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Banco de Dados dos Genes Pertencentes ao Sistema de Secrecao

Tipo VI Presente nas Espécies do Género Aeromonas

Resumo

As espécies do género Aeromonas sao bactérias em forma de bacilos gram-
negativos e muitas sdo patégenos humanos. Com o advento das novas técnicas de
sequenciamento, este género tem sido melhor pesquisado. Dados genéticos sdo
introduzidos diariamente em uma rede de banco de dados, porém nem sempre Sao
verificadas a veracidade e a qualidade desses dados. Assim, informacfes duvidosas
podem ser propagadas, levando a resultados e conclusdes erradas. Dadas essas
dificuldades, foi criado um banco de dados para o sistema de secrecao tipo VI em
Aeromonas, a fim de facilitar a busca, analise e aquisicdo das sequéncias proteicas
pertencentes a esse sistema que esta relacionado diretamente com viruléncia. Para
a construcdo do banco de dados foram obtidos os genomas das espécies de
Aeromonas depositadas no NCBI. Esses genomas foram anotados pelo software
RAST e as sequéncias comparadas com a espécie referéncia Aeromonas hydrophila
SSU. A anotacdo automadtica realizada no RAST mostrou que das 115 espécies de
Aeromonas, 72 apresentavam o sistema de secrecéo tipo IV. O banco de dados esta

disponivel publicamente em http:// http://bio.seita.co.

Palavras-chaves: Sistema de secrecao tipo VI; Aeromonas; Viruléncia.

A database of genes belonging to the type VI secretion system in species of

genus Aeromonas
Abstract

Species of the genus Aeromonas are gram-negative bacteria and many are human
pathogens. With the advent of new sequencing techniques, this genus has been
better investigated. Genetic data have been introduced into a database network on a
daily basis. However, but the truth and quality of this data is not always verified.
Thus, doubtful information can be propagated, leading to misleading results and

conclusions. Given these difficulties, a database has been created for the type VI



secretion system in Aeromonas, in order to facilitate the search, analysis and
acquisition of protein sequences belonging to this system, which is closely related to
virulence. In order to do that, we obtained the genomes of the Aeromonas species
deposited in the NCBI. These genomes have been annotated by the RAST software
and the sequences compared to the reference species Aeromonas hydrophila SSU.
The automatic annotation performed by the RAST showed that of the 115
Aeromonas species, 72 had the type IV secretion system. The database is publicly

available at: http://http://bio.seita.co.

Keywords: Type VI Secretion System; Aeromonas; Virulence.

1. INTRODUCAO

As espécies do género Aeromonas sado bactérias em forma de bacilos gram-
negativos. Muitas delas sao patdogenos humanos capazes de causar uma variedade
de infeccbes que vao de gastroenterite a septicemia, sendo frequentemente
associadas com diarreia (JANDA; ABBOTT, 2010; PARKER; SHAW, 2011).

No pais ainda existem poucos estudos (HOFER et al., 2006, GUERRA et al., 2007;
PEREIRA et al., 2008; SUREK et al., 2010; ASSIS, 2012) disponiveis sobre essas
bactérias. Porém com o advento das novas técnicas de sequenciamento juntamente
com sua reducdo de custo, proporcionou um aumento nas investigacdes sobre este
género e, com isso, os dados gendmicos disponiveis sobre este grupo tém crescido

abundantemente.

Essas bactérias apresentam diversos fatores associados com viruléncia, ou seja, a
capacidade de causar doenca. Dentre eles, esta 0 sistema de secrecdo tipo VI
(T6SS), o qual é de grande importancia na interacdo de bactérias patogénicas com
células hospedeiras (TOMAS, 2012).

O sistema é amplamente encontrado em grande parte das bactérias gram-negativas
e parece ser muito versatil. Pode ser utilizado para atingir as células eucariéticas ou
células bacterianas concorrentes e provavelmente desempenha um papel importante
nas interagcdes inter-bacterianas, estrutura das comunidades em todos os tipos de

nichos ambientais, na capacidade de muitas bactérias patogénicas para competir



com rivais e colonizar locais de infeccdo altamente competitivos, pode atuar também
na interacdo direta de certos patdgenos e simbiontes com seus hospedeiros
eucarioticos (SUAREZ et al., 2008; COULTHURST, 2013).

As sequéncias de DNA e RNA obtidas em pesquisas podem ser encontrados em
uma rede de banco de dados chamada International Nucleotide Sequence
Database Collaboration (INSDC - http://www.insdc.org), da qual fazem parte o
National Center for Biotechnology Information (NCBI — http://www.ncbi.nim.nih.gov),
o European Molecular Biology Laboratory (EMBL — https://www.ebi.ac.uk) e DNA
Data Bank of Japan (DDJB — http://www.ddbj.nig.ac.jp). Nestes bancos de dados a
introducdo de varias sequéncias sao feitas diariamente, porém nem sempre a
veracidade e a qualidade desses dados sédo confirmados ou verificados. Assim,
informacBes errbneas compartilhadas por esses bancos de dados podem ser
altamente propagadas, levando a uma conclusao ou resultados fora da realidade
biologica.

Dessa maneira, € importante realizar uma apuragdo dos resultados e consultas
obtidos nesses bancos de dados, a fim evitar a disseminacdo de erros. E também
importante reportar e corrigir as falhas ja existentes, melhorando assim, a qualidade
das informac6es disponiveis nos bancos de dados para consulta publica.

A partir da dificuldade em se analisar a veracidade de uma sequéncia e do crescente
interesse pelas espécies do género Aeromonas, foi criado um banco de dados para
o sistema de secrecdao tipo VI dessas bactérias, a fim de facilitar a consulta, andlise
e aquisicdo das sequéncias proteicas dos genes pertencentes a esse sistema

intimamente relacionado com viruléncia.

2. MATERIAIS E METODOS

2.1.Amostragem

Para a montagem do banco de dados do sistema de secrecéo tipo IV foram obtidos
0S genomas completos e incompletos, em formato FASTA, das espécies de
Aeromonas depositadas no bando de dados do NCBI até o més de outubro de
2015.



2.2.Anotacédo dos genomas

Anotacdo automatica

Os genomas foram anotados automaticamente por meio do web service RAST
(Rapid Annotation using Subsystem Technology — http://rast.nmpdr.org) (AZIZ et al.,
2008; OVERBEEK et al., 2014; BRETTIN et al., 2015) com o objetivo de selecionar
as bactérias que apresentam o T6SS.

Anotagao manual

Como a anotacdo automatica pode gerar erros, foi necessaria a verificacdo manual
dos genes e sequéncias anotados para atestar a fidelidade e compatibilidade com os

dados biologicos.

Primeiramente, no web service RAST, foram selecionadas as bactérias que
apresentavam o T6SS. Para verificacdo das sequéncias que seriam introduzidas no
banco de dados, foi necessério a escolha de uma espécie, priorizando Aeromonas, a
qual apresentava um sistema de secrecéo funcional e de preferéncia comprovado

experimentalmente, para ser utilizada como referéncia.

A verificacdo manual das sequéncias dos genes do T6SS foi realizada através da
comparacdo com a espécie de referéncia utilizando o algoritmo de alinhamento
local BLASTp (Protein Basic Local Alignment Search Tool), que se encontra

disponivel no proprio RAST.

2.3.Critérios para a selecéo das sequéncias

Foram utilizados os seguintes critérios para a estruturacdo do banco de dados e
selecdo das bactérias a serem introduzidas: (a) o sistema de secrecao deveria
contemplar todos ou a maioria dos genes; (b) exclusdo dos genes que
apresentavam sequéncia incompleta, interrompidas por stop codons ou com
mudancas de frame (frameshift) em relacdo a sequéncia de referéncia; (c) foram
obtidas somente as sequéncias de aminoacidos, pois a sequéncia de nucleotideos

de alguns genes néo estava disponivel no banco de dados do NCBI.



2.4.Banco de dados

Inicialmente foi necesséario especificar um modelo de dados para representar as
informacgdes do dominio. Para isso, criou-se um modelo entidade-relacionamento por
meio da ferramenta MySQL Workbench. O Sistema Gerenciador de Banco de Dados
utilizado foi o MySQL.

As sequéncias de aminodacidos dos genes do T6SS foram salvas em formato FASTA
e introduzidas no banco de dados por meio de um script personalizado em
linguagem Python.

2.5.Aplicacdo WEB

Para o desenvolvimento da aplicagdo WEB foi adotada a linguagem Python, por
meio do framework Flask, e as linguagens HTML e CSS.

2. RESULTADOS E DISCUSSAO

2.6.Amostragem

No banco de dados do NCBI até o més de outubro de 2015 foram sequenciadas 115
espécies de Aeromonas, dessas 16 apresentavam o genoma completo e 134
genomas incompleto (draft). A listagem com as espécies bacterianas utilizadas estéo

disponiveis no material suplementar 1 (Apéndice A).

2.7.Anotagcdo dos genomas

Anotacdo automatica

A anotacdo automética realizada no RAST revelou que dentre as 115 espécies de
Aeromonas analisadas 72 apresentavam o sistema de secrecao tipo VI, sendo 9
genomas completos e 63 genomas incompletos. No material suplementar 2

(Apéndice B) estdo listadas, em ordem alfabética, todas as espécies que



apresentam esse sistema e a quantidade de sequéncias para cada gene anotado.
As espécies destacadas em negrito possuem o genoma completo.

Anotagao manual

Como a anotacdo automatica € passivel de erros, foi necessario fazer uma
verificagcdo manual dos genes e sequéncias para assegurar a veracidade dos dados

e apurar se eles sé@o condizentes com as informagdes biologicas.

A partir disso, foi selecionada a espécie Aeromonas hydrophila SSU como referéncia
para a anotacdo manual, pois ja existiam dados da literatura (SUAREZ et al., 2008,
2010a, 2010b; SHA et al., 2013; GRIM et al., 2014) mostrando experimentalmente a
presenca e funcionalidade do T6SS. As sequéncias de proteinas do sistema de
secrecao tipo VI em Aeromonas hydrophila SSU estdo disponiveis no banco de
dados do NCBI sob o niumero de acesso DQ667172.

No préprio anotador RAST as sequéncias de aminoacidos do T6SS foram alinhadas
por meio do algoritmo BLASTp com as sequéncias da espécie de referéncia, listadas

no material suplementar 3 (Apéndice C).

Para a andlise das sequéncias e montagem do banco de dados foi adotada a
nomenclatura descrita por Suarez (2008) e Coulthurst (2013) para as espécies de
Aeromonas, por isso 0os nomes estdo diferenciados dos mostrados pelo anotador
RAST. Abaixo segue uma tabela com o nome de cada gene e seus respectivos

sinbnimos.

Tabela 01: Nomenclatura adotada para a montagem do banco de dados e seus

respectivos sinbnimos.

Utilizada RAST
Hcp-2 Hcp
VarG-2 VarG
ImpB

ImpC

Pvc109

VasA ImpG

VasB ImpH



VasC Impl
VasD

VasE ImpJ
VasF MotB
ClpB

VasH

Vasl|

ImpA

VaskK lcmF
hipotética

uropatogénica

VorG-3 VgrG
Hcp-1 Hcp
VorG-1 VarG

Alguns genes do T6SS nao foram anotados automaticamente pelo RAST, sendo o
principal deles o Hcp. Também néo foram anotados os genes MotB, uma proteina
hipotética conservada e uma proteina uropatogénica. Além disso, as proteinas
VorG-1, VgrG-2 e VgrG-3, presentes na espécie de referéncia ndo possuem essa
classificagdo no RAST, o que dificultou bastante a analise, pois elas sdo muito
similares entre si, ndo sendo possivel indicar com precisdo a qual gene estava

relacionada, levando, assim, a exclusédo de varias espécies.

2.8.Critérios para a selecéo das sequéncias

A patrtir dos critérios de selecdo foram excluidas 31 bactérias das 72 anotadas com o
T6SS. A Tabela 2 apresenta de forma resumida a quantidade de espécies utilizadas
na analise, a distribuicdo do T6SS nas espécies de Aeromonas e a quantidade de

espécies introduzidas no banco de dados de acordo com os critérios de selecéo.

Tabela 02: Distribuicdo da quantidade de bactéria por espécie encontradas no
banco de dados de NCBI, anotadas com a presenca do T6SS pelo RAST e

selecionadas segundo os critérios pré-estabelecidos.



Espécies NCBI T6SS Selecionadas
Aeromonas allosaccharophila 2 0 0

Aeromonas aquatica 1
Aeromonas australiensis 1
Aeromonas bestiarum 1
Aeromonas bivalvium 1
Aeromonas caviae 11
Aeromonas dhakensis
Aeromonas diversa

Aeromonas encheleia

Aeromonas eucrenophila

Aeromonas finlandiensis

O Fr P MNP ODMNO P L O P
O O R P P O WWRKR LB O O

4
2
1
Aeromonas enteropelogenes 4
1
1
1

Aeromonas fluvialis

N
o]
[EnY
[ep)

Aeromonas hydrophila 38
Aeromonas jandaei
Aeromonas lacus

Aeromonas media

3
1
4
Aeromonas molluscorum 1
Aeromonas piscicola 1
Aeromonas popoffii 1
Aeromonas rivuli 1
Aeromonas salmonicida 10
Aeromonas sanarellii

Aeromonas schubertii

Aeromonas simiae

Aeromonas sp.

1
1
1
Aeromonas sobria 1
6
Aeromonas taiwanensis 1

1

Aeromonas tecta

O P O W F P P O NP P P O O PP ®
N B OO R P OO O O O FrP O O Fr O

Aeromonas veronii 12
TOTAL 115

\‘
N
N
o

2.9.Banco de dados

Para a estruturacdo dos dados foram criadas duas tabelas, uma contendo as

espécies bacterianas e outra contendo os genes. Essas duas tabelas foram



relacionadas através de uma relacdo muitos para muitos (n:m), pois o T6SS
apresenta varios genes, 0s quais estao presentes em varias bactérias, bem como as
varias bactérias apresentam o mesmo gene para o T6SS. Na tabela relacional foram

introduzidas as sequéncias de aminoacidos dos genes.

Na tabela bacteria foram introduzidos os nomes das espécie, ja na tabela gene
foram adicionados 0os nomes dos genes do T6SS. Na tabela relacional
sequencia_bacteria_gene foram inseridas as sequéncias de aminoécidos dos genes
de cada bactéria. Por meio dessa tabela foi possivel fazer uma relacdo entre a
sequéncia de aminoacidos com o0 gene e a bactéria, e também foi possivel
relacionar as tabelas bacteria e gene. A Figura 1 exemplifica o0 modelo utilizado no

banco de dados.

Dessa maneira, € possivel fazer uma consulta no banco de dados de quais genes
estdo presentes em determinada bactéria, quais sdo suas sequéncias de
aminoacidos, bem como, quais bactérias apresentam determinado gene e quais as

sequéncias relacionadas a elas.

| sequencia_bacteria_gene ¥

_| bacteria i id_seq_bacteria_gena INT ] gene ¥

id INT id_backara INT ) o INT
especie VARCHARZDO) id_gene INT ' nome VARCHAR{200)
E amincacidos LONGTEXT -

Figura 01: Modelo do banco de dados do sistema de secrecao tipo VI feito no
MySQL Workbench, mostrando a relagéo n:m entre as tabelas bacteria e gene.

2.10. Aplicacdo WEB

A primeira versdao do banco de dados esta disponivel para consulta publica em
http://bio.seita.co. Nesta aplicacdo € possivel fazer uma busca dos genes do T6SS
presentes em uma determinada espécie, bem como quais espécies apresentam um
determinado gene. Também é possivel extrair a sequéncia de aminoacidos de cada
gene em cada bactéria. Outras funcionalidades como o alinhamento de sequéncias

através do algoritmo BLAST serao adicionadas posteriormente.


http://bio.seita.co/
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APENDICE A — MATERIAL SUPLEMENTAR 1

Abaixo estdo elencadas todas as bactérias, em ordem alfabética, utilizadas para a
busca do sistema de secrecao tipo IV e posterior montagem do banco de dados. As

espécies destacadas em negrito possuem genoma completo.

Aeromonas allosaccharophila BVH88
Aeromonas allosaccharophila CECT 4199
Aeromonas aquatica AE235
Aeromonas australiensis CECT 8023
Aeromonas bestiarum CECT 4227
Aeromonas bivalvium CECT 7113
Aeromonas caviae 429865
Aeromonas caviae 8LM

Aeromonas caviae A23

Aeromonas caviae Ae398
Aeromonas caviae CECT 838
Aeromonas caviae CECT 4221
Aeromonas caviae FDAARGOS 72
Aeromonas caviae FDAARGOS 75
Aeromonas caviae FDAARGOS_ 76
Aeromonas caviae L12

Aeromonas caviae YL12

Aeromonas dhakensis AAK1
Aeromonas dhakensis CECT 7289
Aeromonas dhakensis CIP 107500
Aeromonas dhakensis SSU
Aeromonas diversa 2478-85
Aeromonas diversa CECT 4254
Aeromonas encheleia CECT 4342
Aeromonas enteropelogenes 1999Icr
Aeromonas enteropelogenes CECT 4255T
Aeromonas enteropelogenes CECT 4487
Aeromonas enteropelogenes LK14
Aeromonas eucrenophila CECT 4224
Aeromonas finlandiensis 4287D
Aeromonas fluvialis LMG 24681
Aeromonas hydrophila 14
Aeromonas hydrophila 116
Aeromonas hydrophila 145
Aeromonas hydrophila 173
Aeromonas hydrophila 187
Aeromonas hydrophila 226
Aeromonas hydrophila 259
Aeromonas hydrophila 277
Aeromonas hydrophila 48_AHYD
Aeromonas hydrophila 4AK4



Aeromonas hydrophila 50_AHYD

Aeromonas hydrophila 52_AHYD

Aeromonas hydrophila 53_AHYD

Aeromonas hydrophila 56_AHYD

Aeromonas hydrophila AD9

Aeromonas hydrophila Ae34

Aeromonas hydrophila AH10

Aeromonas hydrophila AL06-06

Aeromonas hydrophila AL09-71

Aeromonas hydrophila BWH65

Aeromonas hydrophila FDAARGOS_78

Aeromonas hydrophila J-1

Aeromonas hydrophila KOR1

Aeromonas hydrophila L14f

Aeromonas hydrophila M013

Aeromonas hydrophila M023

Aeromonas hydrophila M062

Aeromonas hydrophila ML09-119

Aeromonas hydrophila NF1

Aeromonas hydrophila NF2

Aeromonas hydrophila NJ-35

Aeromonas hydrophila pc104A

Aeromonas hydrophila RB-AH

Aeromonas hydrophila SNUFPC-A8

Aeromonas hydrophila SSU

Aeromonas hydrophila YL17

Aeromonas hydrophila subsp. hydrophila ATCC7966
Aeromonas hydrophila subsp. ranae CIP 107985
Aeromonas jandaei CECT 4228

Aeromonas jandaei L14h

Aeromonas jandaei Riv2

Aeromonas lacus AE122

Aeromonas media ARB13

Aeromonas media ARB20

Aeromonas media CECT 4232

Aeromonas media WS

Aeromonas molluscorum 848

Aeromonas piscicola LMG 24783

Aeromonas popoffii CIP 105493

Aeromonas rivuli DSM 22539

Aeromonas salmonicida CBA 100

Aeromonas salmonicida subsp. achromogenes AS03
Aeromonas salmonicida subsp. masoucida NBRC 13784
Aeromonas salmonicida subsp. pectinolytica 34mel
Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida 01-B526
Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida 2004-05MF26
Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida 2009-144K3
Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449
Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida CIP 103209



Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida JF3224
Aeromonas sanarellii LMG 24682
Aeromonas schubertii CECT 4240
Aeromonas simiae CIP 107798
Aeromonas sobria CECT 4245
Aeromonas sp. 159

Aeromonas sp. HZM

Aeromonas sp. L_1B5 3

Aeromonas sp. MDS8

Aeromonas sp. ZOR0001

Aeromonas sp. ZOR0002

Aeromonas taiwanensis LMG 24683
Aeromonas tecta CECT 7082
Aeromonas veronii AER39

Aeromonas veronii AER397

Aeromonas veronii AMC34

Aeromonas veronii AMC35

Aeromonas veronii ARB3

Aeromonas veronii B565

Aeromonas veronii CECT 4486
Aeromonas veronii CIP 107763
Aeromonas veronii Hm21

Aeromonas veronii Phin2

Aeromonas veronii bv. sobria LMG 13067
Aeromonas veronii bv. veronii CECT 4257



APENDICE B — MATERIAL SUPLEMENTAR 2

Relacdo das espécies de Aeromonas e quantidade de sequéncias dos genes

pertencentes ao sistema de secrec¢ao tipo VI anotados pelo RAST.

Espécies ImpB ImpC Pvcl09 ImpG ImpH Impl VasD ImpJ ClpB VasH Vasl ImpA IcmF VgrG3 VgrG Hcp
Aeromonas aquatica
AE235 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 0 2 1 2 0

Aeromonas bestiarum

CECT 4227 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 1 1 4 0 0
Aeromonas bivalvium
CECT 7113 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 1 1 3 0 0

Aeromonas caviae 8LM

1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 1 1 3 0 0
Aeromonas caviae CECT
838 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 1 1 3 0 0
Aeromonas caviae
FDAARGOS_72 1 1 1 1 1 2 1 1 3 3 1 1 1 4 0 0
Aeromonas caviae
FDAARGOS_75 1 1 1 1 1 1 1 1 2 8 1 1 1 3 0 0
Aeromonas caviae L12 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 1 1 3 0 0
Aeromonas caviae YL12 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 1 1 3 0 0
Aeromonas dhakensis
AAK1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 1 1 4 0 0
Aeromonas dhakensis
CECT 7289 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 2 1 5 0 0
Aeromonas dhakensis
CIP 107500 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 1 1 4 0 0
Aeromonas dhakensis
SSuU 1 1 1 1 1 1 1 2 2 2 1 1 1 4 1 0
Aeromonas encheleia
CECT 4342 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 0 2 4 0 0
Aeromonas
enteropelogenes 1999lcr 1 1 1 1 1 1 1 1 2 3 1 1 1 4 0 0
Aeromonas
enteropelogenes CECT
22557 1 1 1 1 1 1 1 1 2 3 1 1 1 3 0 0
Aeromonas
enteropelogenes CECT
2487 1 1 1 1 1 1 1 1 2 3 1 1 1 1 2 0
Aeromonas
enteropelogenes LK14 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 1 1 5 0 0
Aeromonas eucrenophila
CECT 4224 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 1 1 1 3 0 0

Aeromonas finlandiensis 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 1 1 1 3 1 0
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Aeromonas hydrophila
50_AHYD

Aeromonas hydrophila
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Aeromonas hydrophila
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Aeromonas hydrophila
BWH65

Aeromonas hydrophila
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Aeromonas hydrophila
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Aeromonas hydrophila
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Aeromonas hydrophila
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Aeromonas hydrophila
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Aeromonas hydrophila
MO062

Aeromonas hydrophila
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Aeromonas hydrophila
NF2
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NJ-35

Aeromonas hydrophila
SNUFPC-A8

Aeromonas hydrophila
SSuU

Aeromonas hydrophila

subsp. hydrophila
ATCC7966
Aeromonas jandaei
CECT 4228

Aeromonas jandaei L14h

Aeromonas jandaei Riv2

Aeromonas lacus AE122

Aeromonas piscicola
LMG 24783

Aeromonas popoffii CIP
105493

Aeromonas rivuli DSM
22539

Aeromonas salmonicida
CBA 100

Aeromonas salmonicida
subsp. salmonicida 01-
B526

Aeromonas salmonicida
subsp. salmonicida 2004-
05MF26

Aeromonas salmonicida
subsp. salmonicida 2009-
144K3

Aeromonas
salmonicida subsp.
salmonicida A449

Aeromonas salmonicida
subsp. salmonicida CIP
103209

Aeromonas salmonicida
subsp. salmonicida
JF3224

Aeromonas schubertii
CECT 4240

Aeromonas simiae CIP
107798

Aeromonas sobria CECT
4245

Aeromonas sp. 159
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Aeromonas sp. L_1B5_3

Aeromonas sp. MDS8

Aeromonas tecta CECT
7082

Aeromonas veronii
AMC34

Aeromonas veronii ARB3

Aeromonas veronii CECT
4486

Aeromonas veronii Hm21

Aeromonas veronii Phin2




APENDICE C — MATERIAL SUPLEMENTAR 3

>Hcp-2
MPTPCYISIEGKTQGNITAGAFTSDSVGNIFVQGHEDEMLVQEFQHVVTVPTDPQSGQPAGQRVHKP
FKFTVALNKAVPLMYNSLASGEMLPKVTLKWYRTSVEGKQEHFFSTVLTDATIVDIDCQMPHCQDPAK
SDFTQLIQVSLAYRKIDWEHTVAGTSGADDWRAPIEA

>VgrG-2
MADSTGLQFTVKVGALPENTFVVAEFALDEALNRPFNLRLELASAQPDIDFGAVLDQPCELLVWYNGE
LOQRRVCGVVSDFAQGDSGFRRTRYQLMVQPALWRLSLRQNSRIFQAQKPDEILSILLQEHGITDYAFA
LKNEHAKREYCVQYRETGLDFVNRLAAEEGMFYFHEFEVGKHRIVFADDSAALTAGPELFFNLGNRS
LEQGPYVRQFHYREAVRPSDVELKDYSFKTPAYGLSHKKVGAELTHQRDTYQHFDFPGRYKEDPSG
KAFAQHRLDALRNDAVAGSGKSNSSALQPGQTFSLTEHPNDSLNTDWQIVRIQHTGLQSQALEEEGG
SGPTVYHNEFGVVKASTTWRARIGSPEAPHKPMVDGPQIAVVVGPEGEEIYCDEHGRVKLQFPWDR
YGSSNDQSSCWVRVSQGWAGGQYGMMAIPRIGHEVIVSFLEGDPDQPIVTGRTYHATNRPPYELPA
NKTRTVLRTETHQGEGFNELRFEDQAGKEEIYIHGQKDLNVLIENDAAWHIKHDQHTDIDNERVTRIKA
NDHLTVEGEKRDQIKADYSLTVDASLHQKLGQSLLVEAGSEVHHKAGMKIVMEAGAELTLKVGGSFV
KIDPSGVTLSGGSIKMNSGGSPGSGS

>ImpB
MGKGIDGGTVAPKERINIKYVPATGGQQAEIELPLTMMVVGNMKGRTEDTPIEERQTVSIDKNNFSSV
MKESALELKFSVPNRLEENSQDELPVSIKIQSLEDFTPDSVAQQVPELRKLLELREALVALKGPLGNIP
AFRNRLQDLLSSDDAREQLLKELDLIKPAE

>ImpC
MSLVEEQVQAGASAASSSLLDEIMAQARITPVDEGYSVAKQGVAALIANILDSGTTSEPVNKALVDSMI
VELDKKLSKQMDVILHAKELQEMESSWRSLKLLVDRTDFRENIKIQVLHATKEELLEDFEFSPEITQSG
LYKHVYSTGYGQFGGQPVGAVIGDYAFTHSSPDIKLMQYVSAVGAMAHAPFISSVAPAFFGVDSFTDL
PSIKDLKSVFEGPAYTKWRSLRESEDARYLGLTAPRFLARLPYDPTENPIKGFNYQEDISSDHDHYLW
GNTAYLMGTSLTDSFAKYRWCPNIIGPQSGGAIHDLPVHVYEAMGQLQAKIPTEVLITDRREYELSEE
GFITLTMRKDSDNAAFFSANSVQKPKVFPNTKEGKEAETNYKLGTQLPYMFIINRLAHYIKVLQREQIG
SWKERQDLERELNGWIKQYVADQENPPADVRSRRPLRAAQIKVLDVEGEPGWYQVAMAVRPHFKY
MGASFELSLVGRLDKE

>Pvc109
MPHLSSWDRGNAASLFDRIRGEGLGSSPRSEVDELVDSVKRQLDQILNTRPGNCRSAPDLGVIDLND
ATQGSADIKGRIREAIRQCIRRYEPRIIHVDVRSPDYQASPLEMSFQVTAHVRLEHIEQVTSFNVHMDS
HRHYRMV

>VasA
MSLEHYFRDELAFLRLQGREFADAYPELTRFLSEQNTDPDVERLLEGFAFLTGNLRAKIEDEFPELTH
GLLNMLWPNYLRPVPSMTIMQFSVIPGAIAQPALVRQGCQLDSLPMDEVTCHFQTCHDTWVYPADIR
HIAAQSGNDLSTISLDIALHAPLPLSELQLDKLRFFLGGDSYTAYELYFWLSNQLSHIELEIDGKCFRQE
AKALKPVGFERGDALLPYPNNVYSGYRILQEYFCFPESFLFFELSGGDWPKQPLPVSEFKVHFCFDR
PLPAELKIRPDSFMLNCVPAINLFQHDSEPVNLNGRQAEYPLKASYRHADGFEIFSVDQVEGWVEGNL
GRSRGTPRIYQPFESFQHQIERAKQRLALYYRVRVKEAVSGDGFEHSLSFVRGDETTTVELDESISVT
LTCTNRSRAARLKVGSVCVPTGSSPSFATFRNLIRPTRPLRPALDGSLHWTLISNLSLNYVSLLRRDAL
VQVLRTYDFPALHDKQAEQASRKRLAGIEEIETKPVDRLVRGMPVRGLKSVLSIRQSAFGSEGELYLF
STVLAHFFSLYASVNAFHLLEVVNLDNKERYQWPVQIGQHSLM

>VasB
MTSGKDAPRFNFFQLVELLNRLDGTDQERGLDYLPGDENIRFKATASLGFPTSDVLQIGRDGQGRHE
LEVAFLGLHGSQSPMPGYYLDSLAWEYAQGEQKLGLFLDFFHHRLLTLLHRIWRKYRYHVRFQDNGE
DGFSRLMFALVGLGNEAVCQSLPVNRAKMLSYAGMLASPSRSPEVVAGLVAHCFDLADVEVSAWQ
WRKVPIHQDQQNRLGGACATLGDDFVIGDKVNDCAGKFLLKINNLSFGQFLGFLPNGEHFHALVTFV
SFILRDQLAWDLRLGFGQEQARGLRLGEEQSARLGWSTFLGQPPSDPFVTICVQE

>VasC



MDDFNQQLSLVVLNSEQLDGSQQVQYRFDEMGGTLGASEQDDWQLRDRLGAVLPAHARIELNDGR
FCLCDLSGQTYINGATSPIGRARKVHLEQGDELIVGPFRLRTYLGAITPEQSLQQVLGNRATEQLDEW
LTGDEPTARTDDPRTLAADPLLALQQERRTPNSLMDGLPTAGVPTDGPLADSRLQASPRSQPDVDVS
PLAPFSAVENTMNQEFLDMPSIENHPDYQLSLDGVDHVALTPLMRGLGQPLQLQDTQQAHDMLEEM
GKTVRAMVEGLLQLQTEQAALADKHLRPIEDNPLRLGLDYDETLAVLFAEQKSPVHLSAPAAVAESLH
NVRIHHVANQQAIGAALDSILQAFSPEALIGRFEQYRRSGASGMADEGWAWNMYQHYYRELTSARQ
QGFDKLFHQVYAQAYDQAVRQQQGLI

>VasD
MIRALMLGAALLALAGCTTMGKMADVAMNPDIQVGSNDSQPSTLGLSLLAEPDVNPNESGEAAPIEF
QVVLLAEDSKLLATDYDQVTADVEKALGKNYLDHQDYTLLPGQFKYLPPVKLDEKTRYIGVIARYADP
DSAEWRKVIKIKSKGAAYQILVHLRLDEVELQKEEE

>VasE
MSSRNRVIWREGLFIKPQHFQQQQRHSDYALHARLSALSDYFYGLQSLAINEDYLGFGRIALVGATGI
LPDGTVFNIPNDDMLPTPLEITDASVANQKVYLALPLSVSGVNEVGQGGQVATRLQAHRHDVRDLHS
EGGDVVSLEVGRVSLRLMLEREDRSAYASLAIARILDKRPDGGLVLDPNFMPCSISVSAIPTLKRFLGE
SAGLVAERARSLSQRIAAPGQQGVADVAEFMMLQLLNRAQPQLSHLARLGTLHPERLHEALVQLCGE
LMTFTDESRLPPEFPAYRHDDQQVSFEPVMLALRQALSTVLSPRAVSIQLRKHQYGIMVAMVNESEL
MKSADFVLAVRARMPQEQLRKQLLQQTKVASSDKIRELISLQLPGIPLLPLPVAPRQLPYHAGYSYFQL
DRQSPAWQMLAVSNTLAFHIAGDFPELDMQLWAIRSQ

>VasF
MTTDIIKNEQLSDLLFDHAEQLDMDSDYWFRLRGQSINPMIDAVTPLLGLVQRVRLLSRYDQVPELYQ
RVVTEIQAIEQELMAQGYENGVVLSFRYILCTFIDEAVMGRDWGSQSEWSQHSLLARFHNETWGGEK
VFVLLARLQEDPVRYRDILEFIYLCLCLGFEGRYKVMSQGREEFERIVRQLHKQLAHEAGGEAPSVFH
LDLGQQASRYQLRKQVSLRSLFMGGALILALIFGLYHHQLNNQTQDVLRQLGELLK

>ClpB
MIRIELPVLVERLNPICRHMLEEAAALCVNHQGAEIRIEHLLLKMLETPLSDVRQILKVAEVDVEELKALL
QPSPADNGYGQGYPSFSPMLVEWLQDSWLLASAELQHAQLRSGVMLLVLLMTPQRYLPGSVTRLLA
KVNRELLRQQFDEWVKESAETQVTTTPGGKTAQAALPADASLLARFTVNVTEQARQGSLDPVLCRD
HEIDLMIDILSRRRKNNPIVVGEAGVGKSALIEGLALRMVAGQVPEKLRGVELMTLDLGAMQAGASVK
GEFEKRFKGVMQEVKDAVQPVILFIDEAHTLIGAGNQAGGLDVSNLIKPALARGELRTIAATTWGEYKK
YVEKDAALSRRFQLVKVGEPDADEATVILRGLRSIYEKAHGVLIDEEALQASAQLSARYISGRQLPDKAI
DVLDTACARVAINLTTPPRAVSHLOQNALRQRELEIRQLERQSLIGLGDNAERLAELQTAQQACREELA
EQEARWQQQQGLVHQIVELRAALLADQQDEMLAREALDLADAPLDPQAAAEQLATLERELAELQQG
EVLVSAHVDKTQIAAVIAEWTGVPLNRISQGELDVVTRLPEYLGELIKGQDVAVAHLHKHLLTARADLR
RPGRPLGAFLLVGPSGVGKTETVLQIAELMFGGRQYLTTINMSEYQEKHTVSRLIGSPPGYVGFGEG
GVLTEAIRQKPYSVVLLDEVEKAHPDVLNLFYQAFDKGELADGEGRIIDCKNVVFFLTSNLGFQTIVDH
AEQPDVLLDALYPELAAFFKPALLARMEVIPYLPLGHDTLVQIVGGKLNRLVKLLKERFGAEVVLDDEV
AEEILLRANRSENGARMLESVIDGALLPPVSLQLLQRLSAGEPIKRVHFSVADHQFVAEVGA

>VasH
MEQALAFALALTAQRDEPHLCHWWSSTLHASFQPKGLLLGMLDVSGRQLECKGWVRGKDVALGLA
VDDFSHPLAYVLHKAQSRTWDSLYGGARIEHAGFRALLADLGQQCGLHAYPLLDSNGKPFAVLALMD
EGEVLRAWADGPELAQLSQVFCNQLTLIRDLGRSRRDQGVLRDSLRQMKGEGERLRQHEKLIGDQL
VGQSAVIRGLREQINQAGQHKLTVLIQGETGSGKEVVARLVHQCSDRANKPFVAINCAAIPENLIESEL
FGYQKGAFSGALANKTGLVAQANGGTLFLDEVGDMPAAMQAKLLRVLETRSYRPLGAEQEYHSDFR
LIAATHQPLTRHVEEGQFRADLYHRLCQCLLLIAPLREHIEDVPLLCQHFMAQFAAQDGKTLAGLQRKF
LKQLQTYDFPGNVRELRNLLEVACAHTRSGEEVGLEALPPELRERVCVELPGYMDDYNHIRDLRRAM
QQYEASVIEARLRHFHGNRMLVAESLNIPKRTLDHKCQKLEVN

>Vasl
MSVIALLPLLLATSAAEAPLDMARWQACRQEPSPLVRLACYDAIGNGAASATEGNSPKSAAWQAIWA
QEQARTPASAPFLLQSDEARGSETLTRPALRGATLSIGCVDSITHIRLRLDQPWSGEKVQVALDGQPS
AGSQSWFIRDQGLLLEYGRGLPAIEELKRWLGHRELQVRANNGALLRVDLSGLKEALAPLRQQCRW

>ImpA
MSYQHPWCARLLTSLPDEQIRGAVLADEPRWDYVETELVKLGSLAHSQVDLNAVAEACLGLLESRTK



DMRVLAQLLRCLQHPAKATPLGAAISLLEAWIQAYWLLAWPGNASQKQRLMVQIVKRFEGALPRICES
ASAAELAQLLAQAEQLEQVWLAQCPDKGELLDPLVMGLKRAQRQQVAQAQADAAGQPQSSSAAAT
GSPASVASTASGAGAMVLSGGGGSAGIDVDSSNDRAWRQTQLKVAELLIERQPEAAVGYRLRRHAV
WAGITAVPMSGAGNKTPLAPMSADMVDEYRAAMNAPDQGLWQRIEQSLTLAPYWFEGHRLSAEVA
QKLGFGAVAQAIAEELGTFLQRLPALRELAFSDGSPFLSPECSRWLQPAKGGSAGSGETGLAEEVAQ
RHGEQGVAAALALLDERIAQLKEPRDRFHALLVQAELLAQEGMEALARQHYQHLWQEASRLGLSHW
EPGLVNRLESLAAPLSK

>VasK
MFKTIFTFLRQQLPKLKPSWPLLGAVLWVLALILVWWLGPRLELRGAKPFEPLWGRVVFTLLWLWLLL
GVVSWRVWRKMQQLKAERQHEVVLEQDPVKGLIDRQALFLDRWLQALNTHLGKGALYAMPWYLVL
GLPGSGKSSLIHRANPANKLNPRLDTELRDVAQDQLVDCWLGEQAVMLDPAGVLLSQSEAELDPQA
RKHERLWLHLLGWLNEHRRRQPLNGLVLTVDLAWLSHASVAERKAYAQLMRSRLQEVSATMNTRLP
LYVTFTKLDLLRGFDVIYQQLDKEAREAVLGVTFKPGADWQQDLALFWDQWVDNLNQNLPELMLSRL
DAAQRNALFSFVRQLAGLKDYVTSLLAETLAIEESKPLLVRGVYVSSVYQQGVPFDAFAQAASRRYNL
PEPIHSALRGESNTYFVRQLFSSIIFPEAHLAGENRLHTLYRRRRMAIGLSCLSLFSAALIGGWHYFYRV
NEEAGRNVLTKAQAFMETNEVADAHAFGVSQLPRLNLIREATLSFGNYRERMPLVADLGLYQGDEIG
PYVEGSYLQLLSLRFLPAQMQGLLEDLNQAPAGSEEKLAILRVMRMLDDASGRNKELVAQYMASRW
QKAFPGQGAVQEQLMGHLDYALDHTNWYGARAERDQAAITAFVPFKEPVYGAQRELGKLPMYQRV
YOQNLVVKANDVLPPDLNVRDEVGPTFDTVFALRSDNAGQVPRLLTWPGFNDFFLKQDKALIDLTAMD
AWVLGQRKLSQLSEADRKEITRQVNDRYVTDYVNQWOQKLLTNLDVQTLESPEQALDVLAAITGNDQP
FQRVLASLDDNTRIRKISDVEGDPAQAISARIGRPFMATNGVLAGRGEQGPLIQEVNQKLVELQHYLEL
IVNATEPGQSALKAVQLRMTNKYADPVFALQQYARSLPAPLDRWVGQLSEQSSRLVIDLAMSSLNQE
WQDKVLAPFNSQLAGRYPFDPSSNKDVPLSEMERFFAPGGTLDSFYQVNLKPMVESGLMEGEFSSP
IQAELVKQLDRAARIRQIFFSQQGNLEVQFALEPIELTANKRRSVLNLDGQLLEYAHGRRTKIPLVWPN
TMRDGAESKITLVPAARERSPRSEGFVGPWAMFRLMDKGELTQVNDATFDVRFPVDQGAMTYRVYT
DSAQNPFTGGLFSQFRLPESLY

>hipotética
MSQNQQGQQALKVGRDPRMLPEYEALRAEINKLSHASRPEVDWQRIHQLASLIFEKHGVDLQTAIYF
TLARSRLQGLSGFTEGCEFLANLIVTQWESFWPPVHQERARIEMLDWFIARISDVIRQYQISHEDKRLI
YRCERALQLISEKLHNADLSRIPRVENLVHFIEGYTHLFDETEIVIVSDEPGLKEDLQIPPMVFFKSDME
SDHGGTVSASTPHLPQGSILVGREKGQVKPTVLKIEQHRRQRPAWFWFGCGLLSCALPVMGWLGW
QQHQQEKTVAAQRLVQPAAELPRALSYDDIRQARIVLGEQTLQNMESDLVARYQNQLTRLEQTSPLY
WYRYGEGLRNSLQMLYPDSLAVKALDKQWQTQLGSQQGDVISVPTYLDARAGVDALLDQLLELERQ
RKTVTISYLKSQLYEVQKNLMQNIPFSLRLDELEARKASQEPITAAELKSLENDLKALNIRLYQLQQGAS
GS

>uropatogénica
MCPSIALLGDIGTDHEGFHPSPVIAASPDVFLDGKPVARQGDPLAPHDKPNNPPHPRSISGGVGSVLV
NGKPIAVTGTAVGCGGVVIGSGSGQAG

>VgrG-3
MADSTGLQFTVKVGALPESTFVVAEFALDEGLNRPFNLRLELASRQPDIDFGAVLDQPCELLVWYNG
ELQRRVCGVVSDMAQGDSGFRRTRYQLLVLPALWRLSLRQNSRIFQAQKPDEILSILLQEHGITDYAF
ALKNEHAKREYCVQYRETDLDFVNRLAAEEGMFYFHEFEAGKHRIVFADDAAALTQGPELFFNLGNR
SLEQGPYVRQFHYREAVRPSDVELKDYSFKTPAYGLSHKKQGADLDHQRDTYQHFDFPGRYKQGG
SGKAFAQHRLDALRNDAVAGSGKSNCAALQPGQTFSLTEHPNGGLNTDWQVVRIQHTGLQPQALEE
EGGSGPTVYHNEFGVVKASSTWRARIGSPEALHKPMVDGPQIAMVVGPEGEEIYCDEHGRVKLQFP
WDRYGSSNDQSSCWVRVSQGWAGGQYGMMAIPRIGHEVIVSFLEGDPDQPIVTGRTYHATNRPPY
ELPANKARTVLRTETHQGEGFNELRFEDQAGQEEIYIHGQKDLNVLIENNAVWHIKHDEHRDIDNERYV
TRIKANDHLTVEGEKRDQIKADYSLTVDASLHQKLGQSLLVEAGQEVHIKVGDKLVLEAGSEITLKGGG
SFVKVDPSGIKLMGPAIKLNAGGSAGSGSGWGGKAPVVPKGVEVVKAPELVELVKAIPTEKAMEALLK
EQGPAQTFFVPSR

>Hcp-1
MPTPCYISIEGKTQGNITAGAFTSDSVGNIFVQGHEDEMLVQEFQHVVTVPTDPQSGQPAGQRVHKP
FKFTVALNKAVPLMYNALASGEMLPKVTLKWYRTSVEGKQEHFFSTVLTDATIVDIDCQMPHCQDPAK
SDFTQLIQVSMAYRKIDWEHTVAGTSGADDWRAPIEA



>VorG-1
MADSTGLQFTVKVGALPENTFVVAEFALDEALNRPFNLRLELASAQPDIDFGAVLDQPCELLVWYNGE
LORRVCGVVSDFAQGDSGFRRTRYQLRVLPALWRLSLRQNSRIFQAQKPDEILSILLQEHGITDYAFA
LKNEHAKREYCVQYRESDLDFVNRLAAEEGMFYFHEFEAGKHRIVFADDAAALTQGPELFFNLGNRS
LEQGPYVRQFHYREAVRPSDVELKDYSFKTPAYGLSHKKVGAELTHQRDTYQHFDFPGRYKEDPSG
KAFAQHRLDALRNDAVAGQAKSNCAALLPGQSFSLTEHPNGSLNTDWQIVRIQHTGLQPQALEEEGG
SGPTVYHNEFGVVKASTTWRARIGSPEAPHKPMVDGPQIAIVVGPDGEEIYCDEHGRVKLQFPWDRY
GSSNDQSSCWVRVSQGWAGGQYGMMAIPRIGHEVIVSFLEGDPDQPIVTGRTYHATNRPPYELPAN
KTRTVLRTETHQGEGFNELRFEDQVGQEEIYIHGQKDLNVLIENDAAWHIKHDEHTDVDNERVTRIKA
NDHLTVEGEKRDQIKADYSLTVDTSMHQKLGDSWLTQAGQEVHVKAGAKVVLEAGSEITVKVGGCFI
KVDGGGVTLVGPTIKMNSGGSPSSGSGWGGKSPVDPLGVSVPPKPKVPLTPAQLATMKSAAPFCEE
CEKCKEGGCEI



