0.9997 I 2N o EE— EXL
EC150L TOPTWGH 14,GY AEADLDDASFR O 09597 EE— 2B o EE—— 2240 I
EGGIQGDIDFMy4;PGEPTQGVNDYLSSK 03 09997 Nl o EXL
AVIYADR M 09997 — "o XL
HADAALYVDRK M 09997 EE— nEE o e
LGIC)50LIWOR 03 09994 D sl oo 20,40 I
QGSTVVDTILAGNPDAGYVGAAAVTPGGSAINSR 00 09997 EEE—— 1o EXL
KVTVGYK M 09992 ol oo EXL
YYLGMy47HMy 4 VLC 15 HGPVDK O 09597 EE— I o E— 22,10 B
LOOTGGSLIGFLDASISPEAGTTYTFR O 09505 EE—— 20 1o EEE——— =
LIRDDYDVGTLLHLTEANITK 3 0.7901 EE—— 20 oo 289
TAPVSGAGEVSLDOASALLVOVSGR [0 09597 EE—— 20 1o EE— 22,40
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23634.1  virion structural protein phage Pakhx28] 08570 EEEE—— U] er% M 0% S
NASTLAANLIFC150SFLYGADGYTDVGK 0 08676 EEm— | B o E—— oml
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23635.1 yirion structural protein [Pseudomonas phage PaM:x28] 1.0000 5% I 2351+
AAGHSAGIAT 09396 Lol
VAVWSQADNAWAF AVPR B3 0.999c 2 o ol
LGWVAYVEDEEK E3 0.999¢ o o ol
FGVHLSWK M 0999 ——— "o EE— ‘ol
LGWVAYVEDEEKLTAYK M 0999 I 10— ol
LGRFGVHLSVK 03 0.4035 I 1o E—— (1)
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23638.1 virion structural protein [Pseudomonas phage PaM:x28] 0.5041 " o EEEE 02
STEGAAAAERQGATAPRTATPR 0 05041 O | 100 ool
EDVAREK @ o.1263031 100 onl
AELSAQVATLREDVAR @ o.o095501 i oo osil
ADALSSAVDRWDOAAREQAR m 0046301 1w E—— sl

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMx28. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacion, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados
por péptido con respecto al niimero de péptidos hermanos. Los ORFs identificados fueron los siguientes: ORF_30,
ALH23630; ORF_31, ALH23631; ORF_33, ALH23633; ORF_34, ALH23634; ORF_35, ALH23635 & ORF_38,
ALH23638.

80



Anexo 5: Identificacién de las proteinas estructurales del fago PaMx42

Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23593.1  portal protein [Pseudomonas phage P 1.0000 7os0 2% I 75,164 EE——
NVSAAFEWALK m 09399 1950
LLPMy47YYLIR m 09399 1950
AGILVDYPTTEGNGGASVADLEAGK (== RUEEER] - It R 1950 EE
VPALLNPLVANATGSGINLTOLSK M 099 EEEET——— oS o EE—— 1950
TATEAELEAASEGSTLSSATK m 09399 1950
LDEEGYYVHEIWR. m 09999 1950
YLPM14;PNASDOSK B3 0.9999 o I o E— 1950 EE
LLOAEPNTM147LK B3 0.9999 o I o 1950 EE
GGIPLPTGADAK B 09398 1950
AVSLNLAYSR M 09399 1950
DATAGEPTVK 3 0.9995 — s o 1950 EE
AVFYNVAR B3 0.9999 s o EE— 1950 EE
GAITFTEMy4 R M 09995 I AN oo EE—— 1950 I
YDAYIAR M 0999: I——— oEEEE o D 1950
QITEEWOK M 09995 DI ol o 1950 EE
WIGAGDAGVK B3 0.9999 iSEE 1 oo EE—— 1950 EE
KAVSLNLAY SR M 09995 I nEE o 1950 I
FELNTDFDIAR @@ 09995 I 2E o 1950
IRPTLYVYAPTETINWR B8 0.9999 ol oo EEEEE—— 1950 E
GTWNFGSR 03 09995 B oo 199« N
ROITEEWOK M 09980 D oo 1996 EEE
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23592.1 protein | shage Pahxd2] 1.0000 7725 B 0o
LAVYVEGVK B8 0.9990 . o ool
EIIGEEGAR B3 0.9995 I 7. o EE—— oo
LYDISTR M 0999 I >N o ss
WTVDETLR M 09995 I 2/ oo ss
DISEVLK B3 0.999c — ol oo ool
AFM47AADLEVNR. 03 09985 sl o sl
YEADEPLTLDEFR A 0999 I WEE oo D ss
IYSAYTSQLIEQLK 0 09990 EEE—— HEE o EE—— sl
YEADEPLTLDEFRR 00 05952 EE—— N oo ool
DISEVLKK 03 09895 I ol o D sl
OPLEVODDILGTEGGEALR 3 09990 DI ol oo sl
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23590.1 major head protein [Pseudomonas phage Pahxd; 1.0000 EEEEE——— o EEE— 7% I oo B
QOIDLFNAATGGATTLOGAAHOGDF SDVAF FAK | 09990 neEm
VYQAEWSYNVGVR == BUEEER] = T e ] 1350 E
NAYGSGAVAEK (=3 BEEEEL] = TR e ] e | 1350 E
LFTYGTVNVIR m 09382 Nl
LYGNNLNNSER | 09390 Nl
SPTDAALFTSTNWOR == BUEEER] e R e ] EE
LOPGQFR B 09367 Nl
DLAGVIVEVH | 09390 Nl
YDATGNT APDDGPTWNNLNNGOAK. B3 0.9990 o I o 1350 EE
HLVDTSVK B3 0.9990 I o 1350 EE
YATSEKDLAGVIVEVH | 09390 neEm
TGDENLIR M 09983 I o D 1350 E
VAAGTPPIR M 09975 D s o 1350 E
RNAYGSGAVAEK 0 09990 D nEEN o D 1350 E
FGDOSSQTAANTM 4 HSTPM 4 HK 09590 EEE— D o EE—— 1semm
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23588.1  vition structural protein [Pseudomonas phage Palxd2] 10000 EEEEEEET w9 ox S oo EEEE—
LNAAADKPY EVTVM 14 NGAANTK == RUEEER] - ] e R swll
ITGVTGSGTVANIVWNPTTK O 05990 EEEE o EE— sl
LAPC10DFVAGTVPTIYNAK | 09390 sl
TVLDPDATPVONLPNTOAVVTNGOK m 09990 sl
VIFFTAGTTPTSGELAATAK B3 0.9990 o E—— sl
AVTVTLSAS B3 0.9990 I o o E— swll
KVIFFTAGTTPTSGELAATAK 03 09990 D EEE o D sl
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23587.1 vition structural protein [Pseudomonas phage Palxd2] 1.0000 T DR 35.5% ) 4551
TSPTQALAWPR. == BEEEER] = T e ] ol
TGVFLNC1cDEVPSNVIPK | 09398 [}
ATDYLEAQEC 50 | 09398 el
GTELPLDDDEVAAM, 47LIR M 0999: DI o I 1 oo il
RTSPTQALAWPR. E3 0.9995 N N oo EE— ol
YOGKRTSPTQALAWPR m 0137303 o EE—— [}
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23586.1 virion structural protein [Pseudomonas phage PaMx42] 1.0000 : -

QTHy47ETFTFIK | 09398 ]
TANIDVLSPNGOK 03 0.9995 EE—— oI o — sl
VLYTWFOA E3 0.9995 N I o sml
GSVMy47GLMy47GNVPFNPNLK B 0.9995 EEEE— s o sml
DVTIC150FLPVDR O 09597 EE——— E o E— smml
VIDDAAAPDP SQPWNPGPATPEDK 0B 09995 EEE— B oo sml
DVVIRDGVELR E3 0.9995 EE— sB o sl
QTMETFTFIKGTEVPK M 09759 EE— o EE— sl

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMx42. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacion, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados
por péptido con respecto al nimero de péptidos hermanos. Los ORFs identificados fueron los siguientes: ORF_08,
ALH23593; ORF_09, ALH23592; ORF_11, ALH23590; ORF_13, ALH23588; ORF_14, ALH23587 & ORF_15,
ALH23586.
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Anexo 5: Identificacién de las proteinas estructurales del fago PaMx42

Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23585.1  tail terminator protein [Pseudomonas phage PaMx42 1.0000

INELDPEELYER 0O o999 TN T o EE—— 619l
SNTOAFALGOTLAK | 09398 5198
M14;TEFDOAR E3 0.9995 oI o E— 619l
WOGVOYR M 09997 —— I o E—— 619l
FNWTEFEYDELG B3 0.9995 s o 619l
YTASGLVFVOVFCycPK M o0999: D el oo 619l
QTVFEEQTTLSTC150EGKPGOK. B3 0.9995 | o 619l
NAFRGKTTPGK 00 09416 ———— i oo sl
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23584.1  maio tail stiuctural protein [Pseudomonas phage Palxd2] 1.0000 2 EEEE— 60,4 I 10000 IS
TVASSTATTVWWNETLIDEARPPAGVK | 09398 1950
NAGFIFDIPLLGLGGGR (== BUEEEL] - ] e T 19.50 EE
ALVFDDTTFAAATETGTGK | 09398 1950
LLQGFFFADAR == RUEEER] e ] e ] 19.50 E
TAAPGEDAYNTSSDIVR 8 09398 1950
FANNVGY AR O o997 TN oD o E— 19,50 E
LNADLTFIAC)5cDNTHR m 09392 1950
ELASTAPINGAAVAI SGVAASTK == BUEEEL] —— e T e ] 1950
ANADVGLSVISAAK m 09391 1950
TYTVASGGAAF AANM)47L VNATGF ANAANNGLK B3 0.9995 o I oo — 1950
KGTITDLDASGGFNSDFTK B 09398 1950
WVFIGGDAASNR. B8 0.9990 o o — 1950
GTITDLDASGGFNSDFTK 8 09398 1950
QLPTTPVWYGLEPNSY SDFGGELSTVAR 03 0.9995 E— oI o E—— 1950
IDSNITGLAYAEEEC 50LK B 09398 1950
QLGOGLNGVOAEY LEGAVANEFTLNIPOADK 0 09989 EEE—— > o 1950 I
APIOPSR O 09841 s o EEE— 1955 E
SGDAGDTIK M 09927 2/ oo D 1952
LFVGWIK 0O 09961 EE— isEE 1 oo EE— 1951 E
MNVLDPASSNP AALFGYVSEANVSINNNVSPNK m 09152 EE—— o EEE—— 1955
LFVGVVIKNEKNPALIK 0O 05997 EE——— 0o C— 1950 B
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23581.1  virion stiuctural protein [Pseudomonas phage Pabx42] 1.0000 EEEE— E— .1 B 32 EE——
LNDGY SAQAPAGFVER M 0.997: D wEE oo 2:0
TPVDTSQAL SNWR. 03 099765 CE—— 2o 2:l
MANDLLSLAVSLERK 3 o.04060! a0 1o =l
ASAAETINAAKSVLANK m ozz17mmm | I oo EE— 38
RLNDGY SAQAPAGFVER M 0997: D 20 oo 2:0
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23580.1  tail tape measure protein [Pseudomonas phage Palxd2] 1.0000 ST 2o EEE— to:7% I 0 12
TAVOTANAAAANDR | 09398

LATAQQQTTAATANAAAAQTR O 0999 TN T o EE— .4 —
LWAESLEDGFK B 09398

NSATEFFGELNK == BUEEEL] - Tl = T 5.4
SAYELWNFER 8 09398

TTPTIGQSLTVLK B3 0.9995 o I oo — 5.4
DLDOQLOLLOLLPK B 09398

LLDLGATSQEQY SR M 0s99: D o E— 5.4
VTNLATESANK B 09398

ANAAINQL SAAQSK. E3 0.9995 EE— o oo — 5.4
S0GGAN) 4 0GVVEGLLNR | 09398

FDATYNEAIGPOR 03 0.9995 oI o .1 —
ATLWLADNMy 4K B 09398

TGWAAALENTAK B3 0.9995 E— o o — 1.1 —
TIQAVQQAQIVQQK @@ 09998

GAGANQLGGDVDAK M 0999: I o o E— 5.4
LONVTESQSQWTLTK B3 0.9995 - o E—— 5.4
AATAQVOGOTAAONLAAATTR 03 0.599s E— o I 1o E— 5.4
M147GOAGQT EFESWGK £ 0.9995 s o 5.4
ITSEVLFNAFOLTOK m 09398

ELFDLANR E3 0.9995 ——— I o 5.4
INTQLDNEM, 4 AR m 09398

LTLLOOANAL SOQEAALM 4,DASVTK D 09595 EE— O o EE—— 15,44
My47F TLOPOR B 09995 EEE—

AGVEETATAFTR B 09595 EE—

AVSENM.47PM147VLDAVAK M 0 999: I o D 5.0
M1400TEESLIOR B 09595 EE— » —

LATAQQQTAAAAAQAQAAQANLAAAQTNSATASQR B3 0.9995 . o 5.4
GITLNAEELTOLR B 0959 EE— o

ETEQQVMy470VONDLLTK 03 0999 »EEE o D 5.
AGQASQTAGQQIAGYVK B3 0.9995 »EEE o EE— 5.4
DYNATLEASK 03 05995 7 o 5.4
ALIVSGATAQEASSALLOLSOGFNAGK B 09595 EEEE— 2B o EE——— 15,44
ALNVPINR 03 0.999: E— nEEE o 5.4
TQVAM)47ANVEAALOR £ 0.9995 E——— oo 5.4
VODKVDSSISTK M 0999: I 6

TWLDQONM) 47T LNAASGF FGOM4740L0K 0O 09946 EE—— iSEE 1 oo EE—— 5.4
ATGVTAALSK M 0s99: DI 15

SISASSGLSR B3 0.9995 nEE oo EE— 5.4
LQGDEFR M 0999: I i

ROQYIDALK 00 09935 EE—— ol oo 5. —
QODLISEQTAATMy4R D 09596 EE— |

LTETINK 3 09950 E—— sB o 5.4
0QYIDOLK m 007630 -

DYNATLEASKK 3 09897 EE— a0 1o 1540
SQEDSLR M o.987: DI "

LOSELAR 00 09687 EE— 1 00— 5.5
KLLDLGATSQEQY SR 0 09600 EEE—

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMx42. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacion, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados
por péptido con respecto al niimero de péptidos hermanos. Los ORFs identificados fueron los siguientes: ORF_16,
ALH23585; ORF_17, ALH23584; ORF_20, ALH23581 & ORF_21, ALH23580.
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Anexo 5: Identificacién de las proteinas estructurales del fago PaMx42

Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23578.1 vition structural protein [Pseudomonas phage Pahix42 1.0000 o EE— Ry m—
NGSSSSVHSGTYGYAIK 09398 sl
TIDNLEPGSLVTYGPDOWK (== BLEEEL] - T e R sl
GSGGLTIVVNPPNVR B 09398 sl
VAOSGSGNQFDM4NSGSNH14,DSGGTR | 09398 sl
SLISGIGGTGGHFTASYDSR 09398 sl
TATENAC150VANGHTLSNGILSK E3 0.9995 E——— o o E—— swll
GSNLGYTHC150AGIINALPNOSNSATVLVPVK £B 0959 EE— >EE o EE— sl
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23577.1 virion stuctural protein [Pseudomonas phage Palxd2] 1.0000 315 B 3 B
VFGPYAVWR @ 1.0000 15200
YSVNEVAETTLVC 50K 10000 ) oI oo E— 1520
ISFLLPH4R | 1.0000 s
LVVOPSDGASTFTIEGVEYAEK £ 1.0000 s
THVSPOEIDLOTIASTQTR 3 1.0000 CE— o s
LFPIVTHR 03 1.0000 EEE———— o o E—— 1524
TLFAYMp4R 10000 EEEE——— . o EE—— 1520
VIFDDSTK m 10000 EE——— = o 152
LWIPEYQYATR 3 1.0000 > o EE— 15230
VWWPTYR 10000 2N o EE— 152
LGDDKVTWK M 09997 — »EEE o 152
TORPEEM)4;0YWK 03 1.0000 EEE—— 2B o D 1520
YSEVEYLPVGIDVIGR 03 1.0000 EEEEE———) REE oo EE— 1523 I
FYSDLM147AAVGR M os99: D— ol oo 1524
SOLTRPGSTWLPTYLGVPVFOK D 09588 EEEE—— s s
KVWVPTYR @ 0.3170 E— sl 1o 152
YIEIETASGIHR 03 1.0000 EE——— sB oo 1520
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23576.1 virion structural protein [Pseudomonas phage PaMx42] 1.0000 P e ——
DYGFQTTPPALDLTIYR E3 0.995¢ I o E—— sl
GPVASITINGEDATLR O 0.955c E— TEE. o E— 3518
DAATFVPYWK M 09955 D 2 o sl
FGNILOGNIPNVYVOPPC)50NNVLFDER 03 0 995¢ I 1E oo D 3sl
FNNQINFGGC160PYVPGESNNPFTNGLS m 015253 | sH 1o EE— 1ol
Main Entry Accession NTT  Probability #Tot PSMs % Coverage / Weight % Spectrum ids / NSP
ALH23575.1 vition structural protein phage Pahtx42] 1.0000 DT 4 T e —
TPAPATGATSITAANAR 8 09397 25
IDLGELTSGEVK 09397 250
EAQALSVFNDADAGLETGTQTR 3 09997 EE—— I o 205 .
VIPNEALSTFDSQGR M 09997 o E—— 205
STEISSPGC150T TAEVASK D 09597 EEEEE—— > o EEE—— 250
LGDFQVPR M 09997 D s o D R
LPYOPONLTLDGSR O 09997 D E o E— 05 .
GVLDTVPASHAAGDR M 09997 — . o D 205
TTWDSTFNOCy50R M 05997 D oEEE o D 25 .
0C160DGLLYQDPATSK M 09997 DI 2/ oo D 205
LLDTTTSDKLPLSSAPTVSAAGNGR O 09597 EE— SEE o EE— 25
QLSLISVPLYK M 09997 — "l o EE—— 205
GGLOGTFTFYDGR M 0s99: DI WEE oo D x|
KVSSGLFSSK E3 0.9995 HEE oo EE— 05 .
YGDPMy47PLVWGTVR M o0s99: D— 2E o 205
DLLEEIMy4R M 0999: M ol oo D 25
QDYDINTLPVLDESIIK 03 0999 I 100 205
YGDPMPLVWGTVROK O 035485 EE——— 10— 2075
SREAQAL SVFNDADAGLETGTQTR M 09155 —— 10— 205 EE
LIRODYDINTLPVLDESIIKDLK B 03630 EE— 1.0 EE— 210 .
ASTLRPGDVFVLNWGP FNLOKM,.47VM14RVSK M 0967: D 100 050
RSREAQAL SVFNDADAGLETGTQTR 03 0.9669 100 e
NFSKTTWDSTFNOC16cRVTFK EB 04454 I 10— 2100
DLLEETMROC160DGLLYQDPATSK O 05451 1100 EE— .00

Proteinas estructurales identificadas en el fago PaMx42. En cada bloque se muestran los péptidos identificados, la
probabilidad de dicha identificacién, nimero de espectros mapeados, cobertura, y fraccién de espectros identificados
por péptido con respecto al nimero de péptidos hermanos. Los ORFs identificados fueron los siguientes: ORF_23,
ALH23578; ORF_24, ALH23577; ORF_25, ALH23576 & ORF_26, ALH23575.
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