VILNIAUS UNIVERSITETAS
MATEMATIKOS IR INFORMATIKOS FAKULTETAS
MATEMATINES INFORMATIKOS KATEDRA

Rimanté Zalyté

bioinformatikos studijy programa

Ciano bakteriju serino treonino baltymu kinaziy analizé

Analysis of Cyanobacteria Serine/Threonine Protein Kinases

Bakalauro baigiamasis darbas

Darbo vadové: lekt. Kotryna Kvederaviciate

Vilnius 2016



Turinys

0= 1 b T 3
1. Literatiiros apZvalga.......mmmmmsmsmssssssssssssssssssssssssssssssss s ssssssssasasasasass 4
1.1 Ciano DaKEEIijOS ...ummmisisisissssssssssisssssssssssass s ssssssssssssssssssssssssssssssssssssasasassssssssssssssssssas s s s s snssssanas 4
1.2  Baltymy KINAzZES.....counniiisisimssssssisssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssassssssssssssssssssss s sssssssssssssasas 6
1.3 Serino treonino baltymuy KINAzZE........cccmimsmnmnmnmnmssisissssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssss 7

N/ (- T - 9
0 R o) o 007 U (01 9
2.2  CLANS SEKU SrUuPaVIINaS ..cccorisisesmsmsssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssasasssssssssssssssasssssssssssssssssssssssaes 10
2.3 Filogenetiniy medzZiy SUAATYINAS ....cuumsmmsmsisissmsmsssssssssmsssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssssas 10
2.4 Domeny identifikavimas. ... s ————— 10

3. Rezultatai ir ju aptarimas......———————————————— 11
T Lo L E 18
= 1110 = L] € 19
11111111 o) 20
LIiteratiliroS SGTASAS .uuuuuumsmssssmsmssssssmssssssssssssssssssssssssssssssssssssassssssssassssssssassssssssassesssasassesssssassesssasassnssans 21
o0 i 1 24
1. PIIEAAS. sttt ss bbb AR AR R e 24

N o ¢ U=T6 F= TP PP S T 25

3. PIIEAAS. ittt st AR AR R e 26

4. PIIEAAS. ettt s bbb bbb R RS 27

TR o3 o U=T6 F= TP TSP 28

L o (=T - T3PPSO PP 37

7. PTIEAAS ettt ettt s R R R e 42



Ivadas

Organizmo genome yra uzkoduoti visi gyvybiSkai svarbiis mechanizmai, jy dalys,
pavyzdziui, biidingos baltymy kinaziy rasys. Jos sudaro daugumg tarp kinaziy ir vykdydamos
fosforilinimg gali reguliuoti baltymy funkcijas, inicijuoti ar sutrikdyti sgveikas su kitais

baltymais, taip pat yra svarbios fermenty veiklai bei signaly perdavimui lasteléje.

Siame bakalauriniame darbe siekiama:

1 ISsiaiSkinti serino treonino kinaziy reikSme ciano bakterijoms.
2. Istirti serino treonino baltymy kinaziy pasiskirstyma tiriamose ciano bakterijose.
3. Tiriamas serino treonino kinaziy sekas palyginti filogenetiSkai.
4. Ivertinti kinazes, kaip galima taksonominj markerj ciano bakterijy klasifikacijai.

Pirmojoje darbo dalyje apzvelgiama literatiira: aiSkinamasi kokios yra ciano bakterijoms

budingos savybés, kinaziy svarba organizmuose, kokia serino treonino baltymy kinaziy reik§mé.

Antrojoje darbo dalyje aprasyti metodai, kuriais naudojantis analizuojami sekvenuoti ir

anotuoti ciano bakterijy genomy duomenys ir juose uzkoduotos kinazes.

TreCiojoje darbo dalyje pateikiami rezultatai, gauti panaudojus antroje dalyje aprasytus

metodus, bei gauty rezultaty aptarimas.



1. Literatiiros apZvalga

Didelés geny grupés koduoja baltymus, kurie yra membraniniai ir atliecka receptoriaus
funkcijas lgstelés pavirSiuje. Dalis Siy baltymy yra kinazés receptoriai ir paprastos kinazés,

kurios yra atsakingos uz signalo perdavimg ir baltymy postransliacines modifikacijas.

Signalo perdavimas lgstelése yra svarbus tuo, kad gali valdyti pagrinding Igstelés veiklg ir
gali koordinuoti Igstelés veiksmus. Tai padeda lasteléms tinkamai reaguoti j mikro aplinkos
plétra, audiniy atstatyma, vykdyti homeostaze [1]. Sie procesai ir ju valdymai yra konservatyvis

daugelyje organizmy jskaitant ir ciano bakterijas.

1.1 Ciano bakterijos

Ciano bakterijos arba melsvadumbliai yra prokariotiniai organizmai (1 pav), galintys

energijos gauti fotosintezés buidu. Ciano bakterijos taip pat geba vykdyti azoto fiksacija.

Tai vieni sékmingiausiy organizmy, paplitimo atZvilgiu. Ciano bakterijy dél itin gausios
genetinés jvairoves galima aptikti gélo vandens, jiiry ir sausumy ekosistemose bei krasStutinése
niSose, tokiose kaip karStosios versmés ar itin druskingi Saltiniai. Jos puikiai i§saugojo gebé&jimus
prisitaikyti prie labai jvairios aplinkos ir turéjo didele jtaka Zemés atmosferos susidarymui.

Vandens ciano bakterijos geriausiai zinomos d¢l jy sukeliamo vandens Zydéjimo.

1 pav. Ciano bakterija Tolypothrix [2]

Ciano bakterijos yra skirstomos j 5 grupes (pagal R. Rippka). Pirmosios dvi, ir 1l, 1§ jy
yra vienalgsciai organizmai, kurie randami kaip pavieniai organizmai arba lasteliy kolonijos
susijungian¢ios papildomu ioriniy dieneliy sluoksniu. Siy grupiy ciano bakterijoms bidingas
dauginimasis dalijantis vienai lastelei j dvi naujas. Likusiy trijy grupiy, III, IV ir V, ciano
bakterijoms biidingos lasteliy grandinélés [3]. Siose grupése identifikuoti organizmai skirstomi j

smulkesnius pogrupius pagal gentis ir jom biidingus bruozus.



Ciano bakterijas sudaro daug skitingy Seimy, pavyzdziui, Aphanizomenon, Anabaena ir
kitos. Deja, bet tik nedidelé dalis Siy ciano bakterijy yra daugiau tirtos ir tik nedidelés dalies
atstovy genomai yra nusekvenuoti. Pavyzdziui, lietuviai nusekvenavo Aphanizomenon flos-
aquae [4], amerikie¢iai Anabaena sp. 39864, Anabaena sp. WA113 [4], Nodularia spumigena [6]

ir t.t. Siuo metu vieSai prieinama tik iki trisdesimties ciano bakteriju.

Aphanizomenon flos-aquae - cianobakterijos, sukelian¢ios vandens zydé¢jima Kursiy
mariose. Sis kasmet intensyviai pasikartojantis reiskinys kelia pavojy biologiniams istekliams,
mazina pajirio regiono turizmo patraukluma [7]. Sios ciano bakterijos plinta gélo vandens
telkiniuose, taCiau Siuo atveju jos aptiktos ir pusiau striame vandenyje. Aphanizomenon flos-
aqua populiacijos tyrinétos ezeruose buvo jvairesnés nei eanti Baltijos juroje, tad buvo nustatyta,
kad vieno tipo ezeruose rasti genotipai natiiralios atrankos buidu yra geriau prisitaike iSgyventi

druskingame vandenyje [7].

Anabaena priklauso cianobakteriy genéiai, gaminanciai toksinus. Pavojingi S$ios
populiacijos gaminami toksinai yra mikrocistinai, anatoksinai ir saksitoksinai [8]. Anabaena,
pagal duomenis gautus in vivo, koduoja bent 38 II tipo toksiny antitoksiny sistemas, taiau
spéjama, kad individualus sistemy toksiSkumas yra labai nezymus ir jy efektyvumas gali biti

pastebimas tik veikiant kartu kelioms sitemoms [9}.

Nodularia spumigena, priklausanti Nudularia genciai, pirmoji nustatyta toksiska kitiems
gyvinams ciano bakterijy riisis, jprastai aptinkama siiriame vandenyje. [tariama, kad dél gyviiny
apsinuodijimo vandens zydéjimo periodu $io Baltijos regiono pakrantése kaltas biitent §ios ciano
bakterijy rasies dominavimas [10]. Nodularia spumigena gamina antrinj metabolitag nodularing ir
ciklinj baltyma hepatoksing. Taip pat nuolatinis nodularino i§skyrimas sukelia ivairius pakitimus
zinduoliams, todel daugelis Zmoniy ir gyviiny apsinuodijimy Zydinc¢iu vandeniu priskiriama

batent $iai ciano bakterijai [11].

Cylindrospermum yra sitliniy melsvadumbliy rtsis. Jy galima rasti ir sausumoje
(dirvoZzemyje), ir vandens ekosistemoje (daZniausiai kartu su kitais organizmais sudaro dumblo
sluoksnj ant vandens augaly), yra labiausiai paplite tropiniuose ir subtropiniuose regionuose.
Analizuojami Siai genciai priklausanciy Cylindrospermum stagnale ir Cylindrospermopsis
raciborskii ciano bakterijy genomai, kurie priskiriami toksiSkoms ciano bakterijoms,

sukelian¢ioms vandens zydéjima [12].

Dolichospermum genciai priklausanti Dolichospermum circinale ciano bakterija
dazniausiai aptinkama gélame vandenyje. Kaip ir Aphanizomenon flos-aquae gali gaminti
toksinam priskiriamas medziagas, bet be reikiamy saveiku néra toksiska. Siy ciano bakterijy

genomai nemazai analizuotas ir lyginti dél Sio siejanc¢io pozymio [13].



Nostoc (analizuojamos Nostoc azollae, Nostoc punctiforme) cianobakterijos, kaip ir
Anabaena, Aphanizomenon ar Cylindrospemum, priklauso Nostocales $eimai, kurios gali biiti
randamos dirvozemyje, ezery ar Saltiniy dugnuose, retais atvejais jurose, gali gyventi Kaip
simbiontai su augalais. Dauguma $iy melsvabakteriy yra toksiskos, bet ne visos, pavyzdziui,

Nostoc punctiforme negamina jokiy toksiny [14].

Raphidiopsis gentis dazniausiai apibtidinama kaip PSP toksiny gamintoja. D¢l Sios
priezasties gan didelé Raphidiopsis brookii genomo dalis sutampa su Cospermopsis raciborskii,
kuri gamina tuos pacius toksinus.Sios rii§ies ciano bakterijos daZniausiai aptinkamos gélo

vandens telkiniuose [15].

Richelia genciai priklausanti Richelia intracellularis aptinkame vandens ekosistemose,
daznai tropinio ir subtropinio klimato regiony jurose. Tyrinéti galimi Sios ciano bakterijos
simbiotiniai sarySiai su kitais tokiomis paciomis saglygomis iSgyvenanciais organizmais, siekianti

i§siaiSkinti ar tai daro jtaka sukeliamam vandens zydéjimui ir azoto fiksacijai [16].

1.2 Baltymuy kinazés

Baltymy kinazés, tai fermenty Seima katalizuojanti baltymo ir ATP (angl. Adenosine
triphosphate, vienas pagrindiniy lgstelés makroenergetiniy junginiy) konversija | ADP (angl.

Adenosine diphosphate) ir fosfoproteing. Tai reguliuoja jvairius biologinius procesus.

Bakterijoms, taip pat, bidingos eukariotinio tipo baltymy kinazés, kurios atlieka svarby
vaidmenj lgsteliy diferenciacijai, patogeniskumo ir antrinio matabolizmo reguliacijai. Sio tipo
kinazés daZznai paaiskina bakterijy gebéjimus, tokius kaip signaliné reakcijg j Sviesg ir kitus,
kurie yra panasis j augaly. Ciano bakterijoms, pavyzdziui, Anabaena, tai garantuoja pakankama
atsakg ir reakcija i aplinka. Pagal turimus genome uzkoduotus signalinés sistemos komponentus,
serino treonno kinazés ir atsako reguliavimo domeno, jos signalinis potencialas yra vienas
didziausiy [17].

Baltymy kinaziy klasifikavimo schema pagrindZiama kinaziy domeny filogenetika, pagal
S. K. Hanksg ir T. Hunteri. Remiantis Sia teorija visa baltymy kinaziy Seima persiskiria j dvi
dalis: serino treonino ir tirozino kinazes. Taciau §i teorija galioja nagrinéjant tik eukarioty
baltymy kinazes [18]. Prokarioty organizmuose randamos baltymy kinazés gali biiti suskirstytos

] 72 subSeimas, pavyzdzui, i$ kuriy 38 budinga itin savita taksonomija [19].



1.3 Serino treonino baltymy kinazé

Serino treonino baltymy kinazés yra fermentai, atliekantys serino treonino OH grupés
fosforilinima. Jy receptoriai yra atsakingi uz proliferacinj reguliavima, programuotg lgstelés mirtj
(apoptaze), lgsteliy diferenciacija ir embrioninj vystymasj [20].

Kaip ir daugumos kinaziy, pagrindiné serino treonino baltymy kinaziy funkcija yra

fosforilinimas (2 pav.). Tai postransliaciné¢ baltymy modifikacija, kurios metu aminoriigsciy

lickana yra fosforinima baltymy kinazés, kovalentiskai prijungiant fosfato grupe [21].

— Bt NH)
Adenosine triphosphate N
; (ATP) ¢ 1
n,, ' 0 0 N
O/JY\_O_H 0-P-0-P-0-P-0— g
Serine M92 OH OH
NH,
N
N
¢ |
", 1 ? 0 0 NN
0 0-P-0 + 0-P-0-P-0— g
HN 0 0 0

blq" OH OH

Adenosine diphosphate
(ADP)

Phosphoserine

2 pav. Serino fosforilinimo schema. Fermentas katalizuoja protony perdavimgq is serino
suzadintos (OH) grupés, kad y-fosfato grupé biity pernesama serinui. Rezultatas: fosfoserinas ir
ADP [22].

DaZniausiai serino treonino baltymy kinazé yra transmembraniné. Tai naudinga
perduodant receptoriams signalus, vykdant fermenty aktyvacija. Yra bandymais jrodyta, kad
tokio tipo kinazés baltymy fosforilinimg gali vykdyti ir in vitro. Tai naudinga norint pritaikyti
baltymy gavimg dirbtinémis sglygomis, ypa¢ aktuly medicinoje [23].

Ciano bakterijoms serino treonino baltymy kinaziy signalo perdavimo sistemos itin
svarbios dél galimybés prisitaikyti prie labai jvairios aplinkos. Sis dviejy komponenty

mechanizmas yra placiai paplitgs kaip bakterijy reguliaciné struktiira reaguojant | stresa,



patogeniSkumg ir galimybe prisitaikyti prie kinatamumo. Melsvadumbliy mutacijy tyrimai
parod¢, kad serino treonino baltymy kinazés gali dalyvauti ne tik azoto apykaitos reguliavime,
bet net ir Igsteliy judrumo valdyme [24]. Toks platus Siy baltymy kinaziy suteikiamy funkcijy
spektras jrodo, kad tai eukariotinio tipo struktiiros. Biitent serino treonino baltymy kinazés ir yra

vienos labiausiai paplitusios, nes biidingos tiek prokariotams, tiek eukariotams [25].



2.  Metodai

2.1 Perl programos

ISanalizuoti trisdeSimties cianobakterijy genomuose esancias kinazes buvo parasyta keletas
programy Perl kalba. Sios nedidelés programos buvo panaudojamos skirtinguose analizés

etapuose, apibendrinti turimus duomenis ar gautus rezultatus.

Pirmoji programa (1 priedas) suskaiciuoja statistikg kiek ir kokios risies kinaziy buvo
aprasytg visy $iy tirlamy ciano bakterijy genomy anotacijose. Pagal Genbank pateiktus duomenis
panaudojant $ig programg gaunama statistika, kurioje pateiktas kiekvienos rastos skirtingos
kinazés pavadinimas ir pasikartojimo daznj Siuose organizmuose nurodantis skaiCius. Rezultaty

duomenys gaunami programa nuskaitant visus genomy anotacijy failus vienu kartu.

Antroji Perl programa (2 priedas) skirta pasirinktos kinaziy grupés seky iSrinkimui i§
turimy genomy anotacijy. Panaudojant reguliarigsias iSraiSkas ieSkoma gausiausiai
besikartojan¢ios serino/treonino kinaziy (angl. Serine/threonine protein kinase) rusies. Radus
reikiama pavadinimg iSgaunama ir ja apraSanti seka. Programos iSvestyje gaunami FASTA
formatg aptitinkantys seky apraSai: pirmoje cilutéje pradedant simboliu ,>“ prasideda sekos
aprasas, kuriame nurodomas sekos numeris (automatiskai priskiriamas unikalus identifikatorius),
organizmo pavadinimas (pagal anotacijos faily pavadinimus) ir identifikatorius pagal sekos locus
tag; antroje (ir tolimesnése) eilutéje iSraSoma apraSyme minimg kinaze koduojanti seka.
Rezultaty duomenys, taip pat, gaunami programos jves¢iai nurodant pilng genomy anotacijy

faily sarasa.

Tre€ioji programa (3 priedas) skirta gauty serino treonino kinaziy grupiy statistikai
suskaiciuoti. Kiekvienai grupei skai¢iuojamas organizmy pasikartojimo daZnis joje. Programos
jvesCiai pateikiami failai, kuriuose yra iSvardintos kiekvienai grupei priklausancios
serino/treonino kinaziy sekos, o iSvestyje pateikiamas abstraktus (vartotojo sukurtas) grupés

pavadinimas ir organizmy sgrasas su jy dazniais.

Ketvirtoji Perl programa (4 priedas) skirta iskirpti baltymy kinaziy domenams i$ seky,
kurios buvo paimtos i§ ciano bakterijy anotacijy. Pagal po palyginimy gautas serino treonino
baltymy kinaziy domeny koordinates iSkerpama reikiama dalis. Vykdant seky paieSka pagal
suteiktus pavadinimus i§ duomeny failo apskaic¢iuojamas intervalas aprasytai baltymy kinazei ir
jis iSkerpamas. Programos iSvestyje pirmoje eilutéje pateikiamas sekos, kurioje buvo
identifikuotas atitinkantis domenas, pavadinimas (suformuotas ir priskirtas su antrgja Perl

programa) ir iSkirpta sekas antroje eilutéje. Tai kartojama su visomis sekomis, tad tokiy tipy



1Svesties eilutémis uzpildoma pagal kiekvieng palyginimo biidu identifikuotg serino treonino

baltymy kinazés domena.

2.2 CLANS seky grupavimas

CLANS yra duomeny vizualizacijos Java jrankis naudojamas seky klasifikavimui pagal jy
panaSumus arba filogenetinius medzius. Panaudojant su antrgja perl programa atsiskirtas serino
treonino baltymy kinaziy sekas S§iuo jrankiu gaunama grafiné vizualizacija. Inicijuojant seky

klasterizacija pi reiksmé (angl. P-values) buvo nurodyta 1.0E-70.

Pagal gautus seky klasterius iSrenkamos kiekvienai grupei biidingos sekos. Taip turétos Siy
kinaziy riisies sekos suskirstomos j atskiras grupiy, i§ kuriy kiekvienai priklauso bent 10 seky.

Pagal kiekvieng pasirinkta grupe sudaromi jai priklausanciy seky sarasai.

2.3 Filogenetiniy medZiy sudarymas

Filogenetiniy medziy sudarymui buvo panaudota keli skirtingi programiniai jrankiai.
Pirmiausia gauti grupiy seky rinkiniai buvo islyginti. Tam panaudota programa Muscle [26]. Tai
laisvai prieinamas programinis jrankis skirtas daugybiniam baltymy ir nukleotidy seky
palyginimui. Gavus seky grupiy palyginius duomenys dar kartg perzitirimi ir esant galimybei

pakoreguojamas iSlyginimas rankiniu budu.

Tuomet 1§ i8lyginty seky rinkiniy suformuojami filogenetiniai medziai. Tam naudojamas
Ig-tree [27] programa. Pagal kiekvienos su CLANS pagalba atskirtos grupés seky rinkinj
suformuotas atskiras filogenetinis medis. Jy tikslumui jvertinti taip pat ir suformuotas

filogenetinis medis i§ visy analizoty serino treonino kinaziy seky.

2.4 Domeny identifikavimas

Tiksliam baltymy kinaziy domenty identifikavimui naudotas Pfam jrankis. Lokaliai
kompiuteryje jdiegu Pfamscan ir Hmmer jrankius atliekamas pateikiamy seky palyginimas su
esanCiomis duomeny bazéje pagal paslépta Markovo modeli (angl. hidden Markov model).
Radus atitikmenis identifikuojamas ir jvardijamas kokios struktiiros tai domenas, pateikiamos jo

koordinatés, pavadinimas, tipas, Seima, ilgis ir panasis parametrai [28].

Palyginamos visos turimos 811 pagal anotacijas atrinktas serino treonino baltymy kinaziy
sekos ir i§ gauty domeny atrenkami tik priklausantys baltymy kinaziy (angl. Pkinase) tipui.
Tolimesniam gauty duomeny panaudojimui rezultatai apdorojami, kad biity turima informacija

tik apie sekas ir domenus, kuriuose yra serino treonino baltymy kinazés domenas.
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3. Rezultatai ir ju aptarimas

Panaudojus pasirasytg Perl programa iS 30 organizmy anotacijy buvo gauti duomenys, kiek
ir kokiy kinaziy buvo aptikta tirty ciano bakterijy genomuose. IS viso aptikta virs 3000 kinaziy
seky, i§ kuriy dazniausios serino treonino kinaziy, pasikartojusios net 811 karty. Toks didelis
vienos riSies baltymy kinaziy daznis paskatino daryti hipotez¢, kad jy gausus paplitimas
skirtingose ciano bakterijose gali turéti jtakos ruSiy giminiSkumui ir klasifikacijai. Tam

i$siaiskinti buvo nuspresta smulkiau nagrinéti biitent serino treonino baltymy kinaziy sekas.

Tikslesniam minimy ciano bakterijy analizavimui buvo atsiskirtos tik serino treonino
baltymy kinazes koduojancios sekos. Tai padaryta su antrosios Perl programos pagalba. Gautas
seky rinkinys tapo svarbiausiais duomenimis, atspindinciais ir kinazes koduojancias sekas, ir jai

biidinga organizma.

Pagal gautas serino treonino sekas bandoma issiaiskinti smulkesnj jy klasifikavima
turimose ciano bakterijy genomuose. Pagal jvairias sekas esancias prieinamose duomeny bazése
nepavyko rasti atitikmeny, parodanciy galimg Sios riSies kinaziy atsiskyrimg j grupes, tad
nuspresta panaudoti seky klasterizavimo ir vizualizavimo jrankj CLANS. IS jvesto seky rinkinio

gauta grafiné vizualizacija parodé tam tikry seky susigrupavima j ,debesélius” (3 pav.).

0.99,0.0,0.0 e P .
0.0,0.99,0.0 S
0.0,0.0,0.89 .
o - ol
i~
-
L ] e
L ]
&~
-
*
* r - ' ' ot S
- -
. ¥

sy

3 pav. Serino treonino kinaziy seky grafiné vizualizacija naudojant CLANS

Remiantis tokiy serino treonino baltymy kinaziy vizualiu susiklasterizavimu buvo

sudarytos seky grupés, kurioms priklausé ne maziau nei 10 seky. IS viso tolimesniai analizei
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tokiu principu atrinkta 15 grupiy, kurioms dél paprastesnio atskyrimo suteikti atsitiktiniai
pavadinimai raidémis.

ISnagrinéti gautoms kinaziy grupéms panaudota dar viena Perl programa. Taip gauti
duomenys apie tai kiek ir kokio organizmo serino treonino baltymy kinaziy seky patenka j

kiekvieng grupe (4 pav.).
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anaaml93.gbk
cylind7417.gbk
nodul94 14.gbk
nos7524.gbk
richehmO1.gbk
afaniesf1.gbk
ana39B65.gbk
anacrksi3.gbk
cylindcsS05,gbk
nes0708.gbk
raphd9.gbk
afawal02.gbk
ana7108.gbk
anamdt14.gbk
nos7107.gbk
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4 pav. Serino treonino seky pasiskirstymas grupése pagal skirtingas ciano bakterijas

Pastebima, kad kaikuriose grupése (A, B, G, N) yra serino treonino kinaziy i§ beveik visy
tiriamy ciano bakterijy, o kai kurios grupés (C, E, O) ribojasi tik nedidele organizmy dalimi.
Taip pat, keletas organizmy, pavyzdziui, richenhOl ir richehmO1 (Richelia intracellularis)
atsiskyré akivaizdziu seky negausumu. Tam jtakos gal€jo turéti netikslus organizmy seky
sekvenavimas (surinktas netikslus ir per mazas genomas) arba kitokie faktoriai nulémé kinaziy

seky nesigrupavima prie filogenetiskai artimiausiy.
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ISsiaiSkinti kiek filogenetiSkai artimos yra serino treonino kinaziy sekos kiekvienoje
grupéje buvo sudaryti filogenetiniai medziai pagal CLANS gautas grupes. Atlikti seky

iSlyginima, reikalingg medziy sudarymui.

Sudarius visus 15 (pagal atsiskirty grupiy skai¢iy) filogenetiniy medziy (5 priedas), itin
aiSkaus seky atsiskyrimo d¢l filogenetikos nepastebéta. Galima iSskirti tik keletg organizmy,
kurie Siek tiek, bet tik dalimi savo seky, atsiskyré panasumu, tai: Aphanizomenon flos-aquae ir
Anabaena (afanies81, anawal02, ana90 ir anamdtl4). Pagal uzSifruotus ciano bakterijy

pavadinimus, tai Zinomi kaip labai artimi organizmai.

Patikrinus visas turimas i§ anotacijy serino treonino baltymy kinaziy sekas su Pfam seky
palyginimo jrankiu gauti rezultatai, kurivose galima pastebéti, kad dauguma seky yra
multidomeninés. PaSalinus sekas, kuriuose nebuvo atpazinti baltymy kinazi domenai

analizuojami serino treonino baltymy kinaziy aibé susiauréjo iki 701 vietoj buvusiy 811.

Naudojant tre€iaja Perl programg i§ anks€iau analizéje naudoty seky iSkerpami tik
identifikuoti konservatyviis baltymy kinaziy domenai. Gautas seky rinkinys naudojamas visai

toliau aprasytai analizei kaip pagrindiniai duomenys.

Su turimomis tiksliau identifikuotomis baltymy kinaziy sekomis vél bandoma iSsiaiskinti
kaip jie gali susigrupuoti. Tam panaudojamas CLANS jrankis. Tokiomis pa¢iomis sglygomis
kaip ir su kinaziy sekomis, gautomis i§ anotacijy pirmuoju atveju, gaunama serino treonino

baltymy kinaziy domeny klasteriy vizualizacija (5 pav.).

02,-0.47.0.87
F0.95,-0.26,-0.12
L29,-0.83.-046

5 pav. Serino treonino kinaziy sekose identifikuoty domeny grafiné vizualizacija naudojant
CLANS
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Siuo atveju analizuojamas seky rinkinys susigrupavo j 8 grupes, atitinkanéias anks¢iau
vykdyto grupavimo reikalavimus. Taip pat pastebima, kad Siuo atveju j grupes (klasterius)
patenka beveik visos sekos, o ne tik dalis kaip buvo gauta pradinés analizés metu. Tolimesnei
analizei panaudota trecioji Perl programa ir gauta statistika, kiek kurios ciano bakterijos serino

treonino baltymy kinaziy seky patenka j kiekvieng grupe (6 pav.).

]|
[w] |

atakm 1d3.gbk
ana29413.gbk
ana7lz2.gbk
anawal(Z.gbk
dsplilc.gbk
nes7120.g9bk
riche.gbk
afamdt13cul.ghk
anaid9B5s8.g9bk
ana%0.gbk
anawalll.gbk
dsp310f.gbk
nos73102.gbk
richehhD1.gbk

| afamdtl4.gbk
ana3fB64.gbk
anaam|93.ghk
cylind7417.gbk
nedul9414.gbk
nes7524.gbk
richehmi1.gbk
afaniesf1.gbk
ana39B6E5.g Bk
anacrks3i.gbk
cylindcs505,gbk
nos0708.gbk
raphd9.gbk
afawaliz.gbk
ana?108.gbk
anamdtl4.gbk
nos?107.gbk

6 pav. Serino treonino baltymy kinaziy sekose identifikuoty domeny pasiskirstymas

grupése pagal skirtingas ciano bakterijas

Pastebima, kad D grupé ypatingai iSsiskiria i§ visumos, nes joje yra seky beveik i§ visy
ciano bakterijy, bet ir seky skai¢ius itin gausu (nuo 4 iki 24). Kiekvienos ciano bakterijos serino
treonino batymy kinaziy sekos kurioje nors vienoje grupéje pasizymi atsiskirianciu gausumu. Tai
leidzia daryti interpretacija, kad vienoje grup¢je pagrindg sudaro vienos ar keliy ciano bakterijy

baltymy kinaziy sekos ir jsimai$o vos kelios artimesniy organizmy sekos.
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Patikrinti kiekvienos grupés serino treonino baltymy kinaziy filogenetiSkumg sudaryti
filogenetiniai medziai visoms aStuonioms grupéms naudojant CLANS jrankj (6 priedas).

Pastebimi seky susigrupavimai kiekvienoje grupéje.

Gausiausia D grupé parodo, kad toliausiai nuo medzio Saknies nutolusios Sakos
paskutiniame lygmenyje susigrupuoja beveik visada pagal ta pacig ciano bakterija. Gretimose
Sakose i8sidésto giminiskiausiy organizmy seky rinkiniy grupelés. Kai kuriose platesnése Sakose
iSsidésto ne tik tos pacios ciano bakterijos, bet tos pacios genties organizmy Serino treonino
baltymy kinaziy domenai, pavyzdziui, i Anabaena sp. MDT14b ir Anabaena sp. wal02 strain
WA102 (7 pav.). Sioje grupéje $akos, esancios netoli medzio $aknies, taip pat atskiria baltymy
kinaziy grupes, kurios evoliuciSkai yra itin artimos.

diad=_anadibbh. gbk-NaB:_ 14400

[N,
\‘ 368-_anaami33.gbk-N4BE_1%015
365-_anaami®d.qbk-N4BE_1£315
—_— 406~ _anamdt] JE 3035
377-_anacrksd3.qbk-N4B7 (4020

BG-_afaniesBl.gbk-931 _RS012343
154-_anaamidd.gbk-H4BE_ 10370

20-_afakmld3.qbk-A07 REL4ETS

385-_anacrks33.qbk-N4B7_11475

25~-_afakmld3.gbk-A07_R52500

93-_afaniesB1.gbk-931_RS012043
168-_anaaml®3.gbk-H4BE_1B5R0

166-_ana23d13.qbk-Va_RS27015
I: 204-_analB85E.qbk-N4BS_ 28245

7 pav. D grupés baltymy kinaziy domeny filogenetiskumg atvaizduojancio medzio (6 priedo

fragmentas)fragmentas (skirtingomis spalvomis pazyméti skirtingoms ciano bakterijoms

priklausancios sekos)

Ne tokioje dideléje A grupégje beveik visi baltymy kinaziy domeny seky rinkiniai i§sidésto
poromis. Daugumg pory sudaro po serino treonino baltymy kinazg i§ tos pacios genties, bet
skirtingy ciano bakterijy, pavyzdziui, Anabaena variabilis ATCC 29413 ir Anabaena sp. 39858
yra viena dazniausiai pasikartojanciy pory (8 pav.). Beveik visame filogenetiniame medyje
genties ciano bakterijy susigrupavimas issilaiko bent dvejuose medzio lygiuose. Sioje grupéje
vienas rySkiausiy ir tam pafiam organizmui biidingy seky iSsidéstymas (gretimose Sakose)

vientisomis grupémis .
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161 nnn?lll.;bk NACY RSD1E5S

| 168-_ana2 3413 gbk-a_HE2R520
! 178 'II'I'I]JEJE ;H: N4BS DE6T]
g27 107.qbk-057107 RELDS
205 19858 gbk-N4BS EIEEJ

PUN BE20E

—
| 160-_anal8413. ghk-yA REZ2RTS
! 1 'II'I'I]JEJE ;H: N4BS 231140
] 153-_anald13. ghk-Va RSL1BTD
L 181 '|I1'|]JEJE ;H: N4BS (8525
| lr;’. l Bk 'H. Q\'\-’\'II'J\
! lE“ .qbk-N4B5
bk -PUN RS2
153 wA_RS1E230
| 151 wA_RE17500
! 104 N4BS 26560
— | 142 wA_RS141ED

. gbk-N4BY (0925

pUN RSnand

] 4413
15'1 'II'I'I]JErE ;H: ‘ME; l;u..

|: 429~ _anawall2.gbk-AGS0 RELOGGD
351 1“11114? gbk-N4BG 0B35S

125 Gd13.gbk-YA_RS00415
1BE '|I1'|]JEJE ;I:l: ‘Mh l]EL

0.2

8 pav. A grupés baltymy kinaziy domeny filogenetiskumq atvaizduojantis medis (6 priedo
fragmentas) (skirtingomis spalvomis paZyméti skirtingoms ciano bakterijoms priklausancios

sekos)

Tos pacios ciano bakterijos arba itin artimos serino treonino baltymy kinazés yra
filogenetiSkai artimos, tai matomas daugelyje grupiy. Maziau tikslus iSsidéstymas pastebimas
esant mazesnei grupei, pavyzdziui, F, kuri sudaryta tik i§ 15 seky arba J, kurioje matoma tik

viena itin artimy ciano bakterijy pora (9 pav.).

55%-_nodul3d1d.qbk-5P_RS01525

L MARd 0
Jo - N B

_E 464~ _anawalll.gbk-N48B_15115

52-_afamdtl3cul.gbk-Nd4B1_13745
(7-_afamdt1d.gbk-N4E3_10030

k=N

£61%-_nos7107.9bk-057107 _RE030

L63-_naduld414 gbk-5P RSOSERD
_285-_ana71 22 gbk-NACY RS17840
743-_nas71102.gbk-PUN_AS30810

9 pav. F grupés baltymy kinaziy domeny filogenetiskumq atvaizduojantis medis (6 priedo
fragmentas) (skirtingomis spalvomis pazyméti skirtingoms ciano bakterijoms priklausancios

sekos)
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Isitikinti, ar tikrai tiksliai atskirti serino treonino baltymy kinaziy domenai taip gan
tvarkingai issidésto filogenetiniuose medziuose sudarytas bendras visy Siy seky filogenetinis
medis (7 priedas). Siuo atveju taip pat ty pa¢iy ar labai artimy ciano bakterijy sekos issidésto

artimose Sakose ir patvirtina galimybe pagal tai identifikuoti kiek artimi organizmai.
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ISvados

Tiriamy ciano bakterijy genomuose del gausos pasirinktos analizuoti serino treonino
baltymy kinazés. Taikant pasirinktus metodus issiaiskinta, kad Sios kinaziy grupés sekos,
paimtos i trisdeSimties tiriamy ciano bakterijy genomy, gali dar klasterizuotis | mazesnias
grupes. Atsirinkus reprezentatyvias grupes ir pagal jy seky rinkinius sudarius filogenetinius
medzius, gauti rezultatai parodé, kad serino treonino baltymy kinaziy sekos filogenetiskai negali
parodyti akivaizdziy galimybiy kaip tiksliau suklasifikuoti tiriamus organizmus. Turimuose seky
rinkiniuose identifikavus ir tiksliau iSkirpus serino treonino baltymy kinaziy domenus bei
pakartojus su jais prie§ tai vykdyta analize rezultatuose gauti nauji rezultatai. Siuo atveju
baltymy kinaziy sekos i$sidésté atitinkamai pagal ciano bakterijy filogenetiSkuma. Tuo remiantis
galime teigti, kad atliekant ciano bakterijy serino treonino baltymy kinaziy analiz¢ galime
patvirtinti Siy organizmy taksonomijg. Turint tikslesniy duomeny apie tai, kokiy organizmy
genomus tiriame, galime jzvelgt, kad ty paciy ar labai artimy ciano bakterijy serino treonino
baltymy kinaziy sekos filogenetiniame medyje susigrupuoja atitinkamai artimai, jei seky rinkiniy

imtis yra pakankamo dydzio pagal siekiamg tiksluma.
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Santrauka

Rimanté Zalyté

Siame bakalauro baigiamajame darbe buvo sickiama iSanalizuoti kinazes ciano bakerijose
ir nustatyti ar remiantis jy sekomis galima daryti prielaidas organizmy tikslesniam
klasifikavimui. Siekiant Sio tikslo buvo pasirinkta viena didziausia serino treonino baltymy
kinaziy grupé, bidinga tiriamoms ciano bakterijoms. Sios kinazés su CLANS jrankiu
suskaidytos ] mazesnes, filogenetiskai artimesnes grupes ir atvaizduotos filogenetinias medziais.
Tai pakartota ir su patikslintais baltymy kinaziy domenais. Pagal gautus rezultatus jvertinta

galimybé, ar kinaziy filogenetika gali atspindéti ciano bakterijy taksonomija

Raktiniai Zodziai: ciano bakterijos, kinazés, serino/treonino baltymy kinazés.
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Summary

Rimanté Zalyté

The main purpose of this research is phylogenetic analyses of serine/threonine protein
kinases in cyanobacteria and better cyanobacterias taxonomy. Analysis of those organisms
genome’s annotatons was carried out using Perl programs, CLANS, Muscule, Ig-tree, and Pfam
software. Results were formed like phylogenetic trees. It shows, that serine/threonine protein

kinases can be used for cyanobaterias taxonomy clasification detemination.

Keywords: cyanobacteria, Pkinases, serine/threonine protein kinases.
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Priedai

1. Priedas
Perl programa skirta skirtingo tipo kinaziy dazniams skaiciuoti.

#!/usr/bin/perl
use warnings;
my Sfile="dazniai";
open( FILE, ">", Sfile ) or
die "Can't open output file 'Sfile' --" . Icfirst(S!);
my $i=0;
my Sline;
my @name;
my @rate;
while (<>){
Sline=S_;
chomp Sline;
if (Sline="/product/){
Sline =~ s/\/product=|\d|\"|>//g;
my Stype = substr Sline, 21;
my Sl = S#name+1;
print "Stype SI\n";
my $j=0;
my $k=0;
if (Sl ==0){
$name[0] = Stype;
Srate[0] = 1;
} else {
while (5j < SI){
if (Sname[$j] eq Stype){
Srate[Sj] = Srate[Sj] + 1;
Sj++;
Sk=1;
} elsif (Stype ne Sname[5j]){
Sj++;
}
if (Sk ==0 && ($j == SI)}{
Sname[$I] = Stype;
Srate[Sl] = 1;
} else {
sk=0;
}

}
}

my Sn = @name;
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print "Sn\n";

while (Si < Sn){
print FILE "Sname[Si]  Srate[Si]\n";
Si++;

}

close (FILE);
2. Priedas

Perl programa, skirta pasirinktos kinaziy grupés seky isrinkimui.

#!/usr/bin/perl
use warnings;

my Sfile="sekos";
open( FILE, ">", Sfile ) or
die "Can't open output file 'Sfile' --" . Icfirst(S!);
my Si=1;
my Sline;
my Sseq;
my Slocus;
unshift(@ARGV, '-') unless @ARGV;
while (SARGV = shift) {
open(ARGV, SARGV);
while (<ARGV>){
Sline=$_;
chomp Sline;
if (Sline=~/\/locus_tag/){
Slocus=substr Sline, 34, 11;
Slocus =~ s/\s//g;
}
if (Sline=~/product/ && Sline="/serine\/threonine protein kinase/){
print FILE "> \/Si-SARGV-Slocus\n";
#print FILE ">\/Si SARGV Sline Slocus\n";
do {Sline=<>;
chomp Sline;
luntil (Sline=~/translation=/);
chomp Sline;
Sline =~ s/\/translation=|\s|\"//g;
do{
Sseq=5seq.Sline;
Sline=<>;
chomp Sline;
Sline=~s/\s//g;
}until (Sline=~/gene/|| Sline=~/CONTIG/ || Sline="~/BASECOUNT/ | |
Sline=~/repeat_region/ || Sline=~/assembly_gap/);
print FILE "Sseg\n\n";
Si++;

nm,

Sseq="";
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}

}
close (FILE);

3. Priedas
Perl programa skirta serino treonino kinaziy pasiskirstymo grupése statistikai.

#!/usr/bin/perl

my Sfile="group_statistic.txt";
open( FILE, ">", Sfile ) or
die "Can't open output file 'Sfile' --" . Icfirst(S!);

my @organisms = ( "afakm1d3.gbk", "ana29413.gbk", "ana7122.gbk", "anawal02.gbk",
"dsp131c.gbk", "nos7120.gbk", "riche.gbk",

"afamdt13cul.gbk", "ana39858.gbk", "ana90.gbk", "anawal113.gbk",
"dsp310f.gbk", "nos73102.gbk", "richehh01.gbk",

"afamdt14.gbk", "ana39864.gbk", "anaaml93.gbk", "cylind7417.gbk",
"nodul9414.gbk", "nos7524.gbk", "richehm01.gbk",

"afanies81.gbk", "ana39865.gbk", "anacrks33.gbk", "cylindcs505.gbk",
"nos0708.gbk", "raphd9.gbk",

"afawal02.gbk", "ana7108.gbk", "anamdt14.gbk", "nos7107.gbk");
my Sline;
my @count;
my Sname;

while (<>){
Sline=$_;
chomp Sline;
if (Sline="~ /group/){
print FILE ">>>>>>>>>>>>>>>>>>>> § \n";
for (my Si=0; Si<31; Si++){
print FILE "Sorganisms[Si]  Scount[Si]\n ";
}
undef @count;
Sname = Sline;
} else {
for (my Si=0; Si < 31; Si++){
Scount[Si] += () = Sline =~ m/Sorganisms[Si]/gi;
}
}
}

print FILE ">>>>>>>>>>>>>>>>>>>> Sname\n";
for (my Si=0; Si < 31; Si++){

print FILE "Sorganisms[Si] Scount[Si]\n ";
}

close FILE;
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4. Priedas

Perl programa skirta serino treonino baltymy kinaziy domenam iskirpti i§ misriy seky.

#!/usr/bin/perl
use warnings;

open( FILE2, "<", "kinazes" ) or
die "Can't open input file 'kinazes.txt' --" . Icfirst(S!);

my Sfile = "domenai.txt";
open( FILE3, ">", Sfile ) or
die "Can't open output file 'Sfile' --" . Icfirst(S!);

while ( my Sline = <FILE2>){
chomp Sline;
my Sname = substr Sline, 0, 35;
my Sstart = substr Sline,37, 3;
my Send = substr Sline, 44, 3;
my $seq ="";
my $find = 0;
Sname =~ s/\s//g;
Sstart =~ s/\s//g;
Send =~ s/\s//g;

open( FILE1, "<", "duom.txt" ) or
die "Can't open input file 'bambam.txt' --" . Icfirst($!);
while (my Sline2 = <FILE1>){
if (Sfind == 1){
chomp Sline2;
my Sle = length Sline2;
Sseq = substr Sline2, Sstart, Sle;
print "Sname>>>Sstart>>>>Send| | | | | |Sle\n";
print FILE3 ">Sname\nSseq\n";
Sfind = 0;
goto STEP;
}
if (Sline2=~/Sname/){
Sfind = 1;
}
}
STEP:

}

close (FILE1);
close (FILE2);
close (FILE3);
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5. Priedas

Serino treonino baltymy kinaziy grupiy filogenetiniai medziai. Sekos medziuose jvardijamos
pagal indekso numerj, ciano bakterijos genomo failo pavadinimg ir identifikatoriy pagal sekos

locus tag.

Grupe A

— 5.GO0EE

—1 4.8454

S.BFTFT

4.6541

_| J-B“F_ij.su
1243 1.3.2EEA

ENEET

— 4.8871

r 51063

4.6

&

_667-nos7524.gbk-057524_RSLE
~47-anamdtld.gbk-N4B5 13330
96- afakm1d3 gbk-A07_AS1R370
“62B-nodul®41d. gbk-SP_RS0T275_
T137-ana28413.gbk-VA RE00420°
“RBA-cylindTA1 T gbk-YI5T_RS0135
513-richehhll.gbk-INTHH_RS09E
75 8- cylindes 505 gbk- RC_RE1G055_
B04-raphdd.gbk-RD_RS11075

13- afawal02.gbk-NABd_13520_
7AB-anacrks33.gbk-NAET_143565_
361-analBB5E.gbk-N4BE 15410
473-nos73102.gbk-PUN_RSD5E35
2-afawal D2 gbk-MABd_04505
763- cplindcs B0 giok- HiC RS1960.
C367-anad0EGE.gbk-NARS 31315
“71-n0s7107.gbk-057107_R513
~23-ana710B.gbk-NAT10E_RSDL
C301-anal0.gbk- NA_RSO7TO00
“546-anad9864.gbk-N480_11185_
714-anad9BE5.gbk-N4E2 0BG
“203-ana7 122 gbk-NALY RS2363
257-dsplilc.gbk-CIRLITC RSO
_704-afaniesBl.gbk-5331 RS01238
C227-anawall2 gbk-AGE0_RS1247
~700-ataniesB ] gbk-931 RS01204
TS F-nos7534.ghk-0S7524_AS0D
G-atawal(? gbk-N4B4_08F15

- _G2Ll-afamdtld.gbk-N4B3 01830

437-anawalld.gbk-Nagg 17355
317-afamdtl 3cul.gbk-NAB1 ODED5
GE5-anaamidl.ghk-H4BE_LGI70_
461 -dspd 10F. gbdk-CIRI 10F_RSD
Ld-afawal 02 .gbk-Nd4B8d_ 15080
A3E-anvwalld. gbk-NAEE_175HD_
318-afamdtl Icul.gbk-NaBL BL510
87-atakmld3.gbk-ALT_RSOIS00
F15-anaddB65. gbk-NAE2 DETRS
5B5-cylind74L 7 gbk-YLST RSHLGY

- A731-nos73102.gbk-PUN_RSDEITE

“E5E-nos753d.ghk-057524_RS11
“128-ana28413.gbk-VA_RSELOGS
“378-nos7120.gbk-CCFL20DELTA
“304-ana7l22. gbk-NACY RS244G
248-dsplilc.gbk-CIR1ILC_RSO
741-anacrks33.gbk-NART OGS40
“5a2-afamdtld.ghbk-H4B3 D2020_
TCGG-anaami®d.gbk-NABG L1G00
“F05-afaniesE1 ghk-831_H501254
T352-anal9B5E. gbk-NAES 11830 _
72-nas7107.gbk-067107 RSLI
4B-anamdtld.gbk-N4B5_I5115_
5032-nas73102.gbk-PUN_RS2E005
721-anadBAGE. gbk-NABI 11545
121-afakmldd. gbk-A07_RS2GESD
570-anaamil3.gbk-HABGE_ L1285
400 anaB0.gbi- NA_RS12520_
793-nasD708.gbk-AZD RS1G085
454-dspd 10f.gbk-CIRI [0F_RSO
FA0-anacrks33.gbk-NAB7_DSE60_
"303-nos7120.gbk-CC F120DELTA
“A60-dspd 10f. gbk-CIRI LOF_RS2
799-raphdd.gbk-RD RS14410
“538-anal9BEA. gbk-NASD_O0IGS_
“E07-cylind7417.gbk-¥L5T RE2724
“74-nas7107.gbk-067107 RE13
~286-nos7120.gbk-CCFLI0DELTA
C377-nosT120.gbk-CCF1200ELTA
“136-ana28413. gbk-VA_RS0EGGS_
“351-anal0R5E. gbk-NABD DESDS
T157-ana28413. gbk-VA_RSI0250
“3B-anamdtld. gbk-NABS_05T10_
“334-afamdtlIcul.gbk-NABL 02855
433-anawalld.gbk-N4BE_1DERS_
528-afamdtld.gbk-H4E3 195ED
537-nodulBa 14 ghk-5P_H513860,
T188-ana?122.gbk-NACY_RS225E

28



Grup¢ B

g :;;_;_

— 74755
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Grupe C

— 5.0038

4.2511

4.1

30



Grupe

D

330-afamdt]l Icul.gbk-N4B1_05155
132-ana28413.gbk-VA_RSOSBAS
115-afakmld3.gbk-AQ7 _RS14415
53d-afamdtld.gbk-N483 14870
1-afawal B2 .gbk-N484_02B40
225-anamnald? . ghk-AG50 _RS1235
28%-nos7120.9bk-CCTL20DELTA
Bdd-noduldd 4. gbk-5P_RS1B3I7S
366-anaiBB5E. ghk-NA4BS 18635
41%-anadl.gbk-NA_RS20315
T8d-nos0708. gbk-AZO_RS207TRD
434-anxwal13.gbk-NA4BE_11420
553-analBB6d. gbk-N4G0_21070,
200-ana¥122. gbk-NACY_RS22B%
£98-afanies81.gbk-331_RS01182
T1B-anad8B6s5.ghk-NaAB2 05300,
£71l-nas7524.gbk-057524 RS20
S0B-nosF3102. gbk-PUN_R532015
E£3-nosFL07.gbk-DEFLOT_RELD

S86-oylind 7417 ghk-YILST_RS1040

4{ 1.6912
1.9548
1.7388
-1 2.669% 1.2845
2.0715
1.165
13351
21628 i,
1_9{_9{4| 1.511%
2.4163 17553
0.B7BS
0.7589
15855
] e —| 1.4896
0.3
Grup¢e E
— 2.8827
—2.503
— 2738 Lo
17588
2.5452
21011
1.5581
—1 3.1385
— 28937 r
{12205
3.0242 | 5|50y
2.6375 0.5282
- 1.7274
2.0642
L—J 24942
15328
2.8151
2.964F
2.3265
1.1881
2.8517
2.4763
11122

0.4

771-cylindcs 505 gbk-RC_RSOTARD
402 - ana®l gbk-NA_RS1277(
101-afakmld3.gbk-AD07_RE03IG25
103-afakmld3.gbk-AD7_RS27ESD
7d43-anacrks33.gbk-N4B7_07725
130-anal3413.gbk-vA_RSDL177S
315-afamdt] Icul gbk-N4B1 00515
G80-afaniesB1.gbk-231_RSO1138
137-ana7122 gbk-NACY_R522{1
484-nos 73102, gbk-PUN_R521435
&E5-nosr524.gbk- 087524 _RS15
GB4-afaniesBl.gbk-831_RS2B0GS
306~ ana®l.gbk-NA_RS10515
146-ana? 3413 ghk-YA_RS14430
430-anawal 13 gbk-N4BE_O7565
254-dspl3lc gbk-CIR131C_RSD
558-anaami3.gbk-N4BE_02215
SBE-cylind 741 7.gbk-YL5T_RS0347
43-anamdt1l4.gbk-N4B5_0BGID
364-anal3B5E.gbk-N4BS_16320,
71%-anal3B65. gbk-N4B2_10650,
751-anacrks33. gbk-N4B7_17350
29%-nos7120.gbk-COF120DELTA
185-ana7122. gbk-NACY_R5204%
10%-afakmld3.gbk-AD7_R523550
23%-anaxwal 02 gbk-AE50_R5S2332
343-anad GBS E gbk-NABG 05255
182-ana7122.gbk-NACY_R51734
528-afamdtld.gbk-N483_DBGTD,
I-afawall2.gbk-N4Bd_04825
523-afamdtld gbk-N4B3_02025
45-anamdt1d. gbk-N4B5_10335
413-ana30.gbk-NA_RS17310
BB-nos 7107 ghk-057107_RS24
304~ ana®l. gbk-NA_RS100GD
323-afamdtl3cul. gbk-NAB1 02830
431-anawalld.gbk-N4BE_DBTES
147-ana? 3413 gbk-WA_RS15125
357 -anaBl.gbk-NA_RS11215

5 5%-anaami33.ghk-N4BE_052595
344-anadGB5E gbk-NABG 05475
485-nos 73102, gbk-PUN_RS21630
240-anawal(2.gbk-AE50_RS24B6
732-anacrks33.gbk-N4B7_01145
322 -afamdt]Icul gbk-N4B1 02135
446-dspd 104 gbk-CIRILOF_RSD
636-nodul3d 14 . gbk-5P_R513250
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Grupé¢ F

_G18-afamdtld.gbk-N483_01140_

Ii s B ngsTLOT.gbk-0ST107_RSLS
1.5233

e 4 (e anat). ghk-NA_RSZ 1805 _
— 2.751% 4| 2.4
e e e s s s e e e e esass D EOegdep 13 1e.gbk-CIA13 IC_RSH

~ _B17-nodul4 L4, gbk-SP_RS04355_

2.402

1.BO0G%

- _5B6-nos73102.gbk-PUN_RS1091D

iauis _54B-analBREd.gbk-N4%0_13805_

2.0ELS e e T (-anad GBES.gbk-N482_21B15_

2.58313 s P - n0s T10T.gbk-057107_RS1T

— L5494

'_-- e LRE-anaF122. gbk-NACY_RE1357
| 05655

- _G0D-oylind 7417 ghk-VLET_RS1G20

1.8473
I— _32B-afamdtlcul.gbk-N481_04435_

0.3

Grupe G

- _4%8-nos73102. gbk-PUN_RS23205
_624-nodul®d 4. ghk-SP_RSOFES
_Ed8-nos 7524 gbk-0875 24_RS02
_246-dspl3lcgbk-CIR1ILC_RSH
_laf-ana2 3413 gbk-vA_RS12BD0G_
_3%0-anabl gbk-NA_RS12015_
_533-afamdtld.gbk-N4B3_14145
_237-anawal 02 .gbk-AE50_RS21TE
_37%-anaB.gbk-NA_RSHI285_
_G3B-nodul®dl4.gbk-5P_RE1IRTE
_A3%-anawal 13.gbk-N4BB_17585
_BDS -raphd®. gbk-RD_RSOSEES_
_A%-anamdtld gbk-MN4BS_15565_
_3BE-ana®l.gbk-NA_RS0SE0D_
_Sdd-anal3EEd ghk-NaSd_DBETD_
_T-nosF107.gbk-0ST107_RS1E
683 -afaniesBl ghk-831_RS011E1
_1l-afawal 02.gbk-M4B4_12355
_625-nodul®d 14, gbk-SP_RSOFRED_
_260-dsplilegbk-CIR131C_RSH
_ADE-anaBd.gbk-NA_RELETTO_
765 -cylindcs 505.gbk-RC_RS11B30_
_720-anad 3865 . ghk-N4B2_ 10005
_dd-anamdtld.gbk-N4BS_0GRES
_Ad7-dspd 1. gbk-CIRILOF_RSD
_733-anacrks33.gbk-N4B7_01150
_118-afakmldd gbk-ADF_RS210ES
_33%-anal3R5E. gbk-N4BS_OOGRS
_ldl-ana28413.gbk-¥A_RS13580_
_261-nos7120.gbk-CCT1200ELTA
_5d0-anal3E6d ghk-N4S_01530
_5E8-anaamiS3.gbk-N4BE_12550
_335-afamdtlIcul.gbk-N4B1_13735
223 -anxaal 02 gbk-AE50_RS1073
_723-anadBE65.ghk-N4B2_12830
_33B-anal385E.gbk-N4BS 00025
_120-afakmld3.gbk-AD7_R52348%
_53-afakmld3.gbk-A07_R519225
_AEE-nos73102.gbk-PUN_RS03515
_310-riche.gbk-INTRC _RS156
_17%-anaF122 gbk-NACY_R51146

-1 4.85%5

0.5
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Grup¢ H

2.6

] 2.714&

2.BGRT

2.3%43
1.5721

2.5032

2.2871

—| 2.5556

0.4

SE1-anaami%l. gbk-N4BE_07345
2B7-nos7120.gbk-CC7120DELTA
482-nosFI102.gbk-PUN_RS113B0
488-nos73I102.gbk-PUN_RS17520
151-ana2®413. gbk-Vid _RS17120
346-anad BE5E. gbk-H4ES_DE170,
464-nos731102.gkk-PUN_RSD1505
337-afamdtlIcul.gbk-N4B1 19660,
168-ana2 413, gbk -4 _RS2B520,
481-nos73102.gbk-PUN_R515345
158-ana2 8413, gbk -V _R5S22B00
26B-nos7120.gbk-COT120DELTA
A73-anadBE5E. gbk-H4ES 26560,
266-n0s7120.gbk-CCT120DELTA
267-nos7120.gbk-CCT120DELTA
1E60-ana2 3413 gbk-Vid_RS22E7D
350-anadBE5E. gbk-N4ES _DB525
34%-analBB58. gbk-N4ES_O7EED,
482-nos731102.gbk-PUN_RS20545
4530-nos731102.gbk-PUN_RS150B0
125-ana2%413. ghk -V _RS003I1S
274-nos7120.gbk-CCT120DELTA
1EB-ana2 3413 ghk-Vid_RS27920
GBl-afaniesBl gbk-931_RSO101E
£12-nodul®dld. gbk-SP_RS02970,
135-ana2®413.gbk-Via _RE0E185
15B-ana2 %413 gbk-Vi& _RS20815
IGB-anadBE5E. gbk-N4ES 22755
287-nos7120.gbk-CCT120DELTA
362-anadBE58. gbk-H4ES_ 15870
278-nos7120.gbk-CCT120DELTA
5 BG-cylind7417. gbk-YLST_RS0164
156-ana2 %413 ghk-Vi& _RS1GG05
34B-anadBE5E. gbk-N4ES_07015
478-nos731102.gkk-PUN_RSDELBD
81-nos7107.gbk-08F107_RE25
354-analBE5E. gbk-N4ES 12715
221-anawal02. ghk-AG50_RSIES1
F75-cylindes505.gbk-RC_RSD25ES
4B5-nos73102.gbk-PUN_R5133E5
BE-nos7107.gbk-0S7107_R523
271-nos7120.gbk-CCT120DELTA
A72-analBE5E. gbk-N4ES_25815
2B5-nos7120.gbk-CCT120DELTA
TEA-nosO70E.gbk-AZD_RS12685
276-nos7120.gbk-CCT120DELTA
£2-nos7107.gbk-057107_RS1D
ldd-ana2®413.gbk -V _RS14210
265-n0s7120.gbk-CCT120DELTA
142-ana28413.gbk -V _RS14120
262-n0s7120.gbk-CCT120DELTA
TE-nos7107.gbk-087107_R515
153-ana2 413 gbk-Vi4 _RS1B155

Grupe [

-1 4.1833

— 2.8331

3.3825

2{8254

458-dsp3 10f.gbk-CIRI 10F_RS2
27-ana¥108.gbk-NAT10E_RSD1
4EE-nos73102.gbk-PUN_RS04450
243-dsplilc.gbk-CIR131C_RS2
423-anawalll gbk-N4BE 01835
18- afawal02.gbk-N4B4_15480
£43-nodul®d14. gbk-5P_RE17H10,
T80-nos070E. gbk-AZD_REDGEAD
320-afamdt] Icul ghk-N4B1_D1645
526-afamdtld. gbk-N483_08425
3B1-anabl ghk-NA_RSD1450,
206-anaF122.gbk-MACY R52517
F11-anal3B65. ghk-N4B2 03240
EE0-nos7524.gbk-057524_RS12
SEE-anaami33.gbk-N4BE_11560
TO7-afaniesBl.gbk-%31_R501254
742-anacrks33.gbk-N4BT 06545
T5-nos7107. gbk-087107_R514
53%-analdB6d. gbk-N4%0_01215
224-anxwald2 gbk-AG50 _RS11ED
35-anamdtld.gbk-M485 00550,
SB1l-anaami33.gbk-N4BE6_24510
341l-anad3E5E.gbk-NABS 02 7ED,
152-ana23413. gbk-WA_RS17O00,
2BB-nos7120.gbk-CCT120DELTA
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Grupe

J

—| 2.3283

04428

228-anawald2. gbk-AG50_RS1275
333-anatl.gbk-NA_RSOBS3D,
443-anawalll.ghk-N4BE_20645
1BB-ana7122 ghk-NACY_RS1&0T
300-nosTF120.gbk-COT120DELTA
E66-nos 7524 gbk-D57524_RS1E
15-afawall2. gbk-Na4Bd_15085
£34-afaniesB1 gbk-831_RSOL1GE
51B-richehh{].gbk-INTHH_R502E
T2G-anadBBEG5.ghk-N4B2 15385
312%-afamdtl Icul. gbk-N4B1_D50ED,
421-anawalld.gbk-N4BE_017ED
580-anaami33.gbk-N4BE_13015
21&-anawald2.ghk-AE50_RE02GE

5 76-anaami33.gbk-N4BE_LE6315

£42-nodul3d 14 gbk-5P_RS16710

-1 2.4685
H 2.0575 L6318
1. B56
1.5781
La7rr
2.083% 17587
[1.{}3"{}2
L&711
1.53B6
0.3
Grupe K
2.1181
L9087
13838
33838 1.5243
— 2.1&51
24447
1.7303
1.5815
2617
2.0552
2.781

2.0726

1.1766

2.3086
1.919%
2.8307
2.4081
2.0324
2.0159%
0.4

5%-nos7107.gbk-057107_RSDT
Fd4G-anacrks33. gbk-NABT_12605
FP8-nosOT0E gbk-AZ0_RSOE115
134-ana28413.gbk-vA_RSDEE1D,
3I70-analBE5E gbk-NABS_23045
E7d-nos 7524 gbk-D8F524_R522
£15-nodul®d14.gbk-5P_RE04205
E6d-nosF524. ghk-057524_RS14
B0~ cylind 7417 gbk-YLST_RS2446
1E2-ana7l22.gbk-NACY_R51285
200-nosF120.gbk-CCF1200ELTA
B2-nos7107.gbk-057107_RS1G
537-afamdtld.gbk-N4B3_17170
503-nosF3102 ghk-PUN_RS232E0
F22-analBEES gbk-N4B2_11EED
1EE-ana7122. gbk-NACY_RS1380
448~ dspd 10f. gbk-CIRILOF_RSH
25-ana710E.gbk-NAT10E_RSDL
1B3-ana7l22 ghk-NACY_RS1314
£16-noduldd 14 gbk-5P_RS04350,
24-ana7 108 gbk-NAT10E_RSOL
415-ana®d.gbk-NA_RS17BED,
583 - oylind 7417 ghk-¥LST_RS0F74
136-ana7l22.gbk-NACY_RS2155
E03-cylind 7417 gbk-YIST_RS223%
433-nosFI102 ghk-PUN_RS20E15
223 -anawall2 gbk-AE50_RS10EG
562-anaami®3.gbk-NABE_0B385
GB2-afaniesB1.gbk-331_RS01020
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Grup¢e L

&1%-nodulBd L4 gbk-5P_RS05145

505-nosF3102.gbk-PUN_RS25700

435-anawall3.gbk-N4BE_ 13110,

2B0-nosF120.gbk-COT120DELTA
S0-anamdtld.gbk-NA4B5_ 18550
334-afamdtl3cul.gbk-N481 03135
B-afawal®l.gbk-N4B4_0B725
35B-anal 3856 ghk-N4B3_L4GED
F2%-analBBG5 . ghk-N4B2_LEGAD
5 30-afamdt1d.gbk-NAB3_(5555

- 3.4145
547-analB86d.gbk-N480_12715

752-anacrks33.ghk-N4BT 17710

153-anaF122 gbk-NACY RE1754

F53-anacrks33.gbk-N4BT_22820,

&0%-nodul®d L4, gbk-5P_RSD1255

Sd-anamdtld.gbk-N485_21725

123-afakmld3.ghk-ADT_RS25700

Grupe M

11%-afakmld3.gbk-AD7 _RS21345
345-anal 358 ghk-N4B3 05480
LES-ana7122. gbk-NACY_RELGT2
217-anxeal 02.gbk-AGSD_RE0324

"""" 130-ana7122.gbk-NACY _RSLGTS
13073 o474l
T 585 -cylind 7417 gkk-¥LST_RS1040
0.3614
552-nos7524. ghk-057524_RS0T

&7-nos7107.gbk-087107_R513
?s%ﬂ-anawalﬂ-z.gbk-nﬁsﬂ- RE055S
GB7-afaniesBl.gbk-%31_RSD1OEE
572 -anaami33.gbk-N4B5_14020
S0d-cylind7417.gbk-YLST_RSD7EE
5E3-anaami33.gbk-N4BE_DE435
E75-nos7524.gbk- 057524 _RS22
463-nos73102. gbk-PUN_RSOMMS
150-ana2 8413 gk -VA_RSLE7LD,
205-n0s7120.gbk-CC7120DELTA
B6-nos7107.gbk-087107_R513
651-nos7524.gbk-057524_RS0E
GBE-afaniesBl gbk-031_RSB1OE1
73-nos7107.gbk-087107_RS13
474-nos73102.gbk-PUN_RSDEITS
305-riche.gbk-INTRC_RSD57
................................................................................ 30-ana7108.gbk-NAT10E_RSD1
N 11}'_afakm1d]gbk_nu? RS2 5000
T T3 b 283-nos7120.gbk-CCF120DELTA
.................................................................................................... 791-nas0708.gbk-AZO_RS18455
.............................................................................................................. 163-ana28413.gbk-VA_RS24515

—| 2.3883
.............................................................................................................. ]?E_a“a]ggsngbk—uﬂng 27970

L5006

- 3.237

2.3308

24838
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Grupe N

2.303%

114-riche.gbk-INTRC_RS246
172-ana7122.gbk-NACY_RSD347
A1E-anall.gbk-NA_RS20710
57-nos7107.gbk-DE7107_RS05

-1 3.576

3.4584 —| 2.8263

2.5301
3.304%

2.654
0.4
Grupe O
—
0.8753
1.88584
11048
- 20358 -
—| 1.B75
—1 2.08B6
0.3

252-dspl3logbk-CIR1I1C_RS2
515-richehh{l.gbk-INTHH_RSOEE
65-anadBE5E.gbk-N4BS_ 16700
d-afawal 02.gbk-N4Bd4_05250,
524-afamdtld.gbk-N4B3_D5475
73%-anacrks33 . gbk-N4BT_04B05
£33-nodul3414.gbk-5P_RS10ETS
EF7-nosT524.gbk-0O57524_RE2S
264-nos7120.gbk-COT120DELTA
453-dspd 10f. gbk-CIRI LOF_RSD
30%-riche. gbk-INTRC_RS172
GB%-afaniesEl.gbk-931_RS2BS1D
S4%-anal3B6d.gbk-NAGD_15815
571-anaami33.gbk-NA4BE_13455
23-ana710E. gbk-NAT10E_RSOL
12%-ana2 3413 gbk-vA_RSHL100
3d-anamdtld.gbk-M4B5_00IRD
426-anamall3.gbk-N4BE 051325
211-ana7122.gbk-NACY_RS277E
792 -nosO70E.gbk-AZD_RS1BEZS
727-analBBE5.gbk-NAB2_16105
42-nas7107.gbk-DS7107_RS2E
465-nos7I102. gbk-PUN_RSDL7SD

250-dspl3lc.gbk-CIR13LC RS2
340-anal385E.gbk-N4BS_01520
Fid-anacrks33.gbk-N4BT_ (2125
G8-afakmldl. gbk-AD7_RE01505
Fhd-cylindcs 505, gbk-RC_RS13360,
167-anal®413.gbk-vaA_RS27015
£35-nodul®d 14.gbk-5P_RSL1370
B02- raphd®.gbk-RD_RE11475
£80-richehmD 1. gbk - INTHM_RS00T

411-anabl. gbk-MNA_RE2I7HD
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6. Priedas

Serino treonino baltymy kinaziy identifikuoty domeny grupiy filogenetiniai medziai. Sekos
medziuose jvardijamos pagal indekso numerj, ciano bakterijos genomo failo pavadinimg ir
identifikatoriy pagal sekos locus tag.

Grupe A

0.5545

0.B444

| 5.0853
0.7006
0.6653
— n.6118
[ 01242
0.4048
| o110
0.484
0.66 |
| s.012
0.3936
0.5441
—| 0.385
[ o120
0.4543
0.6027
] &.7l4l Ia.lzaa
0.75h2

—| 6454

XY

0.6582

05824

0.521% 02822
04709

| 0.7344

0538
0.527%

I—{ 06329

07463

0.2

281~
168~
178~
627
205~
730~
702~
727~
AT 7~
160~
200~
158
1B1-
156~
180~
728~
153-
151~
204~
142~
168~
16~
G5~
641~
144~
653~
158~
182-
723~
562~
2B~
135-
184
656~
S1E-
425

anay122 gbk-NACY_RSO1BSS
ana2B413.gbk-WA_RS2E8520
anal3BE5E gbk-N4ES_0GETD
nos7107.gbk- D57 107 _RS10S
anai3B5E.gbk-N4ES 27285
nos73102.gbk-PUN_REZ0E15
nas 73102 gbk-PUN_RSOLTSD
nos 73102, gbk-PUN_RS1S0E0
cylind7417.gbk-YLST_RS02325
ana?3413 gbk-WA_RSIZETS
anai3B5E.gbk-N4ES_ 23140
ana2®413.gbk-WA_RS22ETD
anal3B5E gbk-N4ED_0E52S
ana2®413 ghbk-VA_RS20250
anai3B5E.gbk-N4ES_0TEED
nos73102. gbk-PUN_RS20545
ana2®413. ghk-VvA_RS1B2310
ana2B413.gbk-WA_RS17300
anal3BE5E gbk-N4ES_IE5ED
ana23413 gbk-VA_RS14180
anai3B5E.gbk-N4ES (0825
nos 73102, gbk-PUN_RSHESED
nosd70E.gbk-AZ0_RS14215
nos7107.gbk- D57 107 _RS172
ana2®413 ghbk-VA_RS14400
nas7107.gbk- 057107 _RS245
ana2 3413 gbk-WA_RSIIEQRD
anai%85 8. ghk-M4BS_(B5G5
nos73102.gbk-PUN_RS13485
noduldd 14 gbk-SP_RSEIIAD
nos73102. gbk-PUN_RS13345
ana2®413.gbk-WA_RS0S385
anal3B5E gbk-N4ES_ 15850
nos7107.gbk- D57 107_RS26E
cylindcs 505, gbk-RC_RSD 1900
anawalldl.gbk-AGSD_RS1OG0D

75~ _afaniesBl gkk-331_RSO10207

51~
125~
186~
T20-

anaami%3.gbk-N4BE_0B355
ana2®413.gbk-WA_RSHL415
anal3B5E gbk-N4BS_ 13635
nos 73102, gbk-PUN_RS11800
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T _539-_dsp310f.gbk-CIRIL0F_RS0L
. _541-_dspa10f.gbk-CIRILOF_RS0L
- _545-_dspa10f.gbk-CIRILOF_RS0L
_546~_dsp310f.gbk-CIRI1OF_RSDL
_542-_dsp310f.gbk-CIRILOF_RS01
- _552-_dsp310f.gbk-CIRIL0F_RSOL
- _E50-_dsp310f.gbk-CIRIL0F_RSOL
_547-_dsp3 10f.gbk-CIRI LOF_RS01
_548-_dsp310f.qbk-CIRI10F_RSDL
_556-_dsp3 10f.gbk-CIRI LOF_RS01
- _548~_dspa10f.gbk-CIRILOF_RSOL
- _E57-_dspl10f.gbk-CIRIL0F_RSOL
_554-_dsp310f.gbk-CIRI1OF_RSDL
_543-_dsp310f.gbk-CIRI1OF_RSDL
_544-_dsp3 10f.gbk-CIRI LOF_RS01
[ A7~ afamdtldcul.gbk-NAg1 05195
L1E%-_sfamdt]d.gbk-NABI_01140
'31f1?-_afmalﬂz.gbk-ﬂdld_lEZZS
0.1808 WD _anawall3.gbk-N4B8_01300

Grupe C

GEmiy T J366- anaami93.ghk-N4BE_17430
0.3246 4@-““------------------- _424-_anawal02.gbk-AG50_RSHI245
_BB-_afanies81.gbk-831_RSOL1766

_2B0-_ana7122.gbk-NACY_RS16720
_370-_anaamig3.gbk-N4BE_24510
- _437-_anawal02 gbk-AGED_RS14G10

0377

© _246-_anal9B65. gbk-NAB2_16105
- _318-_anaB0.gbk-NA_RS10030

0.07

— 1.2443

4{ 09285

1.1053

- _2B1-_ana7122 gbk-NACY_RS16750

. _752-_nos7524.gbk-0S7524_RSOTL

 _753-_nos7524.gbk-057524_RS0TL

|- _El-_afaniesB1.gbk-531 RS010847

D827 36-_afakmldd.ghk-AD7_RS23725

353-_anaamid3. gbk-N4BE_09480

0.0782
Lol e 436~ _anawal02.gbk-AGSD_RSDE280

612-_nosO708.gbk-AZD_RSLEE2S

e 300 ana710B.gbk-NAT10E_RS012
0. 3068 0.1548
s k- ana7 LOE.gbk-NAT108 _R5012

- _701-_nos73102.gbk-PUN_RSD1505

04883 0.3628 - _150-_ana28413. gbk-\A_RS17120

0. 1464

- _177-_ana39B5E gbk-NABS 06170

776~ _nasT524.gbk-0ST524_RS232

_783-_riche.ghk-INTRC_RS1143

- _3B-_afakmld3.gbk-AD7_RS23485

1.1584

0.GEBE I

0. 886 Sfanies 1 ghk-931_RS010BGE

0L naamitd. gbk-MABG_ 14555
0.3104 G.0021
425~ _anawal02.gbk-AGSD_RSDSSS0

- _2B2-_ana7123.gbk-NACY_RSIETES

0.3804

[ 163~ ana28413.gbk-VA_RS24E7T5
I 00648
0.3554 o 0B~ _anal3B5E.ghk-NA4BS_2BOL0
e BB _oylind 7417 gbk-YLST_RS10405

~ _T12-_nos73102.gbk-PUN_RSDES2S

- _ABS-_cylind7417. gbk-YLST_RS10400

0.2
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Grupe D

— 4.2104

-1 4.3745

H 4.3202

15482

— 2.B10%

— 2.7032

2.9958

— 2.5451
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Grup¢ E

. _266-_ana7122.gbk-NACY_RS09290
S35 -507-_eylindes505.gbk-AC_RS11830
- _782-_raphd8.gbk-RD_RSLOGID
- _7-_atakm1d3.gbk-AQ7_RSO1125
74-_afaniesB1.gbk-331_RS010189
336-_anatl. ghk-NA_RS17045
_167-_ana28413.gbk-VA_RS27920

1.8435

e B E]

1.726

_172-_ana39R5E.gbk-NABS_02780
585-_nodulddld gbk-5P_RS13250
_654-_nosT107.gbk-DS7107_RS247

L0

284-_ana7123.gbk-NACY_RS17545
338-_anatl. gbk-NA_RS17515
_483-_cylind7417. gbk-YLST_RSO7745
_147-_ana28413.gbk-VA_RS15130
_175-_analBR58.gbk-N4BD_05475
_13-_afakmld3.gbk-AOT_RS1ETAS

1.1554

1.1751 — 0.B233

17822

_39-_afamdtl 3cul gbk-N481_02135
_372- _anacrks33.gbk-NABT_01145
_402-_anamdtld.gbk-N4B5_05710
_323- _anad0. ghk-NA_RS11220
349-_anaami®3. gbk-N486_05300

- _A47-_anawal02 ghk-AGSD_RS24E60
_732-_nos73102.gbk-PUN_RS21630

08771

_733- _nos73102.gbk-PUN_RS21635
_5B6-_noduldd14.gbk-SP_RS1IB60
_2B9-_ana7132 gbk-NACY_RS22585
_130-_ana28413.gbk-VA_RS0IE4S
196-_anadBB58. ghk-NABS_1ET00
41-_afamdtl Jcul gbk-N4B1_02855
_65-_afamdt1d.gbk-N483_09580
_238-_anadBRG5.gbk-N4E3_10805
A60-_anawall3 gbk-NABE_L0BES
307-_anatl.gbk-NA_RS03825

2.1873

Grup¢ F

328-_anall.gbk-NA_RS13440

514~ _cylindes505.gbk-RC_RSOELTS

455~ _anawall3 gbk-NABE_DBTES
_337- _anatD.gbk-NA_RS12785
©_A0-_afamdt] Jcul gbk-N4B1_025930
_3B4-_anacrks33.gbk-NABT_10165
392-_anacrks33.gbk-N4E7_17710
_78~_afanies81.gbk-831_RS01033%
_105-_afawal 02, gbk-NdB4_D5250

- _33-_afamdtl 3cul. gbk-N481_0O56S
60-_afamdt14.gbk-N4BI_05475
_10-_afakmld3 gbk-AOT_RS0IZE0
318-_anatl. gbk-NA_RS1O115

766-_nos7524.gbk-0S7524_RSLEG
479~ _cylind 7417 gbk-¥LST_AS04245
_3B7-_ana7132 gbk-NACY_RS21550

0.3

- L8256

- _558-_noduld414. gbk-SP_RSD1525
“110-_afawal02.gbk-MAEd_DEESE
“415-_anamdtld.ghbk-N4E5_10605
“464-_anarwalld.gbk-N4E8_15115

249-_analB865.ghk-N482_11E15
53— _afamdtldcul.gbk-N481 13705
_&7-_afamdt14.gbk-N483_10030
220- _anadB864.ghk-N430_11005
619 _nas7107.gbk-DS7107_RS0I0

0.3328 T123-_ana2®413.ghk-\A_RSO00E0

— 0.4083 "180-_anal8B5 E.ghk-N4BS_14E10

0.45TT 569 _noduld414.gbk-SP_RSDSERD
T “2B5-_ana7122.gbk-NACY RSLTE4D

_T43-_nas73102 gbk-PUN_RSIDI10

0.2
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Grupe G

- _586-_nodulldld gbk-SP_RS20580

1.3253

_585—_nadulBa 14, gbk-SP_RS205TS
_582-_nodulBd 14, gbk-SP_RE17010
. _27B-_ana7122.gbk-MACY_RELE510
_711-_nos73102.gbk-PUN_RE21435
_7E5-_nos7524.gbk-057524_RS152
- _624-_nasT107.gbk- 057107_RS0AS
- _AB4-_cylind 7417 gbk-YLST_RSOTELS
_2BB-_ana¥122 gbk-NACY_RS22010
- _274-_anaT122 ghk-NACY_RS13145
- _254-_ana?l0E.gbk-NAT108_RSD1L
_256-_ana7108.gbk-NAT108_RSD11

0773

0520

10066

— 1.4541

Grupe H

_258-_ana7LOE.gbk-NATL0E_RSO11
- _257-_ana7108.gbk-NA7108_RSD11
_4%4-_cylind7417.gbk-¥LST_RS24310
. _487-_cylind7417.gbk-¥LST_RE27245
_BAT-_nosT107.gbk-DST107_RS199
_565-_noduld1d.gbk-SP_RS04350
_566-_nodultdld gbk-SP_R504355

- _134-_ana28413.gbk-VA_RSO9185
_202-_ana3985 8. gbk-NABS_24550
_775-_nos7524.gbk-0S7524_RS221

- _741-_nos73102.gbk-PUN_RS28470
_275-_ana7122.gbk-NACY_RS13150
_352-_anaami0d_gbk-NABE_DEAI5

© _430-_anawal02.gbk-AG50_RSLOTIS
- _1B7-_anacrks31.gbk-N4BT_12805

0.5351 lzr_uaﬁ{j _210-_ana39864. gbk-NA80_00155

_340-_anaB0.gbk-NA_RSLEI00
_242-_anad9865. gbk-NaB2_12830

L J1 77

_267-_ana7122.gbk-MACY_RSOETL0

_26B-_ana7122.gbk-MACY_RS0ETLS

0.2

— 2.363

- 313~ _anaBl.gbk-HA_RSOTELD
314~ "ana®l.ghk-NATRSDTELS

X M
icheth0 L gbk-INTHH RS07EE
= _richehmi1.gbk-INTHM RSD16%
-_ana2dd1l3.gkk-VA RE1A120

7624 RE0
k- VA RSTIEE0
bk-NABG 01520

C71I0DELTA

SODECTA-
FODELTA-
SODELCTA”
ZODELTA”
SODELTA-
SODELCTA”
ZODECTA”
SODELTA-
S8BT
1.7456
SODELCTA”
ZODELTA”
SODELTA-
S SODECTA”
ZODELTA”
IODECTA-
2ODELTA”
SODELTA-
SODELCTA”
ZODECTA”
SODELCTA-
SODELCTA-
ZODELTA”
IODECTA-
2ODELTA”
SODELTA-
SODELCTA”
ZODELTA”
ZODECTA-
300
SODELCTA”
ODELTA
L.a0g JODELTA-
SODELCTA-
SODELTA
Re2LEll
{ RE11765
702125
bk -NABT 15225
14870
12405
i -NARE TB2GD
A_RSO1TI0

g5 18580

B-02060

B2 11545

RSDI1GAEE
k-N4RG 13285

RE2GE5D

0 REI2GAD

RE17EED

0.3
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7. Priedas

Serino treonino baltymy kinaziy identifikuoty visy domeny bendras filogenetiniai medziai.
Sekos medziuose jvardijamos pagal indekso numerj, ciano bakterijos genomo failo pavadinimg ir
identifikatoriy pagal sekos locus tag.
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