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Supplementary Table 1

Sequences of the four possible adhesins specific to L. garvieae 21881

>contig00042 complement(5326..8865) 1179aa (PF06458)
MESKNYKKILKSVLVCGAAIMSMTTINALADETEPLONFTQQMDSMDNTEASNFLRSYGL
RNGTVAGSKVSVSRTSSGFTVONPKENVESFTANWITDTSKIKLTVSNAFYVNTPIEFSF
KIKQPLAKGEELLIPLNITGTIFNSSSSYTYEGNITQONNGTNYTSQDGSFSYNYDNKTGN
LKVKALDDRGLTDYSGLTLFLNNNWIPVPLRENPMPLKGGVAGNYGAKGSGATVKVKVGD
KETSETLTNTADIDFTTTLQAYNNDIFGKGAEYTTQKTASSSTNFLANFPLINQLKKGKT
KNLLDESMNHYEVKVVSNAKFKNEEDIFKGLSIETYIPIGSSSSGAPITAIAQNATVDKF
PEFKSVIKNASYDKEKQIFSFDLSNKKTDWQALGADLLONEAYGSSNGKERAAWITDYLK
AMANGNVDONTTFSSYYPVNSVSFVPVNNNFSLKVDVTVTNSLSKAKTTNHIIVDPVKAG
NGDTTKAAVQLQLMDSEGNPIGELQTPSYYGSGDAYTVTPPVIKGYRLLNVNPQSLIDKL
GITNVVDQOGKFDSSNIGNIYNVVYEYVKEVPLTYSVIDDTTGETLEEHQDLATGALNQE
ANTIKENQDKLKALQESYKSKGYLLGNIENGNLPVPTDEKGYNVTLHLSHDAHKAVIDGKS
KTITQTVHYQGAGNETPEDNVQTLTFTSKITQTIDSVTQAVLSEEAPVWSEQQTTAKVTT
PQIKDYEADQAVVEGSTFTHDNSDKKVTVTYKSTLAPLTYTIVDDTTDKTLEKEVDFAMG
TVGEEVNTSDNQEKLKQLIKSYTDKGYLLGNSENADLPTPKDNTGYTITLHFTHATHEQV
VDGETKKVTQTIHYQGAGNETPEDDVQVLTFTSKITQTIDNVTHRVLAEAKPVWPEQQST
RAVDSPTLKDYAADKESVPSMNYNYDSEDVVLEVNYSSTIAPITYSVIDDTAGKTLEDKK
DFVMSHVLEPINTSENQDKLKSIAKSYTDKGYVLGNIENEELPVPGDTKGYDVVFHLTHG
TSEKVIDDESKTVTQKIQYKGAGAKTPEEDIQKFVFTSTLTQTIDDVTGDVVSTSGPTWS
DNQHSKAVKTPEIDGYSSDIDTVKSYDYDHEAKDKTITVSYKEVPPVVKEVKKVVKNILP
OTGTEAEIGLAFTGAALVLIAGALYVKSKLRKESIKNDD

>contig00042 complement(39668..43489) 1273aa (PF05738)

MKKQHKIRQLTKALTEKKLSHFSMRKSGKRWITRSAIVLALAGGTGLIAVINPSLISTVA
YALTLPPGNTQIGSIGNAPVIQTSNNNFSTMQPLFDSLTGTIQPEYIVGDTQDGTGGKPV
AWNSSTTYAGTAISNANSLVNGANGLSYDTIHYGMGISDGFQDNDKFNYVSKGQEINIKN
IGTAYNVKTGKNVPIGMAVKINDATYYDSTTSSSPRNVFGDGFRLLVGARNNGGTITLGY
MVSMDGIPNSGSGQGNEGGGSGGSGGDAIGAASGIPESVRGTISLYDMDTKONLPASTIM
AMKVSDIDAGQSAQLSNGALGYIVSKPTNLELRDNILTAKGNDTVVGDSANLNANSYIAL
YNGSSTALNFVDTNGNQGQGSIIQAVFGNLGSTSPHQSLGYIEIDKTTIQYGKDLPNNLY



DFODISFDVLDSTGKKVDTLKLDSSGKSVKSKGLPPGKYTLHETSGKWSSTGQTVLPDFT
VEVKAGDTTTAKPKNTAVTGEITIKKSGVESGDAMWNENYTLEGTTFKLTSKTDGKTYTA
VIGKESNGEWKTTVKDLPLGTYTIEETKASPGFTNTFEKKEVTLSYKDQHTEIVFGETKG
TNQEVKGENTLKKSDNETGTDONGKGVLKTAKYAYFHDDDSTGSSPHKKGDPVKWSEKPA
PKLLAGEVVHSAIIGGNPVSYGDNVVIEIDDESLSIALGNLPAGKYKVREVDAGEGYVTD
PTEHKFEIQKODDKTONIVTPESSSKEQLIKAKITLDKMVTLPDSQGGSGYNGIEFTAEP
MEGTVADPVKFVTGVNPNTGDDGYASQELAYGDWKVSETKGVEGYEDVKPVYIHMETDTE
KDILTISASYYEDFSKPFSKRTFSLKDSSTESNPNGEGTVGEVTPEVPTISLSTIHFNDN
PTPEKVPSIDIEKANDKIPEPGEGNHKDKDNNGGENDRDTPDTALEVESGKSTAIKFRFT
NNGTEALTHLKVSDKTIEGGISIKDPAWFFNGEKLSTNKDGELVTKDGKLLVLQPDEFVT
GEGTLPELSDGKLHGDEVSVSGVGVESGKEVGDEDKWYGKPKEEVPSIDIEKADSKAPEA
GEGNHKDKPNNAGENDHDTEDTAKELEENKATEIFFKTTNNGTEPLTHLKIVDKTIAGKA
NVKNIKLTYKEKPLKVNKDGELTTEDGKLLVLNPGETIEGKGTLEGLAAGDIHGDNVTVD
GVGVHSGKKVGDDDNWYGKVTPKTPEQPKNNIFNISLPKTGMKAQTILTAIAAVIVVIVA
GLGTFFYRKNKMK

>contig00026 complement(51658..52068) 136aa (PF06458)
VTFTRQVSTDTVTGEKTYGSWSADQSFAAVTSPVIKGYTPDQAEIGAQTVSGDASDLDFT
VIYTKDAPTKPVNPSQPTTPAKPVQAGQAAATNFVDQRLPOTGETDQQHMTLSGLLLLAM
SSVLGLFGMTKRQRKE

>contig00049 complement(2350..3180) 276aa
MKKTLIAGLILVTVSIGVQASADSINGYQVTLTDSNTAIGKNGLIWHNDGGTWYADDGSE
NGFIAPDKPEIPAIKTPKIPESTAKPIVPHKVLPEQKIPTKLLTVDTTDNIPGEVVNVPQ
HIEQLTPPNPNVGAHLDAPQHTIEKAPKPIKQNIPEPTAVKNLTEKPKINKNSSSTVRIIE
PKKLDNSVTHYSIPSDTEQEIKKAKNDTHVATLTPKTQAVLTTLGTGMKSSPTRTYQAKG
TPLPATGEDDTMTYVVLGMSSIVGAAVLALYLQRNS

* The LPxTG-type motifs are highlighted in blue.



