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В монографии представлены результаты научно-исследовательской работы, выполненной ФГБОУ
ВО Ульяновский ГАУ под руководством Васильев Д.А. по проекту 16-44-732038 «Геномика и биология
кандидатных бактериофагов для терапии энтеробактериальных инфекций в сельскохозяйственной
ветеринарии» р_офи_м- Конкурс 2016 года проектов, ориентированных фундаментальных научных
исследований по междисциплинарным темам, проводимый совместно ФГБУ «Российский фонд
фундаментальных исследований» и Правительством Ульяновской области. В ходе реализации проекта
бактериологическими методами и тестами выделено 28 новых штаммов энтеробактерий из объектов
внешней среды и патологического материла. Анализ изучаемых бактериальных культур MALDI-TOFF-
профилированием подтвердил их соответствие определяемым видам. С использованием
усовершенствованных методик, получены 24 новых изолята бактериофагов малоизученных в ветеринарии
бактерий родов вышеперечисленных родов семейства Enterobacteriaceae. Создана коллекция вирулентных
бактериофагов изучаемой группы бактерий. У выделенных штаммов бактериофагов бактерий родов Proteus,
Enterobacter, Citrobacter и вида Yersinia enterocolitica, изучены основные биологические свойства,
включающие морфологию негативных колоний, литическую активность, ее спектр, степень специфичности
в отношении широкого спектра гетерологичных видов, родов и семейств бактерий, устойчивость к
воздействию физических и химических факторов по которым проводится отбор фагов в ветеринарии для
терапевтических целей. Из 24 новых изолятов бактериофагов, нами отобраны 3 бактериофага (Pr – 4
УГСХА, Ye3-f2, Е7), обладающих уникальными свойствами необходимыми для конструирования
бактериофаговых лечебных биопрепаратов. В результате проведенного секвенирования бактериофагов
получены биоинформационные данные нуклеотидных последовательностей и размеры фаговых геномов:
Proteus phage Pr 4 - УГСХА (44 580 bp), Enterobacter phage Е7 (36 030 bp) и Yersinia phage Ye3-f2 (39 210
bp). При анализе протеомов изучаемых бактериофагов с помощью разделения выделенных и
сконцентрированнных белков фагов в ПААГ методом вертикального электрофореза для Proteus phage Pr 4 –
УГСХА было выявлено 3 белка (67 кДа, 77 кДа и 94 кДа), для Enterobacter phage Е7 - 4 белка (73 кДа, 81
кДа, 98 кДа, 124 кДа), для Yersinia phage Ye3-f2 – 3 белка (72 кДа, 115 кДа, 128 кДа). Определено
количество протеомов исследуемых бактериофагов, их локализация в геноме, филогенетическое положение
среди аннотированных белков (сранение с базами биоинформационных данных в приложениях SnapGene
Viewer 4.1.9 и BASys version 1.0), возможная конформационная структура каждого из них. Разработаны
системы праймеров для ПЦР типирования бактериофагов Proteus spp., Yersinia enterocolitica, Enterobacter
spp. групп. Данные системы позволяют определять наличие бактериофагов, относящихся к определенным
группам в материале, полученном из объектов окружающей среды и патологического материала. Изучение
взаимодействия фаг-хозяин и выявление факторов, оказывающих влияние на данный процесс, проводили на
девяти бактериофагах-кандидатах Proteus spp., Yersinia enterocolitica, Enterobacter spp., устанавливали
латентный период внутриклеточного развития изучаемых фагов, их урожайность, время адсорбции и
константу скорости адсорбции. С помощью разработанной системы ПЦР-детекции основных факторов
патогенности установлено, что в геномах выделенных и селектированных бактериофагов локусов
патогенности выявлено не было. По итогам проведенных работ и выполненных исследований разработана
классификационная база изучаемых бактериофагов на основе критериев биологических характеристик,
особенностей взаимодействия фаг-хозяин, особенностей генетической организации и характеристик
протеома. Разработаны методические рекомендации по особенностям культивирования, хранения, очистки и
концентрации бактериофагов, активных в отношении энтеробактерий, имеющих важное значение для
сельскохозяйственной ветеринарии.
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АКТУАЛЬНОСТЬ ПРОЕКТА

Cогласно данным FAO (Food and Agriculture Organisation, UN), в 2013

году среднее потребление мяса животных и птицы жителем развитой страны

составило порядка 80 килограммов в год. В этих условиях материальные и

моральные потери, вызванные бактериальными инфекциями

сельскохозяйственных животных или контаминацией опасными бактериями

готовой продукции становятся по-настоящему катастрофическими для

индустрии– например, в результате подобного события в 2011 году в США

было изъято и уничтожено порядка 17000 тонн фарша из индейки, в котором

ветслужба обнаружила сальмонеллу с множественной лекарственной

устойчивостью). Побочные явления, вызванные избыточным и

неконтролируемым применением антибиотиков в сельском хозяйстве

примерно с конца 70-х годов ХХ века (появление штаммов патогенных

бактерий со множественной устойчивостью к антибиотикам и быстрый

перенос таких штаммов человеку и животным) привели к необходимости

радикального пересмотра мирового подхода к применению антибиотиков в

сельском хозяйстве [1-4]. Естественным ответом на возникший вопрос

оказалось применение специфичных антибактериальных препаратов,

предложенных задолго до антибиотиков – препаратов на основе

бактериофагов, вирусов бактерий.

Впервые бактериофаги были открыты в 1915 и 1917 гг. Фредериком

Туортом и Феликсом д’Эреллем [5], обнаружившим феномен лизиса

бактерий Salmonella dysentheriae невидимыми в оптический микроскоп

агентами.

Исторически бактериофаги оказались первым этиотропным средством

терапии бактериальных инфекций, введенным в практику еще до

распространения сульфаниламидных препаратов и пригодным для лечения

человека и животных. Широкое внедрение антибиотиков, обладавших

существенными на тот момент преимуществами перед фагами (лѐгкость пр

оизводства и хранения лекарственных форм, широкая специфичность
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действия и др.), вызвало существенное падение интереса к фагам. В нашей

стране, не обладавшей до второй половины 40-х годов ХХ века собственным

производством антибиотиков, фаги были важны м подспорьем в медицине

человека, и выпуск фаговых препаратов не прекращался даже в войну [6].

Основной проблемой, вызванной бесконтрольным применением

сельскохозяйственных антибиотиков, можно назвать превращение ранее

непатогенных для человека или условно патогенных бактерий в настоящие

патогены с множественной устойчивостью. Пища и кишечник

сельскохозяйственных животных служат резервуаром генов резистентности к

антибиотикам – так называемого резистома. Эти гены могут быть легко

мобилизованы и перенесены из этого источника патогенам человека по

существующим пищевым цепям, и высокая интенсивность сельского

хозяйства (например, бройлерные цыплята живут в среднем всего 28 дней)

способствует повышению скорости этой передачи [2, 4, 7].

Современная концепция борьбы с последствиями неразумной

антибиотикотерапии состоит во внедрении новой стратегии, включающей в

себя четыре пункта: поиск альтернативы антибиотикам из природной среды

(фаги и их компоненты), модуляция иммунитета, направленное

формирование и развитие микробиома кишечника, развитие системы

фармацевтической сертификации альтернатив антибиотикам [1; 3]. На

основании анализа прошлых событий выясняется связь между старым

подходом, включающим внетерапевтическое применение антибиотиков, и

проблемами медицины человека – для прерывания создавшихся порочных

кругов, как в случае с применением цефалоспоринов [8].

В настоящее время фаговая терапия бактериальных инфекций человека

и животных оказывается крайне актуальной мировой темой – только за I

квартал 2014 года по этой тематике вышло около 500 научных статей в

реферируемых международных журналах.

Помимо обзоров текущих трендов в применении фагов в сельском

хозяйстве и пищевой промышленности [9], медицине человека [10; 11; 12;
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13], основное количество работ посвящено как разработке теории

применения фаговых препаратов [6; 14], так и вопросам получения и

применения новых лекарственных форм препаратов [15; 16; 17]. Ряд

ветеринарных препаратов уже испытывают на животных in vivo – например,

фаговые композиции против экспериментальной инфекции овец

энтеробактериями и стафилококками [18; 19]. Препарат на основе фагов

Vibrio parahaemolyticus, активный против штамма c множественной

устойчивостью к антибиотикам, вызывающего тяжелейшие токсикоинфекции

у людей, получивших патоген с морскими рыбой и беспозвоночными,

отлично показал себя при экспериментальном тестировании на

инфицированных мышах [20]. Весьма актуальными являются работы с

фаговыми препаратами, активными против возбудителя сальмонеллѐза кур

[21] и патогенов рода Escherichia, вызывающих диарею у человека [18].

Благодаря особенностям своей биологии бактериофаги могут являться

мощными агентами горизонтального переноса генов от бактерии к бактерии.

Бактериофаги, предназначенные для целей фаготерапии и фагопрофилактики

инфекционных болезней, должны быть исследованы методами геномики для

определения их потенциальной способности к переносу генов бактерий.

Основными путями переноса и экспрессии «генов вирулентности»

бактериофагами является или лизогенная конверсия (в случае, когда геном

умеренного фага содержит нежелательные гены), или фаговая трансдукция.

Гены, которые могут содержать бактериофаги, и появление которых в

геноме инфицированных бактерий может вызывать нежелательные явления

(к примеру, повышенную вирулентность), можно разделить на несколько

групп в соответствии с их продуктами [22]:

1. гены внеклеточных токсинов.

2. гены, продукты которых участвуют в прикреплении и

колонизации бактериямиповерхностей.

3. гены ферментов, изменяющих серотип бактерий.

4. гены белков, помогающих инвазии бактерий в ткани.
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Разумеется, что наличие подобных генов в бактериофагах для целей

терапии и профилактики бактериальных заболеваний абсолютно

недопустимо. Кроме отсутствия генов вирулентности, фаги должны быть

также безусловно литическими (вирулентными), и не вызывать трансдукцию

хозяйской ДНК.

Современное развитие геномики бактериофагов позволяет по полной

нуклеотидной последовательности генома утверждать о наличии или

отсутствии нежелательных генов. Последовательности, консервативные для

известных генов вирулентности, могут быть определены методами

биоинформатики. Кроме того, существующее знание о геномах

бактериофагов позволяет оценить тип жизненного цикла фага, и отсеять

фаги, способные к лизогенной конверсии и трансдукции.

Сбор информации о геномах бактериофагов, инфицирующих

микроорганизмы, значимые для медицины и ветеринарии, является

приоритетным направлением современной мировой вирусологии. Чем

больше появляется подкреплѐнных биологическими данными сведений о

геномике и протеомике известных и новых групп вирусов прокариот, тем

лучше бактериофаги могут быть использованы как инструмент.

Основной отраслью мирового сельского хозяйства, где важна

максимальная скорость поиска альтернативы антибиотикам, закономерно

оказывается птицеводство – максимально интенсивная отрасль современного

животноводства.

Важнейшими патогенами птицы являются бактерии рода Clostridium,

Campylobacter, Salmonella, Escherichia. Кроме того, что эти патогены легко

поражают целые птицеводческие хозяйства, они также легко способны

вызывать заболевания и у человека – например, вызванный кампилобактером

энтерит пищевой этиологии оказывается сегодня наиболее тяжѐлой и частой

бактериальной патологией ЖКТ человека в США [23].

Применение германскими специалистами бактериофагов, активных

против эпидемиологически актуальных штаммов Campylobacter jejuni,
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выделенных от больных животных, позволило без применения антибиотиков

уменьшить колонизацию бактериями бройлерных цыплят более чем в тысячу

раз [23-24]. Предложены методы выделения фагов, активных против

кампилобактера, а также методы испытания их активности in vivo в условиях

сельскохозяйственного предприятия [25]. В ходе исследований было

показано, что спектр эпидемиологически значимых штаммов кампилобактера

отличается в различных хозяйствах, и что важно использовать для выделения

терапевтических фагов именно целевые штаммы бактерий из

сельскохозяйственной среды [26]. Впрочем, проблема узкой специфичности

фагов легко решается применением фаговых коктейлей [27].

Новозеландскими специалистами была проведена также технико-

экономическая оценка применения фаговых препаратов против

кампилобактера, указавшая на наиболее эффективные точки приложения

метода, и в целом положительно оценившая фаготерапию кампилобактериоза

кур как разумную альтернативу антибиотикотерапии [28].

Бактериофаги как альтернатива антибиотикам успешно применяются

для снижения обсеменѐнности цыплят кишечной палочкой, что также

приводит и к росту привеса у птицы из-за нормализации функций

пищеварения [29]. Из-за актуальности борьбы с колибациллѐзом у кур были

предприняты пути поиска оптимального пути приме нения фаговых

препаратов [30]. Для борьбы с бактериями рода Clostridium, вызывающими

быструю порчу продукции птицеводства, были также предложены фаговые

препараты [31].

Технологии с применением бактериофагов также востребованы и в

мясном животноводстве. Например, для лечения гнойного мастита у

молочного скота активно применяются фаги, выделенные на метициллин-

устойчивых штаммах золотистого стафилококка (MRSA), ранее

изолированных из образцов молока [22, 32]. Для инактивации

энтеропатогенных штаммов кишечной палочки O157:H7 на сырой говядине

как альтернативу хлорсодержащим препаратам в США используют фаговые



8

коктейли [33], и такие же коктейли в Германии применяют и для снижения

бактериальной обсеменѐнности мяса бактериями родов Campylobacter и

Yersinia [34,35]. Фаги активно применяются и в других отраслях

животноводства, например, в кролиководстве для контроля инфекций,

вызываемых бактериями рода Vibrio [36], в свиноводстве для борьбы с

энтеротоксигенными кишечными палочками (ETEC) [37], в аквакультуре

лососѐвых рыб против колонизации специфическим патогеном

Flavobacterium psy chrophilum [38]. Фаговая диагностика также позволяет

быстро идентифицировать патогенные микроорганизмы, вступившие в

контакт с человеком и из дикой природы – например, фаговая диагностика

кишечной палочки E.coli O157:H7 во время недавней вспышки

колибациллярной инфекции на юго-западе Англии позволила быстро

принять профилактические и терапевтические меры, и обнаружить источник

инфекции – мясо краба [40].

Фаговые препараты применяются и для деконтаминации готовой пищи,

например, мяса жареной курицы и у тки – после инкубации с фаговым

препаратом количество энтеропатогенных бактерий Shigella flexneri за два

часа падало на два порядка, и после 72 часов бактерии пропадали полностью

[40].

Как можно видеть, тема изучения вирусов прокариот применительно к

практике сельского хозяйства является крайне актуальной и востребованной

в мировой практике, исследования по ней идут во множестве стран. На

данный момент Россия имеет существенное отставание в данной тематике,

которое может быть легко преодолено, используя существующий в нашей

стране практический и фундаментальный научный задел. «Одомашненные»

человеком бактериофаги способны существенно изменить практику

ветеринарной медицины, и стать надѐжным инструментом [41].

Если развитие практической фаговой терапии сдерживается

несовершенством нормативной базы в большинстве стран, то развитие

фаговой геномики протекает достаточно бурными темпами. Предлагаются
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новые системы классификации бактериофагов, основанные на анализе

полных геномов и протеомов этих вирусов. Если в конце 1990-х годов было

распространено мнение, что геномы всех фагов являются полностью

мозаичными, и группировка сколько -нибудь удаленных вирусов

практически не возможна, то с начала 2000-х становится ясно, что

большинство вирулентных фагов обладают так называемым геномным кором

– характерным набором генов, сравнительно мало подвергающихся

латеральному переносу. Это позволяет выделять естественные группы

бактериофагов (Т4 – подобные, phiKZ – подобные, Т7-подобные и т.д.)

многие из которых признаны международным комитетом по таксономии

вирусов (ICTV) как роды. Многие биологические свойства фагов

оказываются общими для всех представителей рода или группы внутри рода,

поэтому идентификация близкого или даже среднего родства кандидатного

фага известному опорному изоляту, хорошо изученному биологически и с

известным геномом, позволяет достаточно надежно прогнозировать многие

свойства, в том числе вирулентный характер вируса. В большинстве случаев

отнесение нового фагового изолята к известной группе возможно на

основании морфологических критериев с подтверждением частичным

секвенированием участков генома. Для многих групп удается разработать

универсальные праймеры для амплификации генов консервативных белков,

что может существенно удешевить идентификацию фагов по сравнению с

полным определением последовательности генома [42-55]

Однако, для этого требуется наличие достаточной плотности хорошо

охарактеризованных представителей групп, что подчеркивает актуальность

данного проекта.

Опираясь на литературные данные можно утверждать, что в тонком

кишечнике молодняка сельскохозяйственных животных и птицы в

хозяйствах, неблагополучных по желудочно-кишечным заболеваниям,

бактерий рода Proteus регистрируются примерно 20-50 % случаев [56-57].
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Разработка экологически чистых и эффективных терапевтических

средств для диагностики, лечения и профилактики бактериальных инфекций,

вызываемых бактериями Enterobacter, Citrobacter, Yersinia, Proteus, включает

поиск и селекцию специфических бактериофагов, на основе которых и может

быть сконструирован новый биопрепарат [58-62].

Интерес к изучению бактериофагов поддерживается, помимо

фундаментальных аспектов, возможностью их применения в качестве

медицинских препаратов. В последние 20 лет стремительный рост числа и

разнообразия штаммов патогенных микроорганизмов, устойчивых к

низкомолекулярным антибиотикам, стимулировал поиск альтернативных

методов лечения и контроля бактериальных инфекций. Для максимально

эффективного и научно обоснованного применения бактериофагов в

медицине, ветеринарии, сельском хозяйстве и аквакультурах требуется

глубокое их изучение и систематизация на генном уровне, а также высокая

степень очистки применяемых фаговых препаратов. Аналогичные

исследования в области изучения протеома бактерий и специфичных им

бактериофагов представлены в ряде публикаций зарубежных ученых и

отечественных ученых [63-69].

По литературным данным в конце 1990-х годов было распространено

мнение, что геномы всех фагов являются полностью мозаичными, и

группировка сколько-нибудь удаленных вирусов практически не возможна,

то с начала 2000-х становится ясно, что большинство вирулентных фагов

обладают так называемым геномным кором – характерным набором генов,

сравнительно мало подвергающихся латеральному переносу. Это позволяет

выделять естественные группы бактериофагов (Т4 – подобные, phiKZ –

подобные, Т7-подобные и т.д.) многие из которых признаны международным

комитетом по таксономии вирусов (ICTV) как роды [71-72]. Многие

биологические свойства фагов оказываются общими для всех представителей

рода или группы внутри рода, поэтому идентификация близкого или даже

среднего родства кандидатного фага известному опорному изоляту, хорошо
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изученному биологически и с известным геномом, позволяет достаточно

надежно прогнозировать многие свойства, в том числе вирулентный характер

вируса [73]. В большинстве случаев отнесение нового фагового изолята к

известной группе возможно на основании морфологических критериев с

подтверждением частичным секвенированием участков генома [74-75].

Однако для массового скрининга бактериофагов при их выделении и

селекции он не является основным. В данном случае оптимальными будут

являться амплификационные методы, в том числе полимеразно-цепная

реакция (ПЦР) [76-79].

Анализ литературных данных свидетельствуют что в настоящее время

в мировой практике проблеме выделения и селекции бактериофагов

специфичных к бактериям малоизученных в ветеринарии родов семейства

Enterobacteriaceae: Enterobacter, Citrobacter, Yersinia, Proteus не уделяется

должного внимания. Подобные работы нами не найдены. Проблеме изучения

основных биологических свойств бактериофагов, включающий комплекс

(морфология негативных колоний, литическая активность, спектр

литического действия, специфичность), который необходимо изучать у фагов

с целью конструирования терапевтических фаговых биопрепаратов, также в

научных исследованиях незначительно отражены. Нами установлены

единичные работы [DOI: 10.1111/jam.12722, DOI: 10.1515/biol-2016-0038],

где приводятся данные по исследованию только литической активности.

Изучению геномики бактериофагов в зарубежной науке уделяется

значительное внимание, о чем свидетельствует обзор научных исследований

следующих авторов [DOI: 10.3389/fmicb.2016.01023, DOI: 10.1002/jmv.24401,

DOI: 10.3390/v8040111, DOI: 10.1128/JVI.01783-12, DOI: 10.1038/srep28338,

DOI: 10.3389/fmicb.2014.00506].
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ЦЕЛЬ И ЗАДАЧИ ФУНДАМЕНТАЛЬНОГО ИССЛЕДОВАНИЯ

Создание альтернативных антибиотикам средств контроля над

бактериальными инфекциями в ветеринарии. Получение и концептуализация

новых научных данных о фундаментальной биологии бактериофагов,

инфицирующих болезнетворные для животных и человека бактерии и

разработка новой фундаментальной методологии в фаготерапии и

фагопрофилактике.

Конкретной задачей в рамках предлагаемого проекта будет выделение

и комплексное исследование бактериофагов, активных против эпизоотически

актуальных циркулирующих штаммов бактерий зооантропонозной группы,

выделенных из патологического материала и образцов внешней среды

сельскохозяйственных объектов Ульяновской области. Основное внимание

будет уделено фагам бактерий так называемых «редких» родов семейства

Enterobacteriaceae: Enterobacter, Citrobacter, Yersinia, Proteus. Эти патогены

приобретают в последнее время все большее значение для

сельскохозяйственной ветеринарии, но в то же время, в отличие от более

распространенных патогенных энтеробактерий (таких, как Escherihia,

Salmonella, Shigella) генетическое разнообразие фагов этих «редких» родов

практически не исследовано, что существенно затрудняет создание

современных фаготерапевтических препаратов на их основе.



13

АКТУАЛЬНОСТЬ И ЗНАЧИМОСТЬ ТЕМЫ НАУЧНОГО

ИССЛЕДОВАНИЯ ДЛЯ РЕГИОНА

Существующие и построенные в ближайшее время свиноводческие и

птицеводческие объекты с/х деятельности Ульяновской области (как и везде)

всегда подвергаются воздействию патогенной микрофлоры, что приводит к

экономическим потерям в виде: летального отхода, потери привеса,

уменьшения яйценоскости, перерасходов дорогостоящим медикаментов,

затрат на диагностику, профилактику, лечение т. е. повышение

себестоимости конечной продукции, а также её возможной контаминацией

патогенной микрофлорой а значит последующей утилизацией.

Использование фаговой терапии позволит если не избежать то уменьшить

этот показатель. Производство фагов на порядок дешевле производства

антибиотиков и сводит на нет их вредное воздействие как на поголовье так и

на пищевую продукцию. В результате экономические показатели растут,

финансовые показатели оптимизируются, себестоимость продукции и сроки

её реализации уменьшается, социальные показатели (количество мяса на 1

человека растёт как и его покупательная способность, количество больных в

случае заражения человека бактериальной микрофлорой от пищевых

продуктов контаминированных патогенными бактериями уменьшаются и так

далее).
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ОБЩИЙ ПЛАН РАБОТ НА ВЕСЬ СРОК ВЫПОЛНЕНИЯ

ПРОЕКТА

1 этап – 2016 - 2017 гг.

1. Получение из объектов внешней среды вирулентных бактериофагов

изучаемой группы бактерий.

2. Исследование основных биологических свойств выделенных фагов

включая показатели по которым проводится отбор терапевтических

бактериофагов.

3. Уточнение критериев и выбор объектов (видов микроорганизмов и

серий фаговых изолятов, активных в их отношении) для детального

дальнейшего исследования.

4. Исследование оптимальной методики выделения фаговых геномов,

исходя из критериев трудоемкости, эффективности и отсутствие деградации

при исследовании и хранении нуклеиновых кислот.

5. Определение размера фаговых нуклеиновых кислот для целей их

классификации.

6. Секвенирование фаговых геномов (будут выбраны геномы 2-10

бактериофагов - конкретное число зависит от размеров финансирования, а

также от оцененного разнообразия выделенных изолятов).

2 этап – 2017-2018 гг.

1. На основании результатов секвенирования будет принято решение о

целесообразности проведения исследований структурных протеомов

изучаемых бактериофагов.

2. Проведение исследований профилограмм структурных протеомов

полученных в процессе 1 этапа данного проекта бактериофагов.

3. В случае, если исследуемые объекты будут представлять особый

интерес с позиций фундаментальной биологии вирусов бактерий, например,

окажутся представителями новых родов (филогенетических групп) фагов,

проявят необычные биологические свойства или особенности организации
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геномов будет организовано более детальное их изучение в дополнение к

исследованию свойств, релевантных применению данных фагов в

ветеринарной медицине.

4. Разработка первых вариантов систем ПЦР-типирования

обнаруженных групп фагов и организация работа по дополнительному

выделению фагов для тех микроорганизмов, которые были выбраны для

детального изучения.

5. Выбор модельных объектов для исследования взаимодействий фаг –

хозяин.

6. Разработка усовершенствованных систем ПЦР-детекции групп

бактериофагов.

3 этап – 2018-2019 г.

1. Завершение характеристики всех секвенированных фагов и

биоинформатического анализа полученных геномов.

2. Исследование взаимодействия фаг-хозяин и определение факторов,

оказывающих влияние на данный процесс.

3. Разработка систем генетической детекции наличия локусов

патогенности в отобранных фаговых геномах.

4. Разработка классификационной базы исследованных бактериофагов

на основе критериев биологических характеристик, особенностей

генетической организации, особенностей взаимодействия фаг-хозяин.

5. Разработка методических рекомендаций по особенностям

культивирования хранения (очистки и концентрации) бактериофагов,

активных в отношении энтеробактерий, имеющих важное значение для

сельскохозяйственной ветеринарии.
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МЕТОДЫ И ПОДХОДЫ, ИСПОЛЬЗОВАННЫЕ В ХОДЕ

ВЫПОЛНЕНИЯ ПРОЕКТА

Выделение и идентификация энтеробактерий проводилась

классическими методами, с учетом информации, полученной из

литературных источников [78-97] с применением:

- выделение чистых культур по Дригальскому;

- тинкториальные свойства - окраска мазков по Граму (Микро-ГРАМ-

НИЦФ набор реагентов для окраски микроорганизмов по методу Грама ТУ

9398-002-39484474-2002 (ЗАО НИЦФ, РФ) и микроскопия;

- морфология бактерий - культивирование энтеробактерий на средах

Эндо, Плоскирева, висмут-сульфит агаре;

- идентификация по биохимическим свойствам выделенных

микроорганизмов проводилась с применением следующих питательных сред

и реактивов: питательный бульон ТУ 10-02-02-789-176-94 (ООО

«БиоКомпас-С», РФ), питательный агар для культивирования

микроорганизмов сухой (ГРМ-агар) ТУ 9398-020-78095326-2006 (ФБУН ГНЦ

ПМБ, РФ); набор «Рапид-энтеро 200 М» - тест-система для ускоренной

биохимической идентификации энтеробактерий (ФБУН НИИ эпидемиологии

и микробиологии им. Пастера); среда Гисса с маннитом (ФБУН ГНЦ ПМБ,

РФ); среда Гисса с глюкозой (ФБУН ГНЦ ПМБ, РФ); среда Гисса с

арабинозой (ФБУН ГНЦ ПМБ, РФ), среда Гисса с мальтозой (ФБУН ГНЦ

ПМБ, РФ); среда Гисса с сахарозой (ФБУН ГНЦ ПМБ, РФ); «Питательная

среда с малонатом натрия для дифференциации энтеробактерий, сухая»

(ООО «Биотехновация», РФ), Nutrient Gelatin («HiMedia», Индия), среда

Кларка (ООО «БиоКомпас-С», РФ), 0,6 % спиртовой раствор α-нафтола, 40 %

КОН, среда Клиглера («HiMedia», Индия), цитратный агар Симмонса (ФГУП

«НПО Микроген», РФ), среда Мюллера с L-Лизином, L-Аргинином, L-

Орнитином («HiMedia», Индия); Phenylalanine Agar («HiMedia», Индия), Urea

Agar Base (Christensen) Основа уреазного агара (по Кристенсену) («HiMedia»,

Индия), Urea 40% Мочевина 40 % раствор («HiMedia», Индия); реактивы: α -
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нафтол, гидроксид калий; 10%-ный раствор хлорида железа. Для первичной

идентификации применяли минимальный дифференцирующий ряд –

образование сероводорода, декарбоксилирование орнитина и лизина,

утилизация цитрата, подвижность, фенилаланиндезаминазная активность,

ферментация глюкозы, лактозы; реакция Фогес-Проскаура и реакция с

метиловым красным. Дополнительные тесты для типирования - уреаза,

триптофандезаминаза с маннозой, индол с лактозой, ацетоин, эскулин,

мальтоза, маннит и нитрат натрия, арабиноза, адонит.

Выделение и селекция бактериофагов [98-103]

Метод индукции профага в клетке с помощью митомицина С и УФО

Одним из важнейших условий отбора бактериального штамма-хозяина

для последующего культивирования производственно-перспективных

бактериофагов было подтверждение отсутствия профагов, интегрированных

в геном бактериальной клетки. Определить наличие профага в бактериальной

культуре можно путем воздействия на клетку химическими или физическими

факторами, индуцирующими механизм репликации фаговой ДНК и

последующий лизис бактериальной клетки с выходом нового поколения

вирусных частиц. В качестве химического фактора воздействия мы

использовали митомицин С в дозе 0,5 мкг/мл. Исследуемые штаммы засевали

в пробирки с питательным бульоном, содержащим 0,5 мкг/мл митомицина С.

После инкубации пробирок в течение 4–6 ч при 28 °С содержимое пробирок

очищали от остатков бактериальных клеток путем центрифугирования (5000

об./мин) и последующего фильтрования через бактериальные фильтры с

диаметром пор 0,22 мкм. Суспензии индикаторных бактериальных штаммов

наносили в объеме 0,1–0,2 мл на поверхность питательного агара в чашках

Петри и втирали досуха шпателем. Чашки делили на 3 сектора, на которые

наносили по 100 мкл содержимого пробирок, физраствор с 0,5 мкг/мл

митомицина С (отрицательный контроль) и фаголизаты бактериофагов

(положительный контроль). После инкубации в течение 10–18 ч при 28 °С

чашки исследовали на наличие зон лизиса бактериального газона. В месте
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внесения физ.раствора с 0,5 мкг/мл митомицина С зоны лизиса быть не

должно. В месте нанесения фаголизата бактериофага она должна быть

обязательно. Наличие зоны лизиса газона на секторе с нанесенным

содержимым тестируемой пробирки указывает на лизогенное состояние

штамма.

В качестве физического фактора воздействия использовали

ультрафиолетовое облучение (УФО) с длинной волны 250 нм. Исследуемые

культуры в период эксперимента находились в экспоненциальной фазе роста.

Суточная культура бактерий разводилась в соотношении 1:100 в фосфатном

буфере с рН 7,6. Разведение бактерий в объеме 2 мл помещали в чашку

Петри и облучали в течение 20 (25, 30, 35, 40) секунд на расстоянии 40 (45,

50, 55, 60) см. Затем облученные культуры засевались на мясо-пептонный

бульон (МПБ) комнатной температуры (20-22 0С) в соотношении 1:100.

Эксперимент проводился в полузатемненном помещении с целью

предохранения облученных бактерий от фотореактивации. Посевы

инкубировали при 37 0С в течение 3 часов, после чего делали высев методом

агаровых слоев по методу Грациа. Наличие на чашке зон лизиса указывало на

то, что бактериальная культура несет в себе профаг и не может

использоваться в качестве штамма-хозяина. В случае отсутствия фага газон

на чашке однородный.

Методы выделения бактериофагов из окружающей среды

Выделение бактериофагов и изучение их биологических свойств

проводили методами, предложенными М. Адамсом и Д.М. Гольдфарбом,

отработанными и модифицированными сотрудниками ФГБОУ ВО

Ульяновский ГАУ.

Прямой метод выделения бактериофага из исследуемого материала

Исследуемую жидкость фильтровали через бактериальный фильтр

(0,22 мкм, «Millipore»), освобождая от микробов. Твердый исследуемый

материал (образцы почвы, пищевые продукты, оформленные испражнения)

предварительно измельчали, эмульгировали, фильтровали вначале через
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бумажный, а затем через бактериальный фильтр. Наличие фага в полученном

фильтрате определяли в жидких или на плотных питательных средах по

методу Отто или Грациа.

Прямой способ выделения бактериофага является наиболее простым и

доступным, однако по чувствительности он уступает нижеприведенным

методам выделения бактериофага с предварительным обогащением

исследуемого материала.

Выделение бактериофага методом обогащения «без подсева»

Исследуемый материал засевали в жидкую питательную среду,

являющуюся наиболее полноценной для развития тех микроорганизмов,

против которых ищут бактериофаг. Посевы ставили в термостат и

инкубировали при оптимальной температуре роста микроорганизмов 18–20

ч. По истечении указанного срока сосуды с посевами вынимали из

термостата, центрифугировали и фильтровали через бактериальный фильтр

(0,22 мкм). Полученные фильтраты испытывали на присутствие в них

бактериофага на плотных и жидких питательных средах. Данный метод

основывается на создании наиболее благоприятных условий для

размножения бактерий и соответствующего им бактериофага, который

предполагается выделить.

Выделение бактериофага методом обогащения с «подсевом»

Жидкие и твердые образцы засевали в мясо-пептонный бульон (МПБ).

Одновременно с исследуемым материалом в питательную среду

вносили 0,2– 0,5 мл суточной бульонной культуры бактерий, гомологичных

выделяемому фагу. Для контроля культуру бактерий, применяемую для

обогащения, засевали в стерильную питательную среду. Емкости с посевами

ставили в термостат при температуре, оптимальной для роста культуры, на

18–24 ч. После инкубации из опытной и контрольной пробирок брали по

нескольку миллилитров жидкости и фильтровали через бактериальные

фильтры. Полученный фильтрат исследовали на присутствие бактериофага,

гомологичного бактериям, примененным для обогащения.
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Сущность данного метода заключается в предварительном обогащении

исследуемого материала клетками того микроорганизма, к которому ищем

бактериофаг. Бактерии, внесенные в исследуемый материал, начинают

размножаться, и вместе с ними увеличивается количество фага.

Обнаружение бактериофага на плотных питательных средах по

методу Отто

1,5% мясопептонный агар разливали в чашки Петри. После застывания

питательную среду засевали 16–18-часовой бульонной культурой бактерий,

гомологичных искомому фагу. Для получения сплошного роста 2–3 капли

культуры наносили на чашку и растирали шпателем равномерно по всей ее

поверхности. Спустя 5–10 мин после посева на подсушенную поверхность

питательной среды наносили каплями исследуемый фильтрат. После того как

жидкость впиталась в среду, чашки переворачивали вверх дном и ставили в

термостат при оптимальной температуре роста микроорганизмов на 18–24 ч.

Учет результатов: доказательством наличия бактериофага служит полное

отсутствие роста культуры в месте попадания капли фильтрата (активный

бактериофаг) или появление в этом участке мелких стерильных пятен –

колоний бактериофага.

Обнаружение бактериофагана плотных питательных средах

двуслойным методом Грациа

1,5% МПА разливали в чашки Петри в количестве 25–30 мл (первый

слой). После застывания среды чашки ставили в термостат на 1½–2 ч для

подсыхания. В пробирку с 2,5 мл 0,7% расплавленного и остуженного до 4 C

агара вносили 1 мл исследуемого фильтрата и 0,2 мл суточной культуры,

соответствующей искомому фагу. Содержимое пробирок быстро

перемешивали, чтобы не произошло затвердевания агара, и выливали на

чашку вторым слоем. После того, как агар застывал, посев ставили в

термостат при оптимальной температуре роста микроорганизмов. Результат

учитывали через 16–18 ч инкубации в термостате. Присутствие бактериофага
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определяли по наличию прозрачных пятен, хорошо видимых на матовом

фоне роста бактерий.

Подтверждение отсутствия умеренных бактериофагов в

потенциальных бактериях-хозяевах

Отобранные как индикаторные, бактерии предварительно, до

выделения к ним бактериофагов из объектов окружающей среды, были

проверены в тесте по индукции профага с помощью митомицина С и УФО. В

результате проведенных исследований отобранные штаммы бактерий были

закреплены в качестве клеток-хозяев и использовались в дальнейшем для

выделения бактериофагов и получения фаголизатов с высоким титром

фаговых частиц.

Изолирование бактериофагов, активных в отношении определенного

спектра бактерий-мишеней

Выделение и изучение биологических свойств фагов проводили по

методам, предложенным М. Адамсом и Д.М. Гольдфарбом, определения

титра фаговых частиц и морфологии негативных колоний - по методу

Грациа, с учетом температурных режимов оптимальных для

культивирования отобранных бактерий-хозяев.

Для выделения бактериофагов из сточных вод исследуемые образцы

объемом 15 мл засевали в колбу с МПБ в объеме 50 мл, внося при этом по 0,2

мл (полная петля) суточной бактериальной культуры. После инкубирования

из колбы брали 10 мл жидкости и помещали в стерильную пробирку. Затем, с

целью освобождения от посторонней микрофлоры, материал

центрифугировали в течение 30 мин при 5000 об/мин, надосадочную

жидкость отбирали и фильтровали через мембранные фильтры с диаметром

пор 0,22 мкм. Присутствие бактериофага определяли по наличию прозрачных

пятен (бляшек, негативных колоний), хорошо видимых на матовом фоне

роста бактерий.

В случае положительного результата негативные колонии или участок

лизиса пересевали с помощью бактериологической петли в МПБ с
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соответствующей индикаторной культурой. Для этого в две пробирки с 4,5

мл МПБ добавляли стерильной пипеткой по 0,2 мл суточной бульонной

индикаторной культуры, в одну из которых пересевали негативную колонию

соответствующего бактериофага, вторая пробирка служила контролем.

Определяющим моментом являлось просветление бульона в опытной

пробирке и выраженное помутнение среды в контроле. После чего

содержимое опытной пробирки с целью освобождения от бактериального

дебриса центрифугировали в течение 30 мин при 5000 об/мин, надосадочную

жидкость отбирали и фильтровали через мембранные фильтры с диаметром

пор 0,22 мкм.

Определение титра литической активности бактериофагов

После выделения бактериофага необходимо определить его

количественное соотношение, или титр фага. Для титрования бактериофага

предложены различные методы, однако наибольшее распространение из них

получили способ титрования фага в жидкой питательной среде,

предложенный Аппельманом, и метод агаровых слоев, разработанный

Грациа.

Титрование бактериофага в жидкой питательной среде по методу

Аппельмана

Метод основан на внесении различных количеств титруемого

бактериофага в питательный бульон, засеянный одной и той же дозой

бактериальной культуры, чувствительной к данному фагу. Для этого брали

10 пробирок с 4,5 мл МПБ в каждой. В первую пробирку вносили 0,5 мл

исследуемого фага, содержимое пробирки тщательно перемешивали. Из

первой пробирки 0,5 мл переносили во вторую и т.д. до получения ряда

последовательных 10-кратных разведений фага (10-1 -10-10). В каждую

пробирку приготовленного ряда вносили по 0,03 мл взвеси суточной

агаровой культуры бактерий, содержащей 109 микробных клеток в 1 мл по

стандарту мутности (10 МЕ), чувствительной к данному фагу. Для контроля

брали 2 пробирки с МПБ, в одну из которых вносят 0,5 мл исследуемого фага
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(контроль на стерильность фильтрата фаголизата), в другую пробирку 0,03

мл микробной культуры (контроль культуры). Все пробирки помещали в

термостат при оптимальной температуре роста микроорганизмов на 18 ч.

Результат определяли по отсутствию видимого роста бактерий в присутствии

бактериофага. Активность (силу литической активности или специфическую

активность, но не титр) бактериофага обозначают отрицательной степенью

десяти, где степень указывает последнее разведение бактериофага, в котором

рост индикаторной культуры визуально не наблюдался.

Титрование бактериофага методом агаровых слоев (метод Грациа)

Этот метод основан на внесении различных разведений титруемого

бактериофага в соответствующую культуру бактерий и посеве на плотную

питательную среду с целью получения негативных колоний бактериофага.

Накануне опыта готовили питательные среды. В чашки Петри разливали

1,5% МПА по 25 мл среды. Среду в чашках подсушивали в термостате до

полного удаления конденсата. Агар должен быть абсолютно сухим, так как

даже незначительное увлажнение может изменить количественные

показатели содержания частиц фага в исследуемой жидкости. Брали 0,7%

МПА в пробирках по 2,5 мл в каждой, расплавляли его на водяной бане и

охлаждали до 48–50 °С. Из жидкости, содержащей титруемый бактериофаг,

готовили в пробирках ряд последовательных разведений (как в методе

Аппельмана). Затем в пробирку с 0,7% МПА вносили 1 мл соответствующего

разведения исследуемого бактериофага, слегка перемешивали, добавляли

0,1–0,2 мл 109 культуры, чувствительной к бактериофагу, опять слегка

перемешивали и содержимое пробирки выливали в чашку с МПА (вторым

слоем). Смесь равномерно распределяли по поверхности агара и оставляли

чашку в горизонтальном положении на 40–50 мин, то есть до полного

охлаждения агара. Затем чашки слегка подсушивали и инкубировали в

термостате при оптимальной температуре роста микроорганизмов в течение

18–20 ч. На фоне равномерного роста микробов отмечались пятна, где рост

отсутствовал (полный лизис). При большом количестве бактериофага
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наступал лизис микроорганизмов на всей поверхности агара. Когда

количество фаговых частиц невелико, то участков лизиса мало, и можно

рассчитать количество бляшкообразующих единиц (БОЕ) фага в 1 мл

препарата, допуская, что каждый участок лизиса образовывался в результате

действия одной частицы фага. Допустим, что на агаре в чашке имелось 30

пятен лизиса (колоний фага) при исследовании фильтрата в разведении 10-7.

Следовательно, титр фага будет равен 3×10-8, т.е. в 1 мл фага содержится

3×108 БОЕ/мл.

Определение спектра литической активности бактериофагов

Спектр литической активности бактериофагов оценивали методом

нанесения фага (spot-тест) на газон бактериальной культуры. В чашки Петри

разливали 1,5% МПА. После застывания и подсушивания агара на чашки

Петри наносили по 0,1 мл 16–18-часовой бульонной культуры

микроорганизмов, растирали шпателем по всей поверхности чашки, чтобы

получить равномерный сплошной рост культуры. После того, как культура

впиталась и чашки подсохли, на них каплями (spot-тест) наносили

бактериофаги. После того, как жидкость впиталась в среду, чашки

переворачивали вверх дном и ставили в термостат при оптимальной

температуре роста культуры на 18–24 ч. На следующие сутки производили

учет результатов – наличие или отсутствие «пятна лизиса».

Результаты оценивали следующим образом: - отсутствие лизиса;

+ лизис по ходу стекания капли;

++ лизис по ходу стекания капли и наличие стерильных пятен;

+++ наличие стерильного пятна и зон лизиса.

Получение фаговой биомассы с высоким титром фаговых частиц

Фаговую биомассу с высокой литической активностью получали

методом выращивания на плотных питательных средах (Патент РФ

№2525141 «Способ получения бактериофага») [110]. Он включает

следующие этапы.
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1-й этап – это получение ночной (18-часовой) культуры штамма-

хозяина. Бактериальную культуру, выросшую на плотной питательной среде,

микробиологической петлей засевают в МПБ, разлитый по 4,5 мл из расчета

одна пробирка на одну матрасную колбу. Посеянные таким образом

индикаторные штаммы культивируют в термостате 18 ч.

2-й этап – нанесение штамма-хозяина на поверхность плотной

питательной среды.

В матрасные колбы с плотным питательным агаром вносят 18-часовую

культуру штамма-хозяина. Распределяют культуру по всей поверхности

питательной среды, создавая монослой. Стерильной микробиологической

пипеткой удаляют лишнюю жидкость. Культивируют в течение 3,5 ч при

оптимальной температуре для роста культуры штамма-хозяина.

3-й этап – нанесение маточного штамма бактериофага.

В образовавшийся таким образом газон культуры вносят шприцем или

стерильной микробиологической пипеткой 2 мл одноименного (маточного)

бактериофага в титре 106–107 БОЕ/мл. Соотношение посевной культуры и

бактериофага составляет 100 к 1, т.е. на 100 бактериальных клеток – 1

частица бактериофага. Покачивающим движением распределяют

бактериофаг так, чтобы он тонким слоем покрыл всю поверхность газона

бактериальной культуры. И опять отбирают стерильной пипеткой лишнюю

жидкость. Инкубируют в термостате 13–15 ч при оптимальной температуре

для роста культуры штамма-хозяина и одноименного бактериофага.

4-й этап – сбор бактериофага.

В матрас в асептических условиях вносят физиологический раствор с

рН 7,0–7,2 в количестве 0,04–0,045 мл на 1 см2 (9 мл на один матрас).

Плавным покачивающим движением производят смыв фага с поверхности

питательного агара. Стерильной микробиологической пипеткой собирают

жидкую фракцию и переносят в стерильные центрифужные пробирки. Эта

фракция состоит из бактериофага, обломков бактериальных клеток, живых

нелизированных клеток штамма-хозяина. Для освобождения фаголизата от
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нелизированных бактерий в пробирки добавляют хлороформ из расчета 1/10.

Экспонируют полученную суспензию 30 мин при непрерывном

шуттелировании, центрифугируют 30 мин при 5000–6000 об/мин. Собирают

полученный супернатант в стерильную емкость.

5-й этап – очистка и контроль фаголизата.

Полученный таким образом фаголизат стерилизуют фильтрацией через

фильтр с диаметром пор 0,22 мкм и затем очищают от эндотоксинов на

хроматографической колонке типа EndoTrapBlue или EndoTrapHD

(HyglosGmbH, Германия) согласно инструкции производителя с

использованием буфера, разработанного этой фирмой.

Методы оценки стабильности бактериофагов к воздействию

агрессивных факторов

Устойчивость бактериофагов-кандидатов к повышенным и

пониженным температурам

Степень устойчивости бактериофагов к воздействию высокой и низкой

температуры проводили следующим способом: исследуемые бактериофаги

разводили 1:10 в МПБ (рН 7,2–7,4) для того, чтобы получить бактериофаг

определенной концентрации. Затем пробирки с фагами прогревали на

водяной бане и термостате «Гном» в диапазоне измеряемой температуры 40–

80 °C с интервалом 5 °С в течение 45 мин, и под воздействием низких

температур в диапазоне от +5 до -10 °С с интервалом в 5 °С в течение 45 мин.

Параллельно титровали контроль – фаголизат без прогревания и охлаждения.

Количество негативных колоний определяли методом агаровых слоев по

Грациа. Устойчивость бактериофагов к воздействию хлороформа

Хлороформ является недорогим и доступным средством, не всегда

убивающим бактериофаговые частицы, которое используется для

освобождения фаголизата от жизнеспособных микроорганизмов.

Определение чувствительности бактериофагов к данному химическому

веществу проводили методом обработки фаговой суспензии хлороформом в

соотношении 1:10 при постоянном перемешивании. Для этого брали по 3
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пробирки с 4,5 мл МПБ, в каждую вносили по 0,2 мл испытываемого

бактериофага и 0,2 мл бактериальной культуры, чувствительной к данному

фагу (индикаторная культура). Пробирки культивировали при 37 ºС 18–20 ч.

Затем в каждую пробирку добавляли по 0,5 мл хлороформа. Время

экспозиции с хлороформом при непрерывном встряхивании соответственно:

1-я пробирка – 15 мин; 2-я пробирка – 30 мин; 3-я пробирка – 45 мин.

Полученную смесь откручивали на центрифуге 30 мин при 5000 об/мин.

Собирали супернатант. Активность бактериофага определяли по методу

Грациа. Контролем служил стерильный фильтрат фаголизата, полученный с

использованием бактериальных фильтров.

Определение параметров инфекционного процесса в системе фаг -

клетка для бактериофагов, входящих в состав технологического

вспомогательного средства

Экспоненциально растущие бактериальные клетки смешивали с

бактериофагом (множественность инфицирования (MOI) = 0,001) и

инкубировали при комнатной температуре. Образцы (100 мкл) отбирали

через 1, 2, 3, 4, 5, 10, 15, 20, 25, 30 мин, смешивали с 850 мкл SM-буфера и 50

мкл трихлорметана. После центрифугирования надосадочную жидкость

титровали для определения неадсорбированных или обратимо

адсорбированных фагов через разные временные интервалы. Количественно

адсорбцию выражали константой скорости адсорбции (k), измеряемой в

мл/мин. Время адсорбции для каждого фага устанавливали индивидуально в

зависимости от процента максимальной адсорбции для конкретной смеси

(фаг+клетка хозяина).

Для определения длительности латентного периода и урожайности

фага использовали способ изучения одиночного цикла размножения фага без

применения антифаговой сыворотки. В основу метода положено свойство

эмбихина избирательно инактивировать различные фаги без повреждения

бактерий. В предварительном опыте паралелльного титрования эмбихина на

фаге и соответствующем бактериальном хозяине устанавливается рабочая
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доза препарата, т.е. то его количество, которое в 0,9 мл физиологического

раствора способно за 5 минут при 36±10С инактивировать 90-95 % фага при

исходной его концентрации. После определения рабочей дозы проводили

основной опыт. Бактериальные культуры, выращенные в мясо-пептонном

бульоне и находящиеся в логарифмической фазе роста, разводят мясо-

петонным бульоном до концентрации бактерий n х108 в 1 мл. К 0,9 мл такой

культуры, предварительно адаптированной к 36±1 0С, добавляли

соответствующего бактериофага 0,1 мл, содержащего nх108 БОЕ/мл, смесь

инкубировали в термостате в течение 5 минут, а затем 0,1 мл переносили в

0,9 мл физиологического раствора с рабочей дозой эмбихина,

предварительно прогретого в водяной бане при 36±1 0С.

После 5-минутной инкубации смеси при 36±1 0С опыт продолжали по

методу Эллиса и Дельбрюка.

Затем из этой пробирки брали 0,1 см3 жидкости, которую вносили к 9,9

см3 бульона. Из четвертой пробирки брали 0,1 см3 жидкости и вносили в 9,9

см3 бульона (пятая пробирка). Получая указанные разведения, стремимся

создать постоянную и наименьшую концентрацию частиц фага в четвертой

пробирке и свести ее на нет в пятой с целью возможности подсчета колоний

фага по окончании латентного периода. Из 4 и 5 пробирок приготовленными

разведениями через каждые 1-2 минуты берем по 0,1 см3 жидкости и

засеваем в две бактериологические чашки по методу агаровых слоев. Подсчет

негативных колоний проводим после 16-18 часового инкубирования чашки

при 36±1 °С.

Выделение фаговой ДНК (P.D. Kadam, 2016) [111]

Выделенный штамм выращивали в течение 8 часов в LB, 10 мкл этой

культуры переносили в 10 мл LB и инкубировали при 37 0С в орбитальном

шейкере со скоростью 150 об / мин до OD695, равным приблизительно 0,2.

Триста микролитров этой культуры добавляли к 100 мкл запаса вируса (~ 106

бляшкообразующая единица (pfu)/мл). Вирусным частицам позволяли

адсорбироваться на клетках-хозяевах в течение 15 мин при комнатной
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температуре, затем зараженные клетки добавляли к 3 мл расплавленного

мягкого верхнего агара в универсальных пробирках и тщательно

перемешивали перед тем, как вылить их на нижний агар и инкубировалось на

несколько минут. Затем планшеты переворачивали и инкубировали при 37

0С. агаровые пластины с мягким верхом, которые полностью лизированы,

соскабливали и собирали в пробирку емкостью 250 мл. Сорок миллилитров

буфера SM добавляли в сборную пробирку и хорошо перемешивали, затем

инкубировали в течение ночи при 10 0C, чтобы позволить вирусным

частицам диффундировать из мягкого верхушечного агара в буфер. Пробирку

центрифугировали при 250 g в течение 25 мин, а затем супернатант

переносили в свежую пробирку. Супернатант фильтровали через 0,45 мкм, а

затем через фильтр Millipore 0,22 мкм, чтобы обеспечить удаление агара и

клеточных остатков. Отфильтрованные частицы актериофага смешивали с

1/8 объемным раствором полиэтиленгликоля (ПЭГ) 6000 [2,5 М NaCl, 20%

(вес / объем) PEG 6000] и инкубировали на льду в течение 30 мин. Образец

затем центрифугировали при 16000 g в течение 10 мин и вирусный осадок

ресуспендировали в 0,5 мл 10 мМ Трис, pH 7,5, 10 мМ MgCl 2, 100 мМ NaCl.

Нуклеиновые кислоты разрушали добавлением 10 ед. ДНКазы I и 10 мкг / мл

РНКазы А и инкубировали в течение 30 мин при 37 0С. Затем его

экстрагировали, используя равный объем фенола: хлороформ, как описано

(Sambrook et al., 2001).

Выделение фаговой ДНК [111]

С использованием набора Qiagen Lamda kit (Qiagen, Valencia, CA).

Выделение фаговой ДНК (W.H. Wilson et al., 1993) [111]

Клональную суспензию фага добавляли к 50 мл культуры

экспоненциально растущих клеток-хозяев с множественностью заражения

около 4х10-3, и культуру инкубировали при 37oC. Культуру контролировали

ежедневно на наличие полного клеточного лизиса. В лизат добавляли 500

мкл объема хлороформа для уничтожения любых оставшихся клеток, а

ДНКазу и РНКазу добавляли до конечных концентраций 1 мкг / мл, чтобы
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разложить любую клеточную ДНК или РНК, высвобожденную во время

лизиса. Затем лизат инкубировали при комнатной температуре в течение 1 ч

до удаления клеточного дебриса центрифугировали при 5500 х g и 4 0С в

течение 10 мин. NaCl, 2% (wtlvol, конечная концентрация) и 6000

полиэтиленгликоля, 8,3% (wtlvol, конечная концентрация) добавляли к

надосадочной жидкости и осторожно растворяли при комнатной температуре

перед выдержкой на льду в течение 2 часов. Осажденный фаг выделяли

центрифугированием при 4 0С в течение 10 мин при 9000 × g и полученные

осадки (приблизительно 10 RI) ресуспендировали в общей сложности 2 мл

ASW. К суспензии фага добавляли тот же объем трис-буфера (pH 8,0)

-насыщенного фенолом, который подвергали вортексированию; Затем

водный слой отделяли от фенола центрифугированием при 2000 х g в течение

10 мин. Водный слой осторожно удаляли и экстрагировали тем же объемом

трис-буфера (pH 8,0) -насыщенным фенол-хлороформом (1: 1); Опять же, его

вортексируют и центрифугируют до удаления водного слоя и, наконец,

экстрагируют равным объемом хлороформ-изоамилового спирта (24: 1). ДНК

из полученного водного слоя осаждали добавлением 0,4 объема 7,5 М

ацетата аммония и 2 объемов изопропанола; Смесь осторожно

переворачивали и оставляли при комнатной температуре на 10 мин. Осадок

ДНК собирали центрифугированием в 1,5 мл пробирках Эппендорфа при

10000 х g в течение 20 мин. Супернатант отбрасывали, и осадок высушивали

в эксикаторе перед ресуспендированием в стерильной дистиллированной

воде.

Секвенирование бактериофагов

Для получения полноразмерных нуклеотидных последовательностей

геномов бактериофагов использовали полногеномное секвенирование ДНК

бактериофагов второго поколения (IonTorrent, ThermoFisherScientific, США).

Каждый штамм бактериофага был секвенирован трижды. Данные каждого

раунда секвенирования были проанализированы методами биоинформатики.
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Фильтрация качества прочтений (ридов) позволила собрать геномы

бактериофагов с высокой достоверностью.

Анализ протеома бактерий [112-123]

Материалы: синапиновая кислота (Sigma-Aldrich, USA), ацетонитрил

(Sigma-Aldrich, USA), трифторуксусная кислота (Sigma-Aldrich, USA), мясо-

пептонный бульон (ГМФ-агар), (НИЦФ. Санкт-Петербург, РФ), мясо-

пептонный агар (ГМФ-агар) (НИЦФ. Санкт-Петербург, Россия), спирт

этиловый 70°.

Для культивирования бактерий использовались стандартные условия.

Бактерии выращивались на мясопептонном бульоне (МПБ) в условиях

термостата при 37°С в течение 12 часов, далее бактериальная культура

рассевалась методом штриха на мясопептонный агар (МПА) для получения

отдельных колоний. Клетки каждого штамма непосредственно наносили на

стальной планшет MALDI (две одиночные колонии в дубликатах) с

использованием одноразовой петли и с добавлением 1 мкл матрицы,

состоящей из насыщенного раствора синапиновой кислоты в 60%

ацетонитриле - 0,3% трифторуксусной кислоты и высушивали на воздухе в

течение нескольких минут при комнатной температуре.

Отпечатки белков с различными молекулярными массами получали с

использованием MALDI-TOF масс-спектрометра Microflex LT (Bruker Corp.,

Billerica, USA) с обнаружением в линейном положительном режиме на

частоте лазера 50 Гц и в диапазоне масс от 2000 до 30 000 Да. Напряжение

разгона составляло 20 кВ, а время задержки экстракции составляло 200 нс.

Для генерации каждого ионного спектра использовалось не менее 10

лазерных снимков на образец. Для каждого бактериального образца в общей

сложности 100 отпечатков белков с различными молекулярными массами

усредняли и обрабатывали с использованием программного обеспечения

MALDI Biotyper (Bruker Corp., Billerica, USA). При анализе протеома

бактериальных культур методом MALDI-TOFF-профилирования при

культивировании бактерий использовались стандартные условия: бактерии
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выращивались на мясопептонном бульоне (МПБ) при 37° С в течение 12

часов, далее 12-ти часовая культура рассевалась методом штриха на

мясопептонный агар (МПА) для получения отдельных колоний.

Клетки каждого штамма непосредственно наносили на стальной

планшет MALDI (две одиночные колонии в дубликатах) с использованием

одноразовой петли и с добавлением 1 мкл матрицы, состоящей из

насыщенного раствора синапиновой кислоты в 60% ацетонитриле - 0,3%

трифторуксусной кислоты и высушивали на воздухе в течение нескольких

минут при комнатной температуре.

Отпечатки белков с различными молекулярными массами получали с

использованием MALDI-TOF масс-спектрометра Microflex LT (BrukerCorp.,

Billerica, USA) с обнаружением в линейном положительном режиме на

частоте лазера 50 Гц и в диапазоне масс от 2000 до 30 000 Да. Напряжение

разгона составляло 20 кВ, а время задержки экстракции составляло 200 нс.

Для генерации каждого ионного спектра использовалось не менее 10

лазерных снимков на образец. Для каждого бактериального образца в общей

сложности 100 отпечатков белков с различными молекулярными массами

усредняли и обрабатывали с использованием программного обеспечения

MALDI Biotyper (BrukerCorp., Billerica, USA).

Данные нуклеотидных последовательностей выделенных и

селектированных бактериофагов, полученные при их секвенировании,

позволили нам провести сравнительный анализ их геномов. Однако

исследование биологических свойств бактериофагов включает в себя также

их протеомный анализ (аминокислотную последовательность протеинов, их

качественный и количественный состав, изоэлектрическую точка белков,

молекулярный вес и алифатический индекс).

Для протеомного анализа нами были использованы ресурсы систем

SnapGeneViewer v.4.1.7 и ExPasy (https://web.expasy.org). Нами был проведен

анализ бактериофагов, активных в отношении бактерий Enterobacter, Yersinia,
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Proteus и даны физико-химические характеристики каждого из белков в их

составе.

Анализ протеомов селекционированных бактериофагов

Для анализа белковых профилограмм выделенных бактериофагов нами

был использован метод вертикального электрофореза в ПААГ. Анализ

профилограмм был проведен с использованием программного обеспечения

GelAnalyzer 2010.

Для начала необходимо было получить максимально возможную

бактериофаговую массу для достаточной визуальной детекции после

электрофореза.

Бактериальную массу культивировали в течение 24 часов на жидких

питательных средах. Затем были внесены выделенные бактериофаги в

количестве 1,0 мл на 10 мл культуры соответственно бактериальным видам.

Культивировали в течение 24-48 часов при 28-37 °С в аэробных условиях.

Затем часть аликвоты культур с бактериофагами были исследованы методом

агаровых слоев по Грациа для определения титра фагов, а часть –

использована для получения белков бактериофагов.

Для выделения и концентрирования белков бактериофагов

культуральную жидкость центрифугировали 20 минут при 3000 об/мин.

Надосадочную жидкость, содержащую бактерифаги переносили в чистую

пробирку в количестве 5,0 мл и подвергали ультразвуковой дезинтеграции

при режиме 10 микрон с трехкратным подходом по 60 сек. Затем в смесь

вносили 5,0 мл насыщенного раствора сульфата аммония. Все манипуляции

проводили на холоде. Смесь инкубировали в течение 1 часа при 4-8° С, а

затем белки осаждали при 10000 об/мин в течение 30 минут (Centrifugetype

MPW-310, Польша). Надосадочную жидкость удаляли под визуальным

контролем наличия осадка. Осадок растворяли в 100 мкл буфера для

электрофореза. Крупные конгломераты нерастворимых фракций белков и

детрита осаждали при 3000 об/мин в течение 1 минуты.
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Выделенные и сконцентрированные таким образом белки были

использованы для проведения вертикального электрофореза в ПААГ.

Режим электрофореза и концентрация ПААГ: 200 В, 60 мА, 30 минут,

4-20% ПААГ, трис-глициновый буфер с рН-8,6.

В результате проведенных исследований нами были сопоставлены

данные протеомного анализа на основании проведенного сиквенса и

электрофореза в ПААГ.

ПЦР бактериофагов

Материалы: 5-кратный раствор c ксиленцианолом, 7,5 мМMgCl2 (ООО

«Интерлабсервис» Кат. № 861), смесь дезоксирибонуклеозидтрифосфатов

(дНТФ). Водный раствор дезокси-нуклеозидтрифосфатов с конценртацией

1,76 мМ каждого. (ООО «Интерлабсервис», Кат. № R3-1), смесь

типоспецифических праймеров по 10 пкМ каждого (НПФ «Литех», Москва);

Taq ДНК-полимераза (5 ед./мкл) (Promega, USA., Cat. №М5001), агароза

(«Хеликон» LOT 2308В504) или аналогичная, Трис-HCl, («Amresco» Cat. №

Am-O234-0.5) или аналогичный, тритон Х-100, («Amresco» Cat. № Am-O694-

1.0) или аналогичный, борная кислота Хеликон (Кaт. № H-0202-0.5, (о.с.ч.),

ЭДТА-Na,(«Amresco » Cat. № Am-O105-0.1) или аналогичный, NaCl

(«Хеликон» H-1401-1.0 (х.ч.), 0,1 %-ный бромид этидия («Amresco », Cat.№

Am-O492-1,0), маркер молекулярного веса, (ООО «Интерлабсервис», Кат.№

MDNA-100bp), набор для очистки ДНК от агарозного геля «QIAquick Gel

Extraction», QIAGEN, Германия), набор для секвенирования, набор для

выделения ДНК «АмплиПрайм ДНК-сорб-В», («ИнтерЛабСервис», Москва),

микроцентрифуга на 12000 об./мин. для пробирок объемом 1,5 мл и 0,5 мл

(EppendorfMinispin, Германия), автоматические пипеточные дозаторы на 20

мкл, 100 мкл и 1000 мкл (ThermoScientific), полипропиленовые пробирки на

0,2 мл, 0,5 мл и 1,5 мл (Axygen, США), сменные наконечники к

автоматическим пипеточным дозаторам (Axygen, США), амплификатор для

проведения ПЦР («MaxyGene», AXYGEN Scientific, США), смеситель

«Vortex» (Biosan, Латвия), твердотельный термостат (Термит, ДНК
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Технология, Москва), фильтрующие насадки Миллекс 0,22мкм (PVDF)

(Millipore, Ирландия), генетический анализатор («Applied Biosystems

3130XL», Applied Biosystems, CША), набор компонентов для очистки

сиквенсовой смеси («BigDye Terminator kit 3.1», Applied Biosystem, СШA).

Праймеры (F1__C2, F2__C2, F3__C2, F3__C2, R1__C2, R2__C2, R3__C2,

F1__B, R1__B, F1_PODO, R1_PODO, terS-F, terS-R, mcp-F, mcp-R, mtp-F,

mtp-R, tmp-F, tmp-R) были синтезированы в ООО «ЛИТЕХ». Реактивы

производства «Fermentas» и «Альфа фермент».

Наращивание бактериофагов для последующей работы с ними

Выделенный штамм выращивали в течение ночи в среде LB, 10 мкл

этой культуры переносили в 10 мл LB и инкубировали при 37 ° С в

орбитальном шейкере со скоростью 150 об / мин до оптической плотности

(OD, λ=695), равным 0,2. Далее, 300 микролитров этой культуры добавляли к

100 мкл вирусного материала (~ 106 бляшкообразующая единица (БОЕ)/мл).

Вирусным частицам позволяли адсорбироваться на клетках-хозяевах в

течение 15 мин при комнатной температуре, затем зараженные клетки

добавляли к 3 мл расплавленного мягкого верхнего агара в универсальных

пробирках и тщательно перемешивали перед тем, как вылить их на нижний

агар и инкубировалось на несколько минут. Затем планшеты переворачивали

и инкубировали при 37 ° С. агаровые пластины с мягким верхом, которые

полностью лизированы, соскабливали и собирали в пробирку емкостью 250

мл. Сорок миллилитров буфера SM добавляли в сборную пробирку и хорошо

перемешивали, затем инкубировали в течение ночи при 10° C, чтобы

позволить вирусным частицам диффундировать из мягкого верхушечного

агара в буфер. Пробирку центрифугировали при 250 g в течение 25 мин, а

затем супернатант переносили в свежую пробирку. Супернатант фильтровали

через 0,45 мкм, а затем через фильтр Millipore 0,22 мкм, чтобы обеспечить

удаление агара и клеточных остатков. Отфильтрованные частицы

бактериофага использовали для выделения фаговой ДНК.

Выделение ДНК
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Геномную фаговую ДНК выделяли при помощи коммерческого набора

«ДНК-СОРБ-Б» (ЗАО «Интерлабсервис») для выделения общей ДНК,

согласно инструкции производителя.

Полимеразная цепная реакция

Для выявления ДНК бактериофагов использовали метод ПЦР с

применением типоспецифических праймеров (прил. 2, табл. 7-8). Каждую

реакцию проводил в 25 мкл реакционной смеси, содержащей 1 мкг ДНК, по

20 пмоль праймеров, 200 мкМ каждого dNTP, 1,5 мМ MgCl2, 50 мМ KCl, 10

мМ Tris-HCl (pH 8,8) и 1,25 единицы активности Taq-полимеразы. Реакцию

проводил в амплификаторе «T100» производства «BioRad, USA ». ДНК

денатурировали при 94оС в течение 3 мин. Затем проводил 35 циклов,

включающих денатурацию ДНК при 94 оС в течение 15 сек, отжиг

праймеров при температуре 52 оС в течение 30 сек и элонгацию в течение 1

мин. Заключительный этап элонгации проводили при 72 оС в течение 5 мин.

Учет и интерпретация результатов. Результаты интерпретировали на

основании наличия (или отсутствия) специфицеской полосы,

соответствующей размеру специфицекого гена или его участка. Результаты

считали достоверными только в случае прохождения положительных и

отрицательных контролей амплификации. Анализ участков нуклеиновых

кислот и подбор специфических праймеров. Уникальность

последовательностей устанавливали на основе статистической значимости

совпадений нуклеотидных последовательностей, полученных в результате

секвенирования более раннем этапе данного проетка. Дополнительный

анализ последовательностей проводили с помощью выравнивания, используя

программу ClustalX (http://www.ebi.ac.uk/Tools/clustalw/index.html).

Биоинформатический анализ нуклеотдидных последовательностей

фрагментов генома фагов изучаемых бактерий осуществлялся по

следующему алгоритму: сначала была определена последовательность гена

терминазы у каждого из выделенных и селектированных бактериофагов.

Далее были установлены ближайшие гомологи в базах данных GeneBank,
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затем было построено филогенетическое древо Yersiniaphage,

Enterobacterphage и Proteusphage. После этого в системе Blast были

определены праймеры и их основные характеристики. После синтеза

олигонуклеотидных праймеров были проведены эксперименты с

применением метода ПЦР.

Разработка усовершенствованных систем ПЦР-детекции групп

бактериофагов

Для постановки ПЦР «в режиме реального времени» кроме праймеров

требуется флуоресцентный олигонуклеотидный зонд, несущий

флуоресцентную метку. В системе Blast был осуществлен подбор наиболее

оптимальных зондов для каждого из бактериофагов и определены их

основные характеристики. Далее были проведены эксперименты с

использованием ПЦР и специального оборудования – амплификатора с

детекцией Real-Time (в данном проекте ДТ-прайм-5 (ДТ-96), ДНК-

Технология, РФ). ДНК денатурировали при 95 °С в течение 1 мин. Затем

проводил 35 циклов, включающих денатурацию ДНК при 95 °С в течение 10

сек, отжиг праймеров при температуре 60 °С в течение 20 сек. Детекция

осуществлялась на каждом из циклов при температуре 60 °С по каналу Fam.

Разработка систем ПЦР для индикации локусов патогенности в геномах

выделенных и селектированных бактериофага/

На первом этапе в библиотеке баз данных GeneBank (США), EMBL

(Европейская молекулярно-биологическая библиотека), DDBJ (Японская база

данных нуклеотидных последовательностей) были определены уникальные

гены–кандидаты, кодирующие локусы патогенности, характерные для

изучаемых бактерий.

После анализа в библиотеках баз данных GeneBank (США), EMBL

(Европейская молекулярно–биологическая библиотека), DDBJ (Японская

база данных нуклеотидных последовательностей) нуклеотидных

последовательностей всех вышеуказанных генов, они были просканированы
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системой Blast базы данных GeneBank (США) на предмет совпадения с

последовательностями ДНК известных микроорганизмов.

Затем, после выбора специфичного гена-кандидата для молекулярно-

генетической идентификации «островка патогенности», носителем которого

могут быть бактериофаги, активные в отношении бактериальных агентов,

были определены наиболее консервативные участки выбранных мишеней,

путем их сравнения у различных штаммов бактериофагов в базе данных

GeneBank. На эти консервативные участки в приложении Primer BLAST

определили праймеры, отвечающие следующим условиям: длина праймеров

должна составлять 18–24 пары нуклеотидов, температура плавления

праймера должна быть 60–70˚С, размер фланкируемого праймерами участка

гена должна составлять не менее 100 и не более 1000 п.о.

После чего, они были выравнены программой Gene Runner Version

3.05, определены их димеры, при возможном некомплементарном

связывании самими с собой или попарно. Для оптимизации ПЦР-протокола,

в реакциях c бактериальными культурами, выделенными из клинических

образцов был использован электрофоретический метод детекции продуктов

амплификации.
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РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЙ

1. БАКТЕРИОФАГИ РОДА PROTEUS

1.1 ВЫДЕДЕНИЕ БАКТЕРИЙ РОДА PROTEUS

Цель работы – выделение бактерий рода Proteus из патологического

материала и объектов санитарного надзора животноводческих и

птицеводческих помещений из хозяйств, неблагополучных по желудочно-

кишечным заболеваниям, и изучение их основных биологических свойств

для возможного применения полученных штаммов в качестве индикаторных

бактериальных культур при изучении биологических свойств протейных

бактериофагов.

Задачи исследования:

1. выделить бактерии рода Proteus из патологического материала и

объектов санитарного надзора;

2. изучить тинкториальные, культуральные и биохимические

свойства выделенных бактерий рода Proteus;

3. составить оптимальную схему выделения и бактериологической

идентификации бактерий родаProteus.

Материалы и методы исследований

Патологический материал и фекалии от телят, поросят и птицы (куры и

утки) с клиническими признаками дисбактериоза, фекалии и смывы

животноводческих и птицеводческих хозяйств, неблагополучных по

желудочно-кишечным заболеваниям Ульяновской и Самарской областей.

Схема бактериологической идентификации осуществлялась нами,

опираясь на более чем десятилетний опыт работы с микроорганизмами

данного рода, и проводилась по общеизвестным бактериологическим тестам.

Для ферментативной идентификации Proteusvulgaris и Proteusmirabilis

использовался классический метод инокуляции культуры в пробирки,

содержащие субстраты и индикаторы.
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Результаты исследований

Первый день исследования

Из проб патологического материала и объектов санитарного надзора

были произведены посевы штрихом на среду Эндо, среду Плоскирева,

висмут-сульфит агар. Посевы культивировали в условиях термостата в

течение 24 часов при 36±1 0С.

День второй

Выросшие в чашках на среде Эндо: бесцветные или сероватые колонии

с розовым оттенком, с характерным для протея ползущим ростом (рис. 1-2);

на агареПлоскирева – полупрозрачные колонии с перламутровым оттенком, в

зоне роста колоний среда подщелачивалась и приобретала желтизну; на

висмут-сульфит агаре (через 48 часов инкубации) – темно-коричневые

колонии, пересевали в мясо-пептонный бульон (по 4-6 колоний с чашки). Для

дальнейших исследований нами было отобрано 48 культур микроорганизмов,

которые инкубировали при 37 0С в течение 18 часов (до появления

выраженного помутнения среды) в условиях термостата.

День третий

Первичные бульонные культуры, выделенные после пересева колоний

с вышеперечисленных сред, микроскопировали (окраска по Граму) и при

наличии в мазках грамотрицательных палочек с закругленными концами, не

образующих спор и капсул, располагающихся одиночно и попарно,

подвергали дальнейшему исследованию с целью родовой и видовой

идентификации, а также для определения их патогенности. Культур,

обладающих вышеназванными тинкториальными свойствами, было выявлено

24 штамма. Поэтому дальнейшие исследования мы проводили только на этих

штаммах бактерий. Выделенные культуры были высеяны на 0,3 % мясо-

пептонныйагар для хранения при температуре 2-4 0С. Сделаны посевы на

мясо-пептонный бульон (параметры культивирования: температура 37 0С и

время – 18 часов).
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Рисунок 1 – Рост штамма 1 бактерий предположительно рода Proteusна среде

Эндо (время культивирования 24 часа при температуре 37 0С)

Рисунок 2 – Рост штамма 3 бактерий рода Proteusна среде Эндо (время

культивирования 24 часа при температуре 37 0С)

День четвертый

Нами установлено, что все 24 культуры проявили признак

подвижности при культивировании на 0,3 % мясо-пептонномагаре. Далее

видовую принадлежность выделенных микроорганизмов мы устанавливали

на основе определения биохимических свойств. Анализ специальной

литературы позволил нам составить алгоритм первичной дифференциации

бактерий рода Proteus. Отличительной особенностью протеев от других
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представителей семейства Enterobacteriaceae – способность к

окислительномудезаминированию аминокислоты фенилаланина в

кетокислоты.

Поэтому первым дифференциальным признаком, позволившим отнести

выделенные нами штаммы бактерий к роду Proteus, была способность

культур дезаминироватьфенилаланин на специализированной коммерческой

среде (применяли PhenylalanineAgar). Известно, что протеи способны

дезаминироватьфенилаланин с образованием фенилпировиноградной

кислоты, что имеет важное значение для дифференциации энтеробактерий в

трибе «Proteus, Morganella, Providencia». Дрожжевой экстракт, входящий в

состав среды, обеспечивают микроорганизмы необходимыми для

жизнедеятельности питательными веществами. DL-фенилаланин является

субстратом для ферментации, из которого на воздухе образуется

фенилпировиноградная кислота. Производили посев на поверхность

скошенного агаре и культивировали при температуре 36±1 0С 24 часа. При

положительной реакции после нанесения на микробный рост нескольких

капель 10%-ного раствора хлорида железа развивается зеленое окрашивание.

При отрицательной реакции цвет среды и роста не меняется. Результат

учитывается в течение 5 минут после нанесения реактива, т.к. зеленый цвет

быстро бледнеет.

Вторым дифференциальным тестом, положительный результат

которого позволит отнести выделенные штаммы бактерий к роду Proteus, -

это положительная реакция с метилротом и отрицательная реакция Фогеса-

Проскауэра. Этот тест основан на выявлении ацетоина (ацетил-

метилкарбинола) – промежуточного продукта в превращении

пировиноградной кислоты (образующейся при расщеплении глюкозы) по

бутиленгликолевому пути. В присутствии кислорода и КОН ацетоин

окисляется в диацетил, образующий соединение красного цвета.

Чувствительность теста возрастает с добавлением α-нафтола перед

добавлением КОН. Для определения этих продуктов исследуемые культуры
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микроорганизмов засевали на среду Кларка и инкубировали при температуре

370С в течение 48 часов.

Третьим тестом, послужившим основанием отнести выделенные

штаммы к роду Proteus, была способность образовывать сероводород.

Применяли среду Клиглера, где индикатор феноловый красный позволяет

дифференцировать грамотрицательные бактерии по их способности

ферментировать глюкозу и лактозу и продуцировать сероводород.

Тиосульфат натрия и сульфат железа, входящие в состав среды, усиливают

образование сероводорода. Феноловый красный – индикатор рН. О

ферментации глюкозы свидетельствует желтый столбик, лактозы – желтый

скос, об образовании сероводорода – почернение столбика. Посевы

инкубировали при температуре 36±10С в течение 18 часов.

Четвертым дифференциальным тестом было определение способности

разжижать 12 %-ный желатин. Он имеет плотную консистенцию при

температурах ниже 20°С и жидкую – при 35°С и выше. Желатин разжижается

при 28°С, поэтому посевы инкубировали при 36±10С в течение 48 часов, но

перед учетом результатов их необходимо будет выдержать их около 2 часов в

холодильнике

Заключительным этапом идентификации было определение

ферментативной активности выделенных культур. Для этого использовали

классический метод инокуляции культуры в пробирки, содержащие

субстраты и индикаторы.

Пятый день

Установлено, что только 16 из 24 культур, выделенных нами, проявили

способность дезаминироватьфенилаланин (таблица 1).

При определении способности выделять сероводород у изучаемых

нами 24 культур, было установлено, что в пробирках с 16 культурами

столбик приобрел черную окраску, скос стал красным, что свидетельствует

об отсутствии способности у этих штаммов ферментировать лактозу и о

способности выделять сероводород (таблица 1).
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Изучение ферментативной активности выделенных культур показало,

что, 16 штаммов не ферментировали арабинозу, маннит (рис. 3), не обладали

декарбоксилазой лизина, дегидролазой аргинина и не утилизировали

малонат.Выраженная вариабельность выделенных культур проявлялась по

отношению к сахарозе, мальтозе (рис. 5), мочевине и утилизации цитрата в

среде Симмонса (таблица 1). Положительная реакция зафиксирована на

глюкозу (рис. 4), сахарозу (рис. 6).

Шестой день

Постановка реакции с метилротом. По методике Баррета к 1 мл

культуры добавляли 1 мл 0,6 % спиртового раствора α-нафтола и 0,4 мл 40%

р-ра калия гидроксида. При положительной реакции через 15 минут

появляется красное (оттенки до розового) окрашивание; при отрицательной

реакции окрашивание не происходит.

Для постановки реакции Фогеса-Проскауэра к 2,5 мл суточной

культуры бактерий добавляли вначале 1 мл 6%-ного спиртового раствора α-

нафтола, а затем 0,4 см3 40%-ного водного раствора КОН. Пробирки

тщательно встряхивали и спустя 3-5 минут учитывали результат. При

наличии в культуре ацетилметилкарбинола (рН среды было ниже 5,0) она

окрашивалась в розовый цвет (положительная реакция). Окраска культуры в

желтый цвет свидетельствует об отрицательной реакции. Изолированные

нами 16 культур окрашивались в розовый цвет. Это послужило одним из

основных подтверждений, что выделенные микроорганизмы относятся к

роду Proteus.

Установлена желатиназная активность у 16 выделенных культур (рис.

7) (таблица 1).

Таким образом, было установлено, что у 16 выделенных культур был

выявлена способность дезаминироватьфенилаланин и образовывать

сероводород, ферментировать глюкозу и сахарозу; положительная реакции с

метилротом и отрицательная - Фогес-Проскауэра позволила первоначально

отнести штаммы к роду Proteus. Изучение ферментативной активности
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показало, что из 16 штаммов не ферментировали лактозу, арабинозу, маннит,

не декарбоксилировали лизин и аргинин, не утилизировали малонат.

Установлена выраженная вариабельность выделенных культур по

ферментированию мальтозы, декарбоксилированию орнитина, утилизации

цитрата в среде Симмонса.

Таблица 1 - Биохимические свойства выделенных штаммов бактерий,
отнесенных нами к роду Proteus
Биохимический
признак

Номера штаммов
1 3 12 13 16 18 21 24 25 28 32 33 36 37 38 40

Подвижность + + + + + + + + + + + + + + + +
Образование H2S + + + + + + + + + + + + + + + +
Дезаминированиефени-
лаланина

+ + + + + + + + + + + + + + + +

Ферментация

лактозы
глюкозы
сахарозы
маннита
мальтозы
арабиноза

-
+
+
-
+
-

-
+
+
-
+
-

-
+
+
-
-
-

-
+
+
-
+
-

-
+
+
-
+
-

-
+
+
-
-
-

-
+
+
-
+
-

-
+
+
-
-
-

-
+
+
-
-
-

-
+
+
-
+
-

-
+
+
-
+
-

-
+
+
-
+
-

-
+
+
-
-
-

-
+
+
-
-
-

-
+
+
-
+
-

-
+
+
-
-
-

Декарбоксилирование
лизина

- - - - - - - - - - - - - - - -

Декарбоксилирование
орнитина

- - + - - + - + + - - - + + - +

Дегидролизация
аргинина

- - - - - - - - - - - - - - - -

Утилизация малоната - - - - - - - - - - - - - - - -
Утилизация цитрата - - + + + - - + + + + - - + + +
Образова
ние аммиака

+ + + + + + + + + + + + + + + +

Реакция Фогес-
Проскауэра

- - - - - - - - - - - - - - - -

Реакция с метилротом + + + + + + + + + + + + + + + +
Разжижение желатина + + + + + + + + + + + + + + + +

Совокупность изученных тинкториальных, культурально-

морфологических и биохимических позволила дифференцировать

выделенные культуры, как Proteus vulgaris – 9 штаммов и Proteus mirabilis –
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7 штаммов на основании способности ферментировать мальтозу и

декарбоксилировать орнитин.

Рисунок 3 – Отсутствие ферментации маннита штаммами 28,32,33,
36,37бактерий предположительно рода Proteusчерез 24 культивирования в

условиях термостата при + 36±10С

А Б

Рисунок 4 – Ферментация глюкозы штаммами 1,3, 12,13, 16бактерий
предположительно рода Proteus: А) вид незасеянной среды, Б) вид засеянной

среды через 24 культивирования в условиях термостата при + 36±10С
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А Б

Рисунок 5 – Ферментация мальтозы штаммами 1,3, 13,16,21бактерий
предположительно рода Proteus: А) вид незасеянной среды, Б) вид засеянной

среды через 24 культивирования в условиях термостата при + 36±10С

А Б

Рисунок 6 – Ферментация сахарозы штаммами 24, 25, 28, 32,
33бактерий предположительно рода Proteus: А) вид незасеянной среды, Б)

вид засеянной среды через 24 культивирования в условиях термостата при +
36±10С
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Рисунок 7 – Разжижение желатина штаммами 33, 36, 37, 38, 40бактерий
предположительно рода Proteus через 24 культивирования в условиях

термостата при + 36±10С

Бактериологическое исследование патологического материала, фекалий

и смывов животноводческих и птицеводческих хозяйств, неблагополучных

по желудочно-кишечным заболеваниям Ульяновской и Самарской областей

позволило выделить 48 изолятов, из которых 16 штаммов бактерий были

дифференцированы как бактерии рода Proteus. Установлено, что эти 16

культур обладали способностью давать феномен «роения» на среде Эндо и

при окраске по Граму было выявлено наличие в мазках грамотрицательных

палочек с закругленными концами, не образующих спор и капсул,

располагающихся одиночно и попарно. Опорными тестами для

идентификации бактерии рода Proteusявляются

дезаминированиефенилаланина, реакция на сероводород, с метилротом,

Фогес-Проскауэра, разжижение желатина. Определение видовой

принадлежности протеев на основании изучения тинкториальных,

культурально-морфологических и биохимических позволило установить

принадлежность 9 изолятов к виду Proteusvulgaris и 7 изолятов – к

Proteusmirabilis.
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Превалирование бактерий рода Proteus в организме

сельскохозяйственных животных и птицы отрицательно сказывается на

здоровье молодняка сельскохозяйственных животных и птицы, вызывая

трудно поддающиеся лечению желудочно-кишечные заболевания на фоне

выявления антибиотикорезистентных штаммов. Выделенные нами культуры

рода Proteus в дальнейшей работе будут использованы для выделения

специфических бактериофагов методами индукции из бактериальной

культуры и выделения вирулентных бактериофагов из объектов внешней

среды, из которых, в перспективе, могут быть сконструированы безопасные

фаговые биопрепараты, у которых молекулярно-генетическими

исследованиями было выявлено отсутствие локусов, кодирующих факторы

патогенности, для диагностики, лечения и профилактики заболеваний,

вызываемых протеем или протекающих сих участием.

1.2 ВЫДЕЛЕНИЕ БАКТЕРИОФАГОВ РОДА PROTEUS И

ПОДБОР ПАРАМЕТРОВ КУЛЬТИВИРОВАНИЯ

В первой серии экспериментов на 16 культур бактерий рода Proteus,

которые мы исследовали как «лизогенные», воздействовали индуцирующим

фактором (применяли воздействие на бактерии ультрафиолетовых лучей и

митомицина С).

Анализ литературных данных свидетельствует о том, что при действии

на лизогенные культуры индуцирующим фактором продукция фага в

значительной степени возрастает, поэтому применяя данную методику

удается выявить фаг в значительно большем проценте случаев, чем при

изучении только спонтанной его продукции. Результаты исследований

представлены в таблице 2.

Известно, что лизогения широко распространена среди всех

систематических групп микроорганизмов, но нам не удалось выявить профаг

у выделенных культур рода Proteus.
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Таблица 2–Результаты исследований по выявлению наличия профага из
штаммов бактерий рода Proteusметодом индукции
Метод
индукционно-
го воздействия

Номера штаммов

1 3 12 13 16 18 21 24 25 28 32 33 36 37 38 40

Ультрафиоле-
товое
облучение

- - - - - - - - - - - - - - - -

Воздействие
митомицином
С

- - - - - - - - - - - - - - - -

Второй этап исследований был посвящен выделению бактериофагов

изобъектов санитарного надзора. В качестве объектов исследований был

произведен отбор 94 проб: патологического материала (трупы телят, поросят

и кур, объекты санитарного надзора животноводческих и птицеводческих

помещений из хозяйств, неблагополучных по желудочно-кишечным

заболеваниям (сточные воды, фекалии, смывы с клеток, почва с территории

ферм)).

Первоначально готовили разведения из объектов исследований в мясо-

пептонном бульоне в соотношении 1:10, добавляли в концентрации 104 КОЕ

/мл по 1,0 мл каждого из 16 штаммов бактерий рода Proteus. Колбы с

пробами ставили в термостат на 24 часа при температуре 36±1 0С. Затем

пробы фильтровали через ватно-марлевый фильтр для освобождения от

механических примесей. После этого содержимое колбы разливали в

стерильные пробирки, центрифугировали при 3000 об./мин в течение 30

минут, далее прогревали в водяной бане при 60±1 0С в течение 30 минут с

целью подавления роста грамотрицательных бактерий.

Каждый исследуемый фильтрат исследовался нами на наличие фага

методом Отто «стекающая капля». Результаты оценивали следующим

образом: - отсутствие лизиса;

+ лизис по ходу стекания капли;

++ лизис по ходу стекания капли и наличие стерильных пятен;
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+++ наличие стерильного пятна и зон лизиса.

Таблица 3–Результаты исследований по выявлению наличия бактерий рода
Proteusметодом из объектов внешней среды
Метод
индукционно-
го воздействия

Номера штаммов

1 3 12 13 16 18 21 24 25 28 32 33 36 37 38 40

Проба почвы 2 ++
+

Проба почвы 4 ++
Фекалии КРС +
Фекалии
свиней

+

Смыв с клетки +
Сточные воды
1

+
+

Сточные воды
5

++

Сточные воды
12

+

Примечание: + лизис по ходу стекания капли;
++ лизис по ходу стекания капли и наличие стерильных пятен;

+++ наличие стерильного пятна и зон лизиса.

Установлено, что на газоне культур 16 культур бактерий рода Proteus

выявлены зоны лизиса (таблица 3), оцененные в +, ++ и +++ (один, два и три

креста) из проб сточных вод 1 (на индикаторной культуре Proteus vulgaris 1 -

зона лизиса ++), из пробы почвы 2 (на культуре Proteus vulgaris 3 – зона

лизиса - +++), из фекалий КРС (на культуре Proteus vulgaris 13 – зона лизиса

- +); смыв с клетки (на индикаторной культуре Proteus vulgaris 16 - зона

лизиса была оценена на +++); сточные воды 12 (на культуре Proteusvulgaris

33 – зона лизиса - +); сточные воды 5 (на культуре Proteus vulgaris 28 – зона

лизиса - ++); из пробы почвы 4 (на культуре Proteus vulgaris 38 – зона лизиса

- ++); фекалии свиней (на культуре Proteus mirabilis 12 – зона лизиса - +).

Нами при выделении фага из объектов окружающей среды по

классической методике Гольдфарба Д.М. (1961) был заменен в протоколе

исследований этап высева фильтрата на 1,5 % МПА методом агаровых слоев

по Грациа на метод Отто «стекающая капля». Это было сделано с целью
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экономии расходных материалов и снижения трудозатрат. Также нами было

установлено, что при первичном выявлении бактериофага метод Отто

позволяет четко видеть наличие или отсутствие бактериофага, в то время как

метод агаровых слоев затрудняет этот этап. Для подтверждения мы провели

эксперименты, заключающиеся в том, что каждый из 8 фильтратов был

исследован на наличие фага методом «агаровых слоев».

Установлено, что на газоне культур Proteus vulgaris 1, Proteus vulgaris 3,

Proteus vulgaris 13, Proteus vulgaris 16, Proteus vulgaris 33, Proteus vulgaris 28,

Proteus vulgaris 38, Proteus mirabilis 12выявлены зоны лизиса, которые

отражены на рисунках 8-9. Затраты на постановку эксперимента в несколько раз

больше и при аналогичном результате, что и при применении метода Отто.

А Б

Рисунок 8 – Зоны лизиса бактериофага Pr - 2 УГСХАна культуре Proteus
vulgaris 3: А) способ посева - метод агаровых слоев, Б) способ посева

«стекающая капля» по Отто (культивирование при температуре 36±1 0С в
течение 18 часов)
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Рисунок 9 – Зоны лизиса бактериофага Pr - 4 УГСХАна культуре Proteus
vulgaris 16: способ посева «стекающая капля» по Отто (культивирование при

температуре 36±1 0С в течение 18 часов)
Нами из 94 проб было выделено 8 бактериофагов, специфичных для

штаммов Proteus vulgarisи Proteus mirabilis, которым были присвоены

наименования, отраженные в таблице 9.

Таблица 9–Наименования выделенных бактериофагов
Наименование фага Индикаторная культура Объект выделения бактериофага
Pr - 1 УГСХА Proteus vulgaris 1 Сточные воды 1
Pr - 2 УГСХА Proteus vulgaris 3 Проба почвы 2
Pr - 3 УГСХА Proteus vulgaris 13 Фекалии КРС
Pr - 4 УГСХА Proteus vulgaris 16 Смыв с клетки
Pr - 5 УГСХА Proteus vulgaris 33 Сточные воды 12
Pr - 6 УГСХА Proteus vulgaris 28 Сточные воды 5
Pr - 7 УГСХА Proteus vulgaris 38 Проба почвы 4
Pr – 8 УГСХА Proteus mirabilis 12 Фекалии свиней

Селекция бактериофагов проводилась следующим образом. С зоны

лизиса осторожно бактериологической петлей брали материал и вносили его

в пробирку с 4,5 мл стерильного МПБ, туда же вносили 0,2 мл 16-18 часовой

индикаторной культуры (та культура Proteus, на газоне которой был выявлен

лизис). Далее ставился контроль: в пробирку со стерильным МБП вносили

0,2 мл индикаторной культуры. Обе пробирки ставили в термостат при (36±1)
0С. Время культивирования подбирали визуально в диапазоне от 3 до 7 часов

с интервалом 30 минут. Ориентиром завершения пассажа было наличие роста

в контрольной пробирке. Результаты исследований представлены в таблице

10.

Таблица 10 – Результаты подбора оптимального времени культивирования

системы фаг-хозяин
Наименование фага
/ индикаторная
культура

Время культивирования,ч
3,0 3,5 4,0 4,5 5,0 5,5 6,0 6,5 7,0

Pr - 1 УГСХА
/Proteus vulgaris 1

- + + + + + + + +

Pr - 2 УГСХА /
Proteus vulgaris 3

- + + + + + + + +

Pr - 3 УГСХА /
Proteus vulgaris 13

- + + + + + + + +
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Pr - 4 УГСХА /
Proteus vulgaris16

- + + + + + + + +

Pr - 5 УГСХА /
Proteus vulgaris 33

- + + + + + + + +

Pr - 6 УГСХА /
Proteus vulgaris 28

- + + + + + + + +

Pr - 7 УГСХА/
Proteus vulgaris 38

- + + + + + + + +

Pr – 8 УГСХА
/Proteus mirabilis 12

- + + + + + + + +

Эмпирическим методом нами установлено, что 3,5 часовое

культивирование посевов достаточно для пассирования выделенных фагов на

вышеназванных культурах, используемых нами в качестве индикаторных:

Proteus vulgaris 1, Proteus vulgaris 3, Proteus vulgaris 13, Proteus vulgaris 16,

Proteus vulgaris 33, Proteus vulgaris 28, Proteus vulgaris 38, Proteus mirabilis

12.

Дальнейшая наша работа проводилась с целью подбора подбору способа

очистки от индикаторной культуры на этапе пассированияи оптимальных

параметров культивирования системы фаг-хозяин.

Известно, для инактивации бактериальной культуры применяют следующие

способы: обработку пассажа фага трихлорметаном, прогреванием или мембранной

фильтрацией.

Изучение устойчивости селекционированных фагов к воздействию

трихлорметана проводили следующим образом: соотношение фага и

трихлорметана составляли в пропорции 10:1, время воздействия 5-35 минут с 5-

минутным интервалом при постоянном встряхивании пробирок и отстаивании в

течение 1/5 временного интервала воздействия. Далее при помощи пипетки

проводили отбор надосадочной жидкости и высевали обработанный

трихлорметаном бактериофаг на МПА методом Отто на ранее приготовленный

газон соответствующей индикаторной культуры. Культивировали посевы в

условиях термостата в течение 18 часов при температуре 36±1 0С. Наличие зоны

лизиса свидетельствовало об устойчивости фагов к воздействию трихлорметана.

Результаты исследований представлены в таблице 11.
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Таблица 11- Устойчивость селекционированных фагов и индикаторных культур
Proteus к воздействию трихлорметана
Название
исследуемого агента

Временной интервал воздействия трихлорметанав концентрации

1:10, минут

5 10 15 20 25 30 35

Бактериальная культура
Proteus vulgaris 1 - - - - - - -
Proteus vulgaris 3 - - - - - - -
Proteus vulgaris 13 - - - - - - -
Proteus vulgaris 16 - - - - - - -
Proteus vulgaris 33 - - - - - - -
Proteus vulgaris 28 - - - - - - -
Proteus vulgaris 38 - - - - - - -
Proteus mirabilis 12 - - - - - - -

Система фаг-хозяин
Pr - 1 УГСХА /Proteus
vulgaris 1

+ + - - - - -

Pr - 2 УГСХА / Proteus
vulgaris 3

+ + - - - - -

Pr - 3 УГСХА / Proteus
vulgaris 13

+ + - - - - -

Pr - 4 УГСХА / Proteus
vulgaris 16

+ + + - - - -

Pr - 5 УГСХА / Proteus
vulgaris 33

+ + - - - - -

Pr - 6 УГСХА / Proteus
vulgaris 28

+ + + - - - -

Pr - 7 УГСХА/ Proteus
vulgaris 38

+ + - - - - -

Pr – 8 УГСХА /Proteus
mirabilis 12

+ + + - - - -

В экспериментах также определено, что вегетативные формы индикаторных

культур Proteus не выдерживали воздействие трихлорметана при временной

экспозиции 5-35 минут. Установлено, что у фагов, специфичных к бактериям

Proteus, зафиксированы различные показатели устойчивости к

трихлорметану. Соответственно, этот метод не может применяться для

очистки протейных бактериофагов, так как не является универсальным.

Поэтому, длительное время, затрачиваемое на обработку бактериофагов,
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заставляет продолжить поиск оптимального способа очистки бактериофагов

от индикаторной культуры.

Вторым способом очистки фага от бактерий было прогревание при

температуре при 62±2 0С в течение 30 минут. Данные параметры были нами

установлены методом подбора из диапазона температур 58-750С с

интервалом в 2 0С при временном интервале 30 минут. Определено, что в

течение 30 минут при 62±2 0С инактивируется индикаторная культура, а

бактериофаг остается жизнеспособным (таблица 12).

Таблица 12 - Устойчивость селекционированных фагов и индикаторных культур
Proteus к воздействию температурного фактора
Название
исследуемого агента

Температурные параметры эксперимента при экспозиции в течение
30 минут, 0С

58 60 62 64 66 70 75

Proteus vulgaris 1 + - - - - - -
Proteus vulgaris 3 + - - - - - -
Proteus vulgaris 13 + - - - - - -
Proteus vulgaris 16 + - - - - - -
Proteus vulgaris 33 + - - - - - -
Proteus vulgaris 28 + - - - - - -
Proteus vulgaris 38 + - - - - - -
Proteus mirabilis 12 + - - - - - -
Proteus vulgaris 1 + - - - - - -

Система фаг-хозяин
Pr - 1 УГСХА /Proteus
vulgaris 1

+ + + + + - -

Pr - 2 УГСХА / Proteus
vulgaris 3

+ + + + - - -

Pr - 3 УГСХА / Proteus
vulgaris 13

+ + + + + - -

Pr - 4 УГСХА / Proteus
vulgaris 16

+ + + + + + -

Pr - 5 УГСХА / Proteus
vulgaris 33

+ + + + + - -

Pr - 6 УГСХА / Proteus
vulgaris 28

+ + + + + - -

Pr - 7 УГСХА/ Proteus
vulgaris 38

+ + + + + - -

Pr – 8 УГСХА /Proteus
mirabilis 12

+ + + + - - -

Исследование осуществляли также методом Отто. Температурная

обработка при вышеназванных параметрах – это эффективный по качеству,
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но длительный по временным затратам метод. Поэтому, мы продолжили

исследования бактериофагов, применяя метод фильтрации.

Очистку бактериофагов от бактериальных клеток, эндотоксина и

балластных веществ мы осуществляли осветляющей микрофильтрацией

через мембраны Владипор марки МФАС-ОС-3 с размером пор 0,8 мкм, затем

МФАС-ОС-2 с размером пор 0,45 мкм, которые представляют собой

мелкопористый пленочный материал, изготовленный на основе смеси

ацетатов целлюлозы. Затем фаголизаты подвергали стерилизующей

фильтрации с помощью фильтрующей насадки фирмы «MilliporeMillex-GP» с

полиэфирсульфоновым наполнителем и диаметром пор 0,22 мкм.

Таблица 13–Подбор количественных соотношений выделенных фагов и
индикаторных культур и технологические параметры их культивирования
№ Название фага /

индикаторная
бактериальная
культура

Технологические параметры
культивирования

Оптимальное
количественное

соотношение выделенного
бактериофага и 18±2 часовой
индикаторной культуры при

концентрации микробных
клеток равной не ниже

nх106(КОЕ/мл)

временной
интервал, ч

температур-
ный режим, 0С

1. Pr - 1 УГСХА
/Proteus vulgaris 1

3,5 36±1 0,3 мл / 0,3 мл

2. Pr - 2 УГСХА /
Proteusvulgaris 3

3,0 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

3. Pr - 3 УГСХА /
Proteus vulgaris 13

3,5 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

4. Pr - 4 УГСХА /
Proteus vulgaris 16

3,5 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

5. Pr - 5 УГСХА /
Proteus vulgaris 33

3,5 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

6. Pr - 6 УГСХА /
Proteus vulgaris 28

3,5 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

7. Pr - 7 УГСХА/
Proteus vulgaris 38

3,0 36±1 0,3 мл / 0,3 мл

8. Pr – 8 УГСХА
/Proteus mirabilis 12

3,5 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

Экспериментально установлено, что девятикратное его пассирование с

применением следующих параметров: определенное соотношение культуры

и фага (таблица 13) в 4,5 мл стерильного МПБ, культивирование в течение
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определенного времени (таблица 13) при (36±1)0С, позволило нам получить

достаточное количество фаголизата для исследований.

Очищенные бактериофаги хранились в условиях бытового

холодильника при температуре 2-4 0С.

Были проведены исследования по выявлению бактериофагов,

специфических к бактериям Proteus vulgaris и Proteus mirabilis, выделенным

нами ранее из патологического материала и объектов санитарного надзора.

Установлено, что данные культуры не содержали профага, который мы

пытались получить, применяя метод индукции. Полученные результаты не

расходятся с данными исследователей, занимавшихся выделением

бактериофагов семейства Enterobacteriaceae, утверждающих, что наиболее

перспективным является методика выделения вирулентных бактериофагов из

объектов окружающей среды.

Из 94 проб объектов санитарного надзора животноводческих и

птицеводческих помещений из хозяйств, неблагополучных по желудочно-

кишечным заболеваниям было выделено 8 бактериофагов, специфичных к

бактериям рода Proteus. Объектами для выделения вирулентных

бактериофагов рода Proteus являютсясточные воды, фекалии, смывы с

клеток, почва с территории ферм.

Селекцию бактериофагов проводили десятикратным пассированием

изолированных негативных колоний на МПА с перевиванием на

МПБ.Оптимальное соотношение - 1:1, т.е. Время пассажа – 3,0-3,5 часа

инкубирования при температуре 36±2 0С. Для очистки фагов от бактериальных

клеток применяли три метода: обработка хлороформом (трихлорметаном),

прогревание и фильтрация с применением мембранных фильтров фирмы

«MilliporeMillex-GP».Установлено, что наиболее эффективным способом

является многоступенчатая фильтрация. У выделенных нами бактериофагов

Proteus, будут изучены из которых, в перспективе, могут быть

сконструированы безопасные фаговые биопрепараты, у которых

молекулярно-генетическими исследованиями было выявлено отсутствие
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локусов, кодирующих факторы патогенности, для диагностики, лечения и

профилактики заболеваний, вызываемых протеем или протекающих с их

участием.

1.3ИЗУЧЕНИЕ БИОЛОГИЧЕСКИХ СВОЙСТВ

БАКТЕРИОФАГОВ РОДА PROTEUS

Определение литической активности

Наиболее важным показателем из спектра изучаемых биологических

свойств фагов можно считать его титр, то есть максимальное его разведение,

при котором бактериофаг способен лизировать гомологичную микробную

культуру.

Литическая активность сибиреязвенного бактериофага определялась

нами методом титрования на жидкой среде (метод Аппельмана) и диффузии

верхнем слое мягкого агара (метод агаровых слоев). Посев последовательных

разведений фагового препарата с целью повышения точности эксперимента

проводили трижды.

Результаты исследований представлены в таблице 14.

Литическую активность выделенного бактериофага мы оценили по его

способности вызывать лизис бактериальной культуры на плотной питательной

среде методом диффузии в «мягкий агар» - метод «агаровых слоев» по Грациа.

Результаты экспериментов представлены нами в таблице 14.

Проведенные исследования по определению литической активности -

титра выделенных и селекционированных авторами бактериофагов рода Proteus

методами Аппельмана и агаровых слоев по Грациа позволяют нам утверждать,

что показатель литической активности варьирует в диапазоне 4,2±0,2х106

до1,9±0,1х109 БОЕ/мл(по методу Грациа) и от 10-5 до 10-8 (поАппельману).

При осмотре результатов посева чашечным методом - по Грациа – мы

изучили морфологию негативных колоний фагов. Этот показатель является

важным критерием биологических особенностей полученных клонов
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бактериофагов, позволяющая проводить скрининговые (отборочные)

дифференциальные тесты бактериальных патогенов.

Установлено, что при высеве на МПА образуются негативные колонии с

четким краем и прозрачным центром различного диаметра в диапазоне от

0,2±0,1 до 0,6±0,1 мм (рисунок 10).

Таблица 14 – Основная характеристика биологических свойств
изучаемых протейных бактериофагов

№ Название
бактериофага и
индикаторной
культуры, на
которой он

селекционируется

Результат изучения характерных биологических свойств
бактериофагов рода Proteus на бактериальной культуре

Литическая
активность,
БОЕ /мл (по

методу
агаровых
слоев по
Грациа)

Литическая
активность
(по методу
Аппельма-

на)

Спектр
литического
действия на
культуре,
процент

лизина 42
штаммах

Морфология
негативных
колоний, см

1 Pr - 1 УГСХА
/Proteus vulgaris 1

2,3±0,1х108 10-7 28,6 0,3±0,1

2 Pr - 2 УГСХА /
Proteus vulgaris 3

1,7±0,2х107 10-6 40,5 0,2±0,1

3 Pr - 3 УГСХА /
Proteus vulgaris 13

4,5±0,1х108 10-7 42,9 0,4±0,1

4 Pr - 4 УГСХА /
Proteus vulgaris 16

1,9±0,1х109 10-8 78,6 0,4±0,1

5 Pr - 5 УГСХА /
Proteus vulgaris 33

5,6±0,3х107 10-6 42,9 0,3±0,1

6 Pr - 6 УГСХА /
Proteus vulgaris 28

1,3±0,2х109 10-8 71,4 0,5±0,1

7 Pr - 7 УГСХА/
Proteus vulgaris 38

4,2±0,2х106 10-5 50,0 0,6±0,1

8 Pr – 8 УГСХА
/Proteus mirabilis 12

3,9±0,1х108 10-7 45,2 0,3±0,1
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Рисунок 10 – Морфология негативных колоний фага:А) Pr–4 УГСХА,
Б)Pr–2 УГСХА; В) Pr – 6 УГСХА;Г) Pr – 3 УГСХА, Д) Pr – 7 УГСХА, Е) Pr
– 5 УГСХА(культивирование при температуре 36±1 0С в течение 18 часов)

Специфичность

Важнейшей характеристикой бактериофага, составляющего биопрепарата

для индикации и идентификации бактерий, является его специфичность в

пределах вида. Изучение специфичности выделенных бактериофагов рода

Proteus мы проводили на культурах гомологичного рода Proteus и

гетерологичных родов (таблица 15).



62

Таблица15 – Специфичность протейных бактериофагов
№\
№

Название вида культур,
нанесенных газоном на
чашки Петри /
количество
использованных в
эксперименте штаммов

Результат изучения специфичности

Pr
–

1
У

ГС
Х

А

Pr
–2

У
ГС

Х
А

Pr
–3

У
ГС

Х
А

Pr
–4

У
ГС

Х
А

Pr
–5

У
ГС

Х
А

Pr
-

6
У

ГС
Х

А

Pr
–7

У
ГС

Х
А

Pr
–8

У
ГС

Х
А

культуры гомологичного семейства
1 Escherichia spp./ 5

штаммов
Отсутствие зон лизиса

2 Citrobacter spp./ 12
штаммов

Отсутствие зон лизиса

3 Enterobacter spp./ 4
штамма

Отсутствие зон лизиса

4 Morganella spp./ 13
штаммов

Отсутствие зон лизиса

5 Klebsiella spp./ 8
штаммов

Отсутствие зон лизиса

6 Salmonella spp./ 5
штаммов

Отсутствие зон лизиса

7 Yersinia spp. / 4
штаммов

Отсутствие зон лизиса

8 Providenvia spp. / 9
штаммов

Отсутствие зон лизиса

культуры гетерологичных семейств
9 Staphylococcus spp./ 2

штамма
Отсутствие зон лизиса

10 Streptococcus spp./ 2
штамма

Отсутствие зон лизиса

11 Bacillus spp./ 3 штамма Отсутствие зон лизиса
12 Pseudomonas spp./ 2

штамма
Отсутствие зон лизиса

Экспериментальным путем нами установлено, что на чашках Петри,

засеянных культурами Escherichia spp., Citrobacter spp., Enterobacter spp.,

Morganella spp., Klebsiella spp., Salmonella spp., Yersinia spp., Staphylococcus spp.,

Streptococcus spp., Bacillus spp., Pseudomonas spp., Providenvia spp. зон лизиса,

при нанесении выделенных и селекционированных авторами 8 бактериофагов

Proteus на газон вышеназванных культур, при визуальном осмотре обнаружено

не было. Полученные результаты (таблица 15) свидетельствуют, что выделенные

и селекционированные нами бактериофаги, строго специфичны в пределах рода

Proteus и могут составлять биопрепарат для индикации и идентификации
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вышеназванных бактерий. Особое внимание было уделено специфичности

бактериофагов по отношению к бактериям Morganella spp., Providenvia spp.,

которые ранее входили в одну группу.

Спектр специфического литического действия фага

С целью определения спектра литического действия изучаемых протейных

бактериофагов были проведены исследования на 42 штаммах бактерий рода

Proteus. Культуры для исследований готовили стандартным образом,

исследования проводили методом «стекающая капля» по Отто. Параметры

культивирования посевов также стандартны для всей работы. Полученные

результаты были сгруппированы в таблицу 16.

Полученные данные по изучению спектра специфичного литического

действия свидетельствуют о том, что выделенные и селекционированные в

2016 году бактериофаги рода Proteusактивно работают в широком диапазоне

изучаемых культур. Совокупный процент лизиса у 8 бактериофагов

составляет 100 %.

Также нами были проведены исследования по изучению изменения

титра литической активности при хранении в условиях бытового

холодильника (2-4 0С) в стеклянных флаконах с резиновыми крышками без

добавления консервирующих веществ в течение 32 месяцев эксперимента.

Интервал между проведением скрининговых экспериментов составлял 3

месяца. Результаты исследований систематизированы нами в таблицы 17-19.

Проведенные исследования по изменения титра литической активности

при хранении в условиях бытового холодильника (2-4 0С) позволили нам

установить, что изучаемые бактериофагиснижали показатель литической

активности за анализируемый период в среднем на 3 порядка, однако после

проведения пассирования бактериофагов с индикаторными культурами на МПБ

в соотношении, указанном в таблице 13, мы наблюдали повышение показателя в

среднем на 2 порядка.
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Таблица 16 – Изучение спектра литического действия
бактериофагов рода Proteus

№ Название культуры Наличие лизиса на газоне культуры при
нанесении фага

Pr
–

1
У

Г-
Pr

–
2

У
Г-

Pr
–

3
У

Г-
Pr

–
4

У
Г-

Pr
–

5
У

Г-
Pr

-
6

У
Г-

Pr
–

7
У

Г-
Pr

–
8

У
Г-

1. Proteus mirabilis Тр. 1 Культ. + - - - - + - -
2. Proteus mirabilis 95/98 - + - + - - + -
3. Proteus mirabilis 31/82 - + + - ++ - - ++
4. Proteus mirabilis 14 3”П“ + - - - + - - -
5. Proteus mirabilis 4/2 3”П“ + - + - - - - -
6. Proteus mirabilis31/32 - + - - - + ++
7. Proteus mirabili 523 - ++ - - - +
8. Proteus mirabilis 491 + - - - - + -
9. Proteus vulgaris Куз.с/хТр. 1

сел.
- - ++ + - - - +

10. ProteusvulgarisКуз. с/х фекал - - - - + - - -
11. Proteus vulgaris 82/98 - - ++ - - - - -
12. Proteus vulgaris 3”П” №3 - - - - - ++ - -
13. Proteus vulgaris 85/98 - + - + - - - ++
14. Proteus vulgaris 55А ++ + - - - - + -
15. Proteus vulgaris 261 - + - - - - - -
16. Proteus vulgaris 1 - - - - ++ - - -
17. Proteus vulgaris 2 - - + - - - - -
18. Proteus vulgaris 3 - - - + + - ++ -
19. Proteus vulgaris 4 - - ++ - - - - -
20. Proteus vulgaris 5 - + - - - - - -
21. Proteus vulgaris 6 - - - ++ - - - -
22. Proteus vulgaris 7 - + - - + - - +
23. Proteus vulgaris 8 - - ++ - - - + -
24. Proteus vulgaris 9 - + - - ++ - - -
25. Proteus vulgaris 10 ++ - - - - + - -
26. Proteus mirabilis 1 - - + - - - ++ -
27. Proteus vulgaris 1 УГСХА + + - - - - - -
28. Proteus vulgaris 3 УГСХА - + ++ - - - - -
29. Proteus mirabilis 12 УГСХА - - - - + - - +
30. Proteus vulgaris 13 УГСХА + - + - - - - +
31. Proteus vulgaris 16 УГСХА - - + + - - ++ -
32. Proteus mirabilis 18 УГСХА - - - - ++ - - -
33. Proteus vulgaris 21 УГСХА - - + - - + - -
34. Proteus mirabilis 24 УГСХА + - + - - - + -
35. Proteus mirabilis 25 УГСХА - + + - - - + -
36. Proteus vulgaris 28 УГСХА - ++ + - - + - +
37. Proteus vulgaris 32 УГСХА + + - + - - - +
38. Proteus vulgaris 33 УГСХА + + - + + - - +
39. Proteus mirabilis 36 УГСХА - + - + + - - +
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40. Proteus mirabilis 37 УГСХА - - ++ + ++ - - -
41. Proteus vulgaris 38 УГСХА - - + - - + + -
42 Proteus mirabilis 40 УГСХА + - + - - + - -

Процент лизиса 28,6 40,5 42,9 78,6 42,9 71,4 50,0 45,2

Таблица 17 – Изменение литической активности протейных бактериофагов
при хранении в течение 6 месяцев

№
\

№

Название
бактериофага и
индикаторной
культуры, на
которой он

селекционируется

Литическая активность, БОЕ /мл (по методу агаровых
слоев по Грациа)

перед
закупорива-

нием

через 1
месяц

через 3
месяца

через 6
месяцев

1 Pr - 1 УГСХА
/Proteus vulgaris 1

2,3±0,1х108 2,1±0,1х108 1,8±0,2х108 0,2±0,1х107

2 Pr - 2 УГСХА /
Proteus vulgaris 3

1,7±0,2х107 1,6±0,1х107 0,8±0,1х107 0,3±0,2х107

3 Pr - 3 УГСХА /
Proteus vulgaris 13

4,5±0,1х108 4,3±0,2х108 3,7±0,3х108 2,1±0,3х108

4 Pr - 4 УГСХА /
Proteus vulgaris 16

1,9±0,1х109 1,8±0,1х109 1,1±0,1х109 0,4±0,1х109

5 Pr - 5 УГСХА /
Proteus vulgaris 33

5,6±0,3х107 5,2±0,2х107 3,3±0,5х107 0,8±0,4х107

6 Pr - 6 УГСХА /
Proteus vulgaris 28

1,3±0,2х109 1,1±0,1х109 0,5 ±0,1х109 7,5±0,2х108

7 Pr - 7 УГСХА/
Proteus vulgaris 38

4,2±0,2х106 4,1±0,1х106 2,7±0,5х106 0,7±0,2х106

8 Pr – 8 УГСХА
/Proteus mirabilis 12

3,9±0,1х108 3,6±0,2х108 1,7±0,1х108 8,1±0,2х107

Таблица 18 – Изменение литической активности протейных бактериофагов
при хранении в течение 9-18 месяцев

№
\

№

Название
бактериофага и
индикаторной
культуры, на
которой он

селекционируется

Литическая активность, БОЕ /мл (по методу агаровых
слоев по Грациа)

через 9
месяцев

через 12
месяцев

через 15
месяцев

Через 18
месяцев

1 Pr - 1 УГСХА
/Proteusvulgaris 1

1,1±0,1х106 5,1±0,1х105 1,6±0,2х105 0,4±0,1х105

2 Pr - 2 УГСХА /
Proteus vulgaris 3

2,4±0,2х106 1,1±0,3х106 5,4±0,1х105 1,7±0,2х105

3 Pr - 3 УГСХА /
Proteus vulgaris 13

1,5±0,1х108 0,7±0,1х108 6,5±0,2х107 2,4±0,3х107

4 Pr - 4 УГСХА /
Proteus vulgaris 16

3,9±0,1х108 3,1±0,2х108 2,8±0,1х108 5,1±0,4х107
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5 Pr - 5 УГСХА /
Proteus vulgaris 33

0,6±0,3х106 0,2±0,1х106 4,3±0,1х104 3,8±0,4х104

6 Pr - 6 УГСХА /
Proteus vulgaris 28

7,1±0,2х108 6,3±0,1х108 5,6±0,1х108 4,1±0,2х108

7 Pr - 7 УГСХА/
Proteus vulgaris 38

0,3±0,1х106 2,1±0,1х105 1,6±0,2х105 0,8±0,4х105

8 Pr – 8 УГСХА
/Proteus mirabilis 12

6,9±0,1х107 5,0±0,2х107 3,7±0,1х107 2,1±0,2х107

Таблица 19 – Изменение литической активности протейных бактериофагов
при хранении в течение 21-32 месяцев

№
\

№

Название
бактериофага и
индикаторной
культуры, на
которой он

селекционируется

Литическая активность, БОЕ /мл (по методу агаровых
слоев по Грациа)

через 21
месяц

через 24
месяца

через 28
месяцев

Через 32
месяца

1 Pr - 1 УГСХА
/Proteus vulgaris 1

1,3±0,1х104 1,1±0,1х103 0,8±0,2х102 0,3±0,1х102

2 Pr - 2 УГСХА /
Proteus vulgaris 3

1,1±0,1х105 0,6±0,3х104 0,4±0,1х104 0,2±0,1х105

3 Pr - 3 УГСХА /
Proteus vulgaris 13

0,5±0,1х107 4,5±0,1х106 3,7±0,2х106 1,2±0,2х106

4 Pr - 4 УГСХА /
Proteus vulgaris 16

3,9±0,1х107 2,9±0,2х107 1,8±0,1х107 1,2±0,1х107

5 Pr - 5 УГСХА /
Proteus vulgaris 33

2,6±0,3х104 1,8±0,3х104 1,2±0,5х104 0,4±0,1х104

6 Pr - 6 УГСХА /
Proteus vulgaris 28

2,3±0,2х108 0,3±0,1х108 0,7±0,1х107 0,5±0,1х107

7 Pr - 7 УГСХА/
Proteus vulgaris 38

0,3±0,2х105 2,4±0,1х104 1,8±0,2х104 0,9±0,1х104

8 Pr – 8 УГСХА
/Proteus mirabilis 12

1,2±0,1х107 0,4±0,2х107 3,2±0,1х105 2±0,2х105

В результате проведенных исследований была создана коллекция из

восьми вирулентных бактериофагов бактерий рода Proteus, выделенных из

объектов внешней среды (сточные воды, фекалии, смывы с клеток, почва с

территории ферм) животноводческих и птицеводческих помещений из

хозяйств, неблагополучных по желудочно-кишечным заболеваниям

Ульяновской, Самарской и Пензенской областей. Авторами была

оптимизирована схема выделения вирулентных бактериофагов из объектов

внешней среды (этап высева центрифугата на газон индикаторной культуры
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по методу Грациа – диффузия в «мягкий» агар – заменен на «стекающую

каплю» по Отто; культивирования – подобраны оптимальные температурные,

временные и количественные параметры, очистки и хранения выделенных

бактериофагов.

Были изучены основные биологические свойства выделенных

бактериофагов рода Proteus, включающие спектр литического действия и

показателилитической активности (диапазон 4,2±0,2х106 до1,9±0,1х109

БОЕ/мл(по методу Грациа) и от 10-5 до 10-8 (поАппельману)), морфологию

бляшкообразующих единиц (высеве на МПА образуются негативные

колонии с четким краем и прозрачным центром различного диаметра в

диапазоне от 0,2±0,1 до 0,6±0,1 мм), биологическую активность в отношении

патогенных видов энтеробактерий и других семейств. Установлено, что

выделенные и селекционированные бактериофаги Proteusспецифичны в

пределах рода, обладают перекрестным лизисом в пределах видов Proteus

vulgaris и Proteus mirabilis; не лизируют культуры гомологичного семейства

и представителей гетерологичных семейств. Изученные биологические

свойствапозволяют систематизировать биологические особенности каждого

из выделенных клонов вирулентных бактериофагов. На рисунке 11

представлены укупоренные в стеклянные флаконы протейные бактериофаги.

Рисунок 11 – Выделенные бактериофаги во флаконах
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1.4 ИССЛЕДОВАНИЕ ВЗАИМОДЕЙСТВИЯ ФАГ-ХОЗЯИН И

ОПРЕДЕЛЕНИЕ ФАКТОРОВ, ОКАЗЫВАЮЩИХ ВЛИЯНИЕ НА

ДАННЫЙ ПРОЦЕСС

При исследовании бактериальных вирусов большое значение имеет

изучение специфичности начальных этапов взаимодействия фага с клеткой.

Узнавание рецепторов фагом происходит в результате ферментно-

субстратной связи, а специфичность бактериофагов в определенной мере

условно и зависит, вероятно, от химического строения рецепторов клетки и

собственно строения фага. По-видимому, одни рецепторы требуют менее

сложной структурной организации отростка фаговой частицы, другие более

сложной. Возможно, одна и та же бактериальная клетка имеет рецепторы для

нескольких различных фагов, каждый из которых соединяется лишь с

определенными рецепторами.

Адсорбцию выделенных и селекционированных бактериофагов

изучали при взаимодействии их с культурами клеток-хозяев методом,

который основан на исследовании количества корпускул

неадсорбированного фага в смеси бактерия-фаг.

Экспоненциально растущие бактериальные клеткиProteus vulgaris 16,

Proteus vulgaris 28, Proteus vulgaris 38 мы смешивали с бактериофагами Pr - 4

УГСХА, Pr - 6 УГСХА, Pr - 7 УГСХА (множественность инфицирования

(MOI) = 0,001) и инкубировали при комнатной температуре. Образцы (100

мкл) отбирали через 1, 2, 3, 4, 5, 10, 15, 20, 25, 30 мин, смешивали с 850 мкл

SM-буфера и 50 мкл трихлорметана. После центрифугирования

надосадочную жидкость титровали для определения неадсорбированных или

обратимо адсорбированных фагов Pr - 4 УГСХА, Pr - 6 УГСХА, Pr - 7

УГСХАчерез разные временные интервалы. Количественно адсорбцию

выражали константой скорости адсорбции (k), измеряемой в мл/мин. Время

адсорбции для каждого фага устанавливали индивидуально в зависимости
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от процента максимальной адсорбции для конкретной смеси (фаг+клетка

хозяина).

Таблица 20 - Результаты опыта по изучению скорости адсорбции

селекционированных бактериофагов на клетках индикаторных культур

Название
фага и

микроорганизма

Время
адсорбции

максимального
количества
фага (мин)

Количество фага
до адсорбции

(по показателю
негативных

колоний) M±m

Количество
неадсорбированного
фага (по показателю
бляшкообразующие

единиц) M±m

Процент
адсорбции

(%)

Pr - 4 УГСХА /
Proteus vulgaris

16

5 190,0±10,4 89,8±4,7 52,8
6 66,7±3,1 64,9

Константа скорости адсорбции К= 4,2 см 3/мин-1

Pr - 6 УГСХА /
Proteus vulgaris

28

5 130,0±20,4 51,6±3,1 61,3
6 37,3±2,4 71,3

Константа скорости адсорбции К= 4,1 см 3/мин-1

Pr - 7 УГСХА /
Proteus vulgaris

38

5 421,0±25,4 173,8±14,7 58,8
6 111,4±12,1 75,6

Константа скорости адсорбции К= 4,4 см 3/мин-1

В результате проведенных исследований было установлено, что

изучаемый бактериофаг Pr - 4 УГСХАимел показатель скорости адсорбции

(таблица 20): равный К= 4,2 см 3/мин-1; бактериофаг Pr - 6 УГСХА - К= 4,1 см
3/мин-1, фаг Pr - 7 УГСХА - К= 4,4 см 3/мин-1.

В предварительном опыте паралелльного титрования эмбихина на фаге

и соответствующем бактериальном хозяине - Pr - 4 УГСХА и Proteus vulgaris

16 (Pr - 6 УГСХАи Proteus vulgaris 28, Pr - 7 УГСХА и Proteus vulgaris 38)

устанавливалась рабочая доза препарата, т.е. то его количество, которое в 0,9

мл физиологического раствора способно за 5 минут при 36±1 о

Синактивировать 90-95 % фага при исходной его концентрации nх107 частиц

в 1 мл. В экспериментах определено, что рабочая доза эмбихина была равна 7

γ, т.е. среднему из двух последних эффективных доз.

После определения рабочей дозы проводили основной опыт.

Результаты исследований отражены в таблицах 21-23.

Таблица 21 - Изучение латентного периода и урожайности бактериофага Pr -
4 УГСХА



70

Время
начала
опыта

Число негативных колоний фага при
высеве из 4-ой пробирки

M±m

Число негативных колоний фага при
высеве из 5-ой пробирки

M±m
15 126,4±6,0
17 144,3±5,7
20 151,6±6,1
25 174,5±2,4
27 190,0±10,4 31,2±3,3
29 Стерильное пятно 29,4±4,1
30 Сливной рост негативных колоний 33,1±3,2
35 Лизис 47,5±5,2
40 56,4±2,7
45 67,5±4,2
50 71,4±3,7
55 70,1±7,5
60 77,4±3,4

Таблица 22 - Изучение латентного периода и урожайности бактериофага Pr -
6 УГСХА

Время
начала
опыта

Число негативных колоний фага при
высеве из 4-ой пробирки

M±m

Число негативных колоний фага при
высеве из 5-ой пробирки

M±m
15 105,1±4,3
17 99,2±7,3
20 104,4±5,6
25 111,2±4,2
27 129,2±6,5 24,4±2,2
29 Стерильное пятно 25,2±4,1
30 Сливной рост негативных колоний 28,3±2,3
35 Лизис 37,1±4,4
40 46,4±2,5
45 39,5±2,7
50 41,2±3,4
55 51,3±5,5
60 52,4±3,7

Таблица 23 - Изучение латентного периода и урожайности бактериофага Pr -
7 УГСХА

Время
начала
опыта

Число негативных колоний фага при
высеве из 4-ой пробирки

M±m

Число негативных колоний фага при
высеве из 5-ой пробирки

M±m
15 245,5±18,2
17 223,6±19,3
20 254,5±15,7
25 263,4±13,2
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27 420,1±21,2 38,1±4,4
29 Стерильное пятно 39,4±5,2
30 Сливной рост негативных колоний 35,5±3,4
35 Лизис 49,1±6,4
40 56,6±5,4
45 69,7±6,7
50 75,2±6,4
55 61,6±5,5
60 76,1±4,7

Результаты исследований представлены в таблице 24.

Таблица 24 – Показатели урожайности, латентного периода и скорости
адсорбции протейных фагов

Изучаемый
показатель

Название бактериофага
Pr - 4 УГСХА Pr - 6УГСХА Pr - 7УГСХА

Средняя
урожайность,
вирусных частиц на
микробную клетку

46,0 44,0 27,5

Латентный период,
минут

25 25 25

Константа скорости
адсорбции, см 3/мин-

1

4,2 4,1 4,4

Установлено, что латентный период внутриклеточного развития фага

Pr - 4 УГСХА и Proteus vulgaris 16 УГСХА равен 25-26 минут (таблица 24).

Среднее количество негативных колоний на чашках при высеве из 4-ой

пробирки с 15 по 25 минуту опыта равно 149,2, а при высеве с 40 по 60

минуту из пятой пробирки – 68,62. Ср. урожайность бактериофага P- 4

УГСХА равна 6862:149,2=46,0 вирусных частиц на одну микробную клетку

Proteus vulgaris 16 УГСХА.

Определено, что латентный период внутриклеточного развития фага Pr

- 6 УГСХА и Proteus vulgaris28 УГСХА равен 25-26 минут (таблица 24).

Среднее количество негативных колоний на чашках при высеве из 4-ой

пробирки с 15 по 25 минуту опыта равно 104,9, а при высеве с 40 по 60

минуту из пятой пробирки –46,16. Ср. урожайность бактериофагаP- 6
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УГСХА равна 4616:104,9=44,0 вирусных частиц на одну микробную клетку

Proteus vulgaris28 УГСХА.

В экспериментах нами было выяснено, что латентный период

внутриклеточного развития фага Pr - 7 УГСХА и Proteusvulgaris38 УГСХА

равен 25-26 минут (таблица 24). Среднее количество негативных колоний на

чашках при высеве из 4-ой пробирки с 15 по 25 минуту опыта равно 246,6, а

при высеве с 40 по 60 минуту из пятой пробирки – 67,84. Ср. урожайность

бактериофага P- 7 УГСХА равна 6784:246,6=27,5 вирусных частиц на одну

микробную клетку Proteus vulgaris38 УГСХА.

Проведенные исследования по изучению изменения титра литической

активности при хранении в условиях бытового холодильника (2-4 0С)

позволили нам установить, что изучаемые бактериофаги снижали показатель

литической активности за анализируемый период (32 месяца) в среднем на 3

порядка, однако после проведения пассирования бактериофагов с

индикаторными культурами на МПБ в определенном соотношении, мы

наблюдали повышение данного показателя в среднем на 2 порядка. Определено,

что в течение 30 минут при 62±2 0С инактивируется индикаторная культура,

а бактериофаг остается жизнеспособным в пределах температурного

воздействия +66 0С для фагов P- 6 УГСХА и P- 7 УГСХА, и +70 0С для фага

Pr - 4 УГСХА.
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2. БАКТЕРИОФАГИ РОДА CITROBACTER

2.1ВЫДЕЛЕНИЕ БАКТЕРИЙ РОДА CITROBACTER

Материалом для выделения бактерий рода Citrobacterпослужили

патологический материал: труппы новорожденных и погибших в первые

часы жизни, а также мертворожденные поросята (от свиней свинокомплекса

«Волжский» Ульяновской области); маститное молоко, взятое от животных с

молочного комплекса «Красный восток» Ульяновская и речная рыба с

признаками бактериальных заболеваний (рис.12).

А Б В

Рисунок 12 - Исследуемые пробы: А- патологический материал от

свиней (мертворожденные поросята и погибшие в первые часы жизни); Б -

маститное молоко от коров с молочного комплекса «Красный восток»

Ульяновская область; В - речная рыба с признаками бактериальных

заболеваний.

Схема бактериологической индикации применялась нами, опираясь на

почти двадцатилетний опыт работы с бактериями рода Citrobacter и

проводилась по общепринятым биологическим тестам.

Для выделения бактерий рода Citrobacter в чистой культуре соблюдали

ряд условий:

- максимально ранний посев взятого материала;

- подбор соответствующих питательных сред для первичного посева;
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- техника выполнения посева обеспечивала рост изолированных

колоний.

- для культивирования посевов использовали оптимальный по

температурным условиям и сроку инкубации режим.

Перед проведением посева на питательные среды провели

микроскопические исследования патологического материала и окрасили по

методу Грама. В мазках обнаружили грамотрицательные палочки,

располагающиеся одиночно и парно.

Первичный посев материала производили на селективные (Эндо,

Плоскирева и Висмут-сульфит агар) общеупотребительские питательные

среды – МПБ и МПА.

Посевы культивировали при температуре 370С 24 часа в условиях

термостата. По истечению указанного срока наблюдали рост колоний в S-

форме на чашках Петри со средой Эндо: розовые или красные колонии без

металлического блеска, а также бесцветные или сероватые колонии с

розовым оттенком, с более тёмным в центре; на агаре Плоскирёва: слегка

опалесцирующие выпуклые розовые колонии с тёмным центром или без

него; на висмут-сульфит агаре (через 48 часов инкубации) светло-зелёные,

колонии без окрашивания участка среды под колонией, пересевали в МПБ

(по 3-5 колоний с чашки). При этом, рост колоний, сопровождающийся

резким неприятным запахом. В случае роста указанных колоний в посевах из

нескольких образцов исследования пересев делали с культур, полученных не

менее чем из двух образцов. Культуры микроорганизмов инкубировали при

370С 6-18 часов (до появления выраженного помутнения среды).

Первичные бульонные культуры (рисунок 13), полученные после

пересева колоний с вышеперечисленных сред, микроскопии (производили

окраску по Граму) (рисунок 14) и при наличии в мазках мелких

грамотрицательных палочек с закруглёнными концами, не образующих спор

и капсул, располагающихся одиночно и попарно, подвергали дальнейшему

изучению с целью родовой и видовой идентификации, а также определения
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патогенных свойств и антибиотикочувствительности.

Рис. 1

А Б В Г

Рисунок 13 - Рост бактерий рода Citrobacter на средах:

А - на Эндо, Б- среде Плоскирева, В- на МПА; Г - на ВСА

Рисунок 14 - Морфология выросших колоний, предположительно

относящихся к родуCitrobacter

Видовую принадлежность культур устанавливали на основе

определения морфологических и культурально-биохимических свойств.

Ферментативные свойства изучали у 2-6 агаровых культур бактерий,

выделенных из одного патологического материала, на наборе полужидких

сред с углеводами и индикатором ВР, выделенные микроорганизмы

ферментировали среды с глюкозой, лактозой, сахарозой, маннитом,

мальтозой, а также на средах с мочевиной и сернокислым железом имели

положительный результат, т.е. гидролизовали мочевину и образовывали

сероводород, на агаре Симмонса утилизацировали цитрат, в бульоне
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Хоттингера не образовывали индол, не разжижали мясо-пептонную желатину

(МПЖ), не обладали ферментом фенилаланиндезаминазой. В качестве

дополнительных тестов ставили реакции с метилротом (результат

положительный) и Фогес-Проскауэра (результат отрицательный), определяли

наличие каталазы (результат положительный), а также определяли

подвижность микроорганизмов методом укола в полужидкий агар и по

методу Шукевича (результат положительный). Результаты проведенных

исследований представлены в таблице 25.

Таблица 25 – Биохимические свойства выделенных бактерий, отнесенных

нами к роду Citrobacter
№
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культура
1

+ + - + + - - + - + - + + + + - + +

культура
4

+ + - + + - - + - + - + + + + - + +

культура9 + + - + + - - + - + - + + + + - + +

Таким образом, было установлено, что у 3-х выделенных культур была

выявлена способность утилизировать цитрат, декарбоксилировать орнитин,

не проявлять лизин декарбоксилазную и аргинин дегидролазную активность,

не гидролизовать желатин, ферментировать D-глюкозу с образованием

кислоты и газа, расщеплять L-арабинозу, глицин, D-ксилозу, мальтозу, D-

маннит, L-рамнозу, лактозу, D-сорбит, сахарозу, дульцит, образовывать

индол и сероводород, не дезаминировать фенилаланин иметь положительную

реакцию с метилротом и отрицательную реакцию Фогеса-Проскауэра.

Проведенные исследования, а именно: совокупность морфологических,

тинкториальных, культуральных и биохимических свойств позволили

дифференцировать выделенные нами 3 культуры как Citrobacter freundii.

Выделенные из патологического материала нами штаммы бактерий
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рода Citrobacterпо всей видимости обладают патогенными свойства т.к.

явились причиной гибели новорожденных поросят, принимали участие в

развитии мастита у коров и вызвали порчу рыбной продукции. А также при

посеве на кровяной МПА с целью выявления гемолитических свойств.

В результате проведенных исследований было выделено 3 штамма

искомых бактерий.

Так как выделенные нами штаммы имели клиническое значение мы у

выделенных микроорганизмов определяли устойчивость к

антибактериальным препаратам. Согласно литературным данным бактерии

рода Citrobacterпроявляют сравнительно высокую химиорезистентность.

Наибольшую устойчивость к антибиотикам проявляют C.freundii. У

выделенных штаммов бактерий рода Citrobacter определяли

антибиотикоустойчивсть к 10 наиболее часто используемым антибиотикам

(рисунок 15, таблица 26).

Рисунок 15– Антибиотикочувствительность 1 культуры

(Диско-диффузионный метод)

Из проведенных исследований и таблицы видно, что выделенные

культуры микроорганизмов были нечувствительны к следующим

антибиотикам:оксациллину, цефазолину, ампициллину, рифампицину,

амоксициллину, неомицину; слабочувствительны к - цефтриаксону,

канамицину и проявляли нормальную чувствительность к ципрофлоксацину

и офлаксацину, которые можно рекомендовать для проведения

антбиотикотерапии. Заболевания с участием бактерий рода Citrobacter
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можно профилактировать использованием фаговых биопрепаратов.

Таблица 26 – Результаты определения антибиотикоустойчивости выделенных

микроорганизмов
№п/
п

Название антибиотика Исследуемые культуры
1 2 3

1. Оксациллин - - -

2. Цефазолин - - -
3. Амоксициллин 0,7 - -
4. Цефтриаксон 1,8 1,0 1,1
5. Канамицин 1,5 - 1,0

6. Ампициллин - - -

7. Ципрофлоксацин 2,2(1,5 четкий
контур и до 2,0

неполный лизис)

1,9 2,5

8. Офлаксацин 2,7 1,5 1,8
9. Неомицин 1,3 - -
10. Рифампицин - - -

В связи с этим обстоятельством мы провели исследования с целью

выделения бактериофагов из культур и объектов окружающей среды.

2.2ВЫДЕЛЕНИЕ БАКТЕРИОФАГОВ CITROBACTER

Материалом для выделения бактериофагов послужили: почва из

загонов для лошадей, вода открытых водоемов, сточные воды, песок

песочниц.

Суточные культуры бактерий рода Citrobacter – 3 штамма, выделенные

нами из патологического материала и пищевых продуктов,питательные

среды мясопептонный агар; мясопептонный бульон.

Выделение фагов из любого источника основывается на обнаружении

их литического действия в отношении соответствующих микробных культур.

Литическое действие искомого фага зависит от его количественного

содержания в исследуемом материале и от его активности, а также от
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фагочувствительности используемой тест-культуры, а также от ряда других

условий. В качестве тест-культур мы использовали бактерии рода Citrobacter

выделенные нами из патологического материала, взятого от животных.

В первой серии опытов по выделению фагов мы использовали метод

индукции, т.е. мы пробовали обнаружить лизогенные культуры и

бактериофаги, выделенные из таких культур, обладают, как правило, более

выраженной специфичностью. При проведении исследований использовали

методику, предложенную С. Лурия, Д. Дарнелл (1970), для выделения

бактериофагов энтеробактерий из бактерий Citrobacter без воздействия на

них индуцирующего фактора. Результаты, представленные в таблице 27

свидетельствуют, что из культур бактерий рода Citrobacter в опытах по

выделению бактериофагов без воздействия на них индуцирующего фактора не

приводило к появлению свободного фага.

Таблица 27- Исследование культур цитробактеров на наличие фагов методом,

предложенным С. Лурия, Д. Дарнелл
№
пп Бактериальная культура Citrobacter Наличие негативных колоний или лизиса

1. Citrobacter freundii № 1 -
2. Citrobacter freundii № 4 -
3. Citrobacter freundii № 9 -

Во второй серии опытов по выделению фагов из профага - на культуры,

исследуемые как «лизогенные», воздействовали индуцирующим фактором.

Проведя эти исследования, нам не удалось выделить бактериофаги

бактерий рода Citrobacter из имеющихся у нас штаммов бактерий Citrobacter.

Результаты опыта представлены в таблице28.

Таблица 28- Результаты исследований по выявлению наличия профага из

штаммов бактерий Citrobacterfreundiiметодом индукции
Метод индукционного
воздействия

Номера штаммов
Citrobacter freundii
№ 1

Citrobacter freundii
№ 4

Citrobacter freundii
№ 9

Ультрафиолетовое
облучение

- -
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Воздействие
митомицином С

- -

Результаты, представленные в таблице 28, свидетельствуют, что при

действии индуцирующего фактора на бактерии рода Citrobacter в наших

опытах не приводили к появлению свободного фага.

Резюмируя полученные данные, можно утверждать, что мы не

обнаружили явления перехода профага в свободный фаг у имеющихся

штаммов бактерий по использованным схемам.

Дальнейшие исследования были посвящены выделению бактериофагов

Citrobacter из объектов внешней среды. Исследуемый материал (почва, вода,

сточные воды, песок) засевали с бактериями рода Citrobacterв МПБ.

Использовали метод поиска бактериофагов предложенный Грация и

описанные в диссертационных работах Золотухина С.Н. (1994),

Пульчеровской Л.П. (2004) и др. В литровую колбу, содержащую 0,5 литра

мясопептонного бульона, добавили по 1,0 мл 18-ти часовых культур, всех

имеющихся у нас штаммов Citrobacter. Колбу термостатировали при 370С в

течение 24 часов. Затем смесь микроорганизмов центрифугировали при 2000

об/мин в течение 30 минут, далее фильтровали. Полученный фильтрат для

освобождения от сопутствующей микрофлоры использовали три способа:

- 1-й - прогревали при 600С в течение 30 минут;

- 2-ой – обрабатывали трихлорметаном в соотношении 1:10 в течение30

минут;

- 3-й – очистку фагов осуществляли методом фильтрации с

использованием мембранных фильтров фирмы Millipore (filtertype: 0,22

μmGV). Наличие фага в фильтрате выявляли при его посеве на плотные

питательные среды методом агаровых слоев.

Сточные воды фильтровали через бумажный фильтр для освобождения

от механических примесей. В 1,0 литровую колбу, содержащую стерильный,

МПБ в количестве 0,5 литра, вносили 50,0 мл фильтрата сточных вод и по 1,0

мл всех имеющихся у нас штаммов бактерий Citrobacter. Таким образом,
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проба сточной воды испытывалась на наличие фагов ко всем имеющимся

культурам Citrobacter. Колбу помещали в термостат и инкубировали в

течение 24 часов при 36±1 С. После этого содержимое колбы разливали в

стерильные пробирки, центрифугировали, одну из пробирок с супернатантом

обрабатывали трихлорметаном (в разведении 1:10), вторую прогревали в

водяной бане при 60С в течение 30 минут и третью очистку фагов

осуществляли методом фильтрации с использованием мембранных фильтров

фирмы Millipore (filtertype: 0,22 μmGV). Исследуемые фильтраты

исследовали методом агаровых слоёв по Грациа. Чашки ставились в

термостат на 18-20 часов при 36±1 С. Наличие негативных колоний или зон

лизиса на газоне роста индикаторной культуры свидетельствовало бы о

присутствии в исследуемом материале бактериофага.

Методы освобождения исследуемого фильтрата температурой и

хлороформом не позволили нам полностью освободить исследуемый

материал от сопутствующей микрофлоры. Поэтому в дальнейших

исследованиях использовали только метод фильтрации.

В результате исследований 7 проб объектов окружающей среды

удалось по указанной схеме выявить 4 изолята искомых бактериофагов (CIT-

1, CIT-2 CIT-3 CIT-4) методом фильтрации. Результаты опыта представлены

в таблице 29.

Таблица 29 – Источники выделения бактериофагов Citrobacter

№ Индикаторный
штамм

Объект
выделения Место и год выделения

1. C.freundii №1 песок п. Октябрьский Ульяновская область, 2016
2. C.freundii №4 вода р. Волга, 2017
3. C.freundii №9 почва п. Октябрьский Ульяновская область, 2017
4. C.freundii №9 песок п. Октябрьский Ульяновская область, 2016

Селекцию штаммов бактериофагов производили методом пассирования

штаммов на индикаторных культурах с последующим клонированием

однородных негативных колоний, типичных для каждого изолята с
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периодической отвивкой типичных негативных колоний. С этой целью,

готовили разведение фага в мясопептонном бульоне (рН 7,4-7,6) от 10-1 до 10-

9. Исследуемый фаг засевали по методу агаровых слоёв по Грациа, используя

разведения 10-6, 10-7, 10-8, 10-9, чтобы на питательной среде сформировались

отдельные негативные колонии. После 24-часового культивирования в

термостате одну негативную колонию, расположенную от других не менее

чем в 10 мм, отвивали бактериологической петлёй на мясопептонный бульон,

туда же вносили индикаторную культуру Citrobacter в количестве 0,2 мл.

Одновременно ставили контроль: мясопептонный бульон, засеянный

Citrobacter. Опытные пробирки культивировали в термостате при 370С в

течение 6 часов. Полученные фаголизаты освобождали от микрофлоры и

исследовали по методу агаровых слоёв, отбирали негативную колонию

идентичную исходной, с которой вновь проводили такую же операцию.

Делали до 6 пассажей.

2.3ХАРАКТЕРИСТИКА ВЫДЕЛЕННЫХ ФАГОВ БАКТЕРИЙ

РОДА CITROBACTER

Морфология негативных колоний (бляшек, стерильных пятен)

бактериофагов является фенотипическим признаком, поэтому она может

изменяться в зависимости от условий культивирования, прежде всего от

концентрации агара в плотной среде и от культуральных свойств

используемого индикаторного штамма. В стандартных условиях морфология

негативных колоний относительно стабильна и описание их всегда

используется при характеристике бактериофагов. Морфологию негативных

колоний изучали при посеве фага методом агаровых слоев по Грация на

мясопептонный агар. После культивирования в термостате при температуре

370С в течении суток. Негативные колонии были прозрачные, округлой

формы с ровными краями от 1,5 до 5 мм. Результаты опыта представлены на

рисунке 16 в таблице 30.
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а б

Рисунок 16 - Негативные колонибактериофагов Citrobacter: а- фаг №1;

б- фаг №4

Таблица 30 - Морфология негативных колоний выделенных

бактериофаговCitrobacter

№ Индикаторная
культура Наличие негативных колоний или лизиса

Название
бактериофага

1. C.freundii №1 Прозрачные негативные колонии,
округлые с ровными
краями, 2,5-5,0

СIT - 1

2. C.freundii №4 Прозрачные негативные колонии, с
ровными краями, 1,5-3,0

CIT - 2

3. C.freundii № 9 Прозрачные негативные колонии с
ровными краями, 1,5-2,3

CIT - 3

4. C.freundii № 9 Прозрачные негативные колонии с
ровными краями, 2,0-2,3

CIT - 4

Активность выделенных бактериофагов определяли по методам Грациа

и Аппельмана Результаты определения литической активности выделенных

бактериофагов представлены в таблице 31. Литическая активность

выделенных фагов по Грациа составила от 6,0±0,1х105 до 3,0±0,х109БОЕ/мл.

Таблица 31 – Литическая активностьбактериофаговCitrobacter
Активность

фагов
Бактериофаги

CIT-1 CIT-2 CIT-3 CIT-4
по Грациа,

БОЕ/мл
6,0±0,1х105 6,0±0,1х107 3,0±0,1х109 3,0±0,1х108

по Аппельману 10-4 10-6 10-8 10-7
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Спектр литической активности является характерной особенностью

штаммов фага и его используют для их идентификации. Определение спектра

литической активности проводили методом нанесения фага на газон

бактериальной культуры.

Для изучения спектра литической активности четырех

селекционированных фагов (CIT-1, CIT-2 CIT-3 CIT-4) мы использовали 3

полевых штамма бактерий рода Citrobacter. Результаты опыта представлены

в таблице 32.

Таблица 32 – Спектр литической активностибактериофаговCitrobacter
Культуры

микроорганиз-
мов

Бактериофаги

CIT-1 CIT-2 CIT-3 CIT-4

C.freundii №1 + + + +
C.freundii №4 + + + +
C.freundii № 9 + + + +

Исследования показали, что изучаемые фаги лизировали все

использованные в опыте культуры.

Видовая специфичность фагов используется в практике для

дифференциации бактерий. Эта способность фагов определяется, прежде

всего, сродством их к рецепторам лизируемых бактерий.

Определение видовой специфичности 4-х изучаемых бактериофагов

бактерий рода Citrobacter (CIT-1, CIT-2 CIT-3 CIT-4) проводили на агаровых

средах путём нанесения фага на газон культуры. В результате изучения

специфичности выделенных бактериофагов рода Citrobacter (CIT-1, CIT-2

CIT-3 CIT-4) по отношению к представителям других Morganella,

Escherichia, Salmonella, Proteus, Enterobacter,Klebsiella, Yersinia, получены из

музея кафедры микробиологии, вирусологии, эпизоотологии и ВСЭ УГСХА

(Proteus 14 штамма, Morganella 7 штамма, Klebssiella 12 штамма, Salmonella

4 штамма, Pseudomonas aureginosa 8 штамма, E.coli 12 штамма, Enterobacter

14 штамма, Y.enterocolitica 6 штаммов). Результаты представлены в таблице

33.
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Таблица 33 - Специфичность, выделенных бактериофаговCitrobacter

№ Вид бактерий Количество
штаммов

Штамм фага
CIT-1 CIT-2 CIT-3 CIT-4

1. E.coli 12 - - - -
2. Proteus 14 - - - -
3. Y.enterocolitica 6 - - - -
4. Morganella 7 - - - -
5. Salmonella 4 - - - -
6. Klebsiella 12 - - - -
7. Pseudomonas 8 - - - -
9. Enterobacter 14 - - - -

Примечания: “+” - лизис культуры;
“-” - отсутствие лизиса.

Установлено, что выделенные бактериофаги не лизировали ни одну из

испытуемых культур других родов бактерий. На основании полученных

результатов можно сделать вывод, о том, что выделенные фаги является

специфичными по отношению к бактериям рода Citrobacter и не активны в

отношении представителям других родов бактерий.

Температурную устойчивость выделенных объектов проводили по

методикам, описанным в диссертационной работе Пульчеровской Л.П. (2004)

путем прогревания в ультратермостате при температуре от 600 до 900С с

интервалом 2-30С в течение 30 минут. Результаты проведенных исследований

представлены в таблице 34.

Таблица 34- Результаты определения температурной устойчивости

бактериофаговCitrobacter

Температура, 0С Бактериофаги
CIT-1 CIT-2 CIT-3 CIT-4

60-62 6,9±0,1х105 6,6±0,1х107 3,2±0,2х109 3,9±0,3х108

63-65 6,4±0,1х105 6,2±0,2х107 3,0±0,3х109 3,3±0,2х108

66-68 6,1±0,2х105 6,0±0,1х107 3,0±0,3х109 3,1±0,1х108

69-71 5,4±0,2х104 6,4±0,3х106 2,2±0,2х108 3,0±0,2х107

72-74 4,4±0,1х103 5,2±0,4х105 2,0±0,2х107 2,3±0,1х106

75-77 2,4±0,2х102 3,1±0,1х103 2,8±0,1х106 2,9±0,2х105

78-80 4,4±0,2х101 5,2±0,3х102 2,0±0,1х104 2,3±0,1х103

81-83 1,0х101 1х101 1,5х103 2,0±0,1х102

84-86 - - 1х101 -
87-90 - - - -

Контроль фага 7,0±0,1х105 6,5±0,1х107 3,1±0,2х109 4,0±0,1х108
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Из проведенных исследований видно, что выделенные и

селекционированные фаги обладали примерно одинаковой температурной

устойчивостью. Прогревание бактериофагов при температуре 60-680С их

активность оставалась на прежнем уровне. Далее при температуре 69-740С

активность снизилась на 2 порядка, при 75-800С активность понизилась еще

на2 порядка, при 81-830С активность фагов CIT-1 и CIT-2 упала до

единичных негативных колоний, активность фагов CIT-3 и CIT-4 снизилась

до1,5х103 и 2,0х102 БОЕ. При температуре 84-900С в 1 мл фаголизата

активных корпускул фагов CIT-1, CIT-2 и CIT-4 не обнаружено. Фаг CIT-3

бал незначительно активнее и наблюдались единичные активные корпускулу.

Бактериофаги обычно устойчивее к трихлорметану, чем клетки

микроорганизмов, поэтому данный химический агент является хорошим

средством для освобождения фаголизата от жизнеспособных бактерий.

Определение чувствительности к трихлорметану выделенных фагов

проводили путем обработки фаговой суспензии трихлорметаном в

соотношении 1:10 при постоянном встряхивании в течение 10-40 минут с

шагом в 10 минут.

Накануне исследования в пробирки разливали полужидкий агар (0,7

%-ный) разливали в пробирки и 1,5 %-ный в чашки Петри. Чашки хорошо

подсушивали, чтобы капли конденсата не исказили результат титрации. Агар

0,7% в пробирках расплавляли и охлаждали до 46-470С и добавляли свежую

18 часовую культуру тест-микроба и точно отмеренное количество

исследуемой жидкости с предполагаемым фагом. Содержимое пробирки

тщательно перемешивали и выливали в чашку Петри с агаром равномерно

распределяя его легким покачиванием чашки. После застывания агара (через

20 мин) чашки помещали в термостат при температуре 36±1 0С на 24 часа.

Результаты проведенных исследований представлены в таблице 35.
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Таблица 35 – Результаты определения устойчивости выделенных

бактериофагов к трихлорметану

№
п/
п

Бактериофаги
Citrobacter

Обработка 10
мин

Обработка 20
мин

Обработка 30
мин

Обработка 40
мин

%
выживаемо-

сти фага

%
выживаемо-

сти фага

%
выживаемо-

сти фага

%
выживаемо-

сти фага
1. CIT-1 не более 60% не более 40% не более 10% -
2. CIT-2 не более 60% не более 40% не более 10% -
3. CIT-3 100 100 100 100
4. CIT-4 не более 60% не более 40% не более 10% -

Выделенные фаги бактерий рода Citrobacter не обладали

устойчивостью к трихлорметану CIT-1, CIT-2 и CIT-4 их активность падала

уже через 10 минут на 40%, через 20 минут на 60% и 30 минут названных

фагов сохранялись не более 10% негативные колонии и через 40 минут

наблюдали полную инактивацию фагов. Фаг CIT-3 на протяжении всего

опыта сохранял свою активность на постоянном уровне. Фаг CIT-3 на

протяжении всего опыта сохранял свою активность на постоянном уровне.

При изучении спектра литического действия бактериофагов CIT-1, CIT-

2, СIТ-3 и CIT-4 была установлена 100 % специфичность на трех культурах.

С целью получения объективного результата нами была использована

коллекция бактерий рода Citrobacter из Всероссийского научно-

исследовательского института ветеринарной санитарии, гигиены и экологии -

филиал Федерального государственного бюджетного научного учреждения

«Федеральный научный центр - Всероссийский научно-исследовательский

институт экспериментальной ветеринарии имени К.И. Скрябина и Я.Р.

Коваленко Российской академии наук» в количестве 30 штаммов. Был

определен спектр литического действия бактериофагов на расширенной

коллекции цитробактерных штаммов. Результаты исследований

представлены в таблице 36, из которой видно, что выделенные и

селекционированные нами в рамках Проекта бактериофаги не могут быть

использованы в дальнейшей работе, так как их спектр литического действия



88

не поднимается до границы в 20 %.

Таблица 36 - Изучение спектра литического действия бактериофагов рода
Citrobacter

№ Название культуры Наличие лизиса на газоне культуры при
нанесении фага

CIT-1 CIT-2 CIT-3 CIT-4
1. Citrobacter freundii № 1 + + + +
2. Citrobacter freundii № 4 + + + +
3. Citrobacter freundii № 9 + + + +
4. Citrobacter freundii 1 - - - -
5. Citrobacter freundii 2 - - - -
6. Citrobacter freundii 3 - - - -
7. Citrobacter freundii 4 - - - -
8. Citrobacter freundii 5 - - + -
9. Citrobacter freundii 6 - - - -
10. Citrobacter freundii 7 - - - -
11. Citrobacter freundii 8 - - - -
12. Citrobacter freundii 9 - + - -
13. Citrobacter freundii 10 - - - -
14. Citrobacter diversus1 - - - -
15. Citrobacter freundii 11 - - - +
16. Citrobacter freundii 12 - - - -
17. Citrobacter freundii 13 - - - +
18. Citrobacter freundii 14 - - - -
19. Citrobacter freundii 15 - - - -
20. Citrobacter freundii 16 - - - -
21. Citrobacter freundii 17 - - - -
22. Citrobacter freundii 18 - - - -
23. Citrobacter freundii 19 - - - -
24. Citrobacter freundii 20 - - - -
25. Citrobacter freundii 21 - - - -
26. Citrobacter freundii 22 - - + -
27. Citrobacter freundii 23 - - - -
28. Citrobacter freundii 24 - - - -
29. Citrobacter diversus 2 - - - -
30. Citrobacter diversus 3 - - - -

Процент лизиса 10,0 14,7 16,6 16,6

Выделенные и селекционированные фаги бактерий рода Citrobacter

обладали выраженной специфичностью к штаммам не лизировали

представителей родов Morganella, Escherichia, Salmonella, Proteus,

Enterobacter, Klebsiella, Yersinia были устойчивы к нагреванию до 710С в

течение 30 минут. Не обладали устойчивостью к трихлорметану CIT-1, CIT-2

и CIT-4 их активность падала уже через 10 минут на 40%, через 20 минут на
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60% и 30 минут названных фагов сохранялись не более 10% негативные

колонии и через 40 минут наблюдали полную инактивацию фагов. Фаг CIT-3

на протяжении всего опыта сохранял свою активность на постоянном уровне.

3. БАКТЕРИОФАГИ YERSINIA ENTEROCOLITICA

3.1 ВЫДЕЛЕНИЕ БАКТЕРИЙ ВИДА Y. ENTEROCOLITICA И

ИЗУЧЕНИЕ ИХ БИОЛОГИЧЕСКИХ СВОЙСТВ

Выделение бактерий вида Y. enterocolitica производилось нами для

применения в последующем полученных штаммов в качестве индикаторных

бактериальных культур при изучении биологических свойств гомологичных

бактериофагов.

Первичные посевы осуществляли прямым методом на среды Эндо, и

агар с бромтимоловым синим (БТС), инкубировали при температуре 28 °С в

течении 24 - 48 часов. Дополнительно в связи с тем, что метод прямого

посева редко приносит положительный результат, а недостатком

классического метода холодового обогащения является его длительность (15

суток), мы использовали метод «холодового удара». Для этого пробирки с

исследуемым материалом на 18 часов помещали в морозильную камеру при

-18°С. После оттаивания материал также засевали на среды Эндо, и агар с

бромтимоловым синим.

На агаре Эндо вырастали мелкие, округлые, росинчатые бесцветные

колонии (рисунок 20). На вторые сутки колонии увеличивались в диаметре, и

приобретали розовый оттенок. На среде с бромтимоловым синим, вырастали

круглые, гладкие матовые колонии голубого цвета (рисунок 18), в диаметре

до 2 мм, а через 48 часов роста колонии приобретали голубовато-зеленые

оттенок. На рисунках 17, 19 изображен рост бактериальных штаммов Ye 1-3

и Ye-3 на среде Плоскирева и средах Симонса и Клиглера.

По истечении времени культивирования характерные для иерсиний

указанные колонии засевали в МПБ. Культуры микроорганизмов

инкубировали при 22 °С 12-18 часов.
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Рисунок 17 - Бактериальная культура
- Ye-3 на среде Плоскирева

Рисунок 18 - Бактериальная культура
- Ye–3 на среде Левина

Рисунок 19 - Бактериальная культура
Ye 1-3 на средах Симонса и Клиглера

Рисунок 20 - Бактериальная культура
Ye-3 на среде Эндо

Морфологию клеток иерсиний определяли микроскопией мазков,

окрашенных по Грамму (рисунок 21-23). Мазки готовили из 18-24 часовых

бульонных и агаровых культур выращенных при комнатной температуре.
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Рисунок 21 -
Микроскопия

окрашенного по Грамму
мазка выделенного

штамма Ye – 1

Рисунок 22 -
Микроскопия

окрашенного по Грамму
мазка выделенного

штамма Ye – 2

Рисунок 23 -
Микроскопия

окрашенного по Грамму
мазка выделенного

штамма Ye – 3

Видовую принадлежность чистых культур устанавливали, опираясь

на морфологические, культуральные и биохимические свойства.

Биохимические свойства культур определяли при температуре 28°С в

течении 48 часов на средах Гисса, а также на средах с мочевиной, серно-

кислым железом, агаре Симмонса, МПЖ, среде с фенилаланином.

В качестве дополнительных тестов ставили реакции с метилротом,

тесты Фогеса-Проскауера, тест на подвижность, наличие

орнитиндекарбосилазы и ферментации инозита при 26 и 37°С.

Бактерии вида Y. enterocolitica на окрашенных мазках были

представлены небольшими грамотрицательными палочками, подвижными

при 22-28°С и неподвижными при 37°С.

Данные бактерии не образовывали сероводорода, ферментировали, без

образования газа, глюкозу и сахарозу, не ферментировали лактозу,

рамнозу, раффинозу и салицин, не гидролизировали эскулин,

оксидазоотрицательные, продуцировали нитратредуктазу и уреазу,

при отсутствии фенилаланиндезаминазы и пиразинамидазы.

Нами было исследовано более 30 проб и выделено 3 штамма бактерий

Y. enterocolitica.
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Выделенные нами культуры рода Y. enterocolitica в дальнейшем будут

использованы в качестве индикаторных культур при выделении

бактериофагов из объектов окружающей среды.

3.2 ВЫДЕЛЕНИЕ БАКТЕРИОФАГОВ Y. ENTEROCOLITICA И

ПОДБОР ПАРАМЕТРОВ КУЛЬТИВИРОВАНИЯ

Цель работы – выделение фагов активных в отношении Y.

enterocolitica, которые могут быть использованы в перспективе для

конструирования терапевтического биопрепарата.

Задачи:

- изучить способность индикаторных штаммов продуцировать

свободный фаг;

- изучить способность индикаторных штаммов Y. enterocolitica

выделять профаг под воздействием индукции;

- выделить иерсиниозные бактериофаги;

- подобрать способы освобождения фагов от индикаторной

культуры и параметры культивирования выделенных ирсиниозных

бактериофагов.

При работе с индикаторными культурами первым шагом является

проверка штаммов их на способность к лизогении, как к спонтанной (без

индуцирующего агента) так в присутствии физических и химических

индуцирующих факторов.

Для начала использовали методику, для выделения бактериофагов из

бактерий вида Y. enterocolitica без воздействия на них индуцирующего

фактора. В результате проведенных экспериментов свободного фага из

культур бактерий вида Y. enterocolitica выявлено не было (таблица 37).

Далее на исследуемые культуры, воздействовали индуцирующим

фактором. В качестве индуцирующих агентов использовали

ультрафиолетовые лучи (УФ-лучи) и митомицин С.
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Источником УФ-лучей служила ртутно-кварцевая лампа, дающая не

менее 90 % излучаемой энергии, с длиной волны 254 нм. На суточные

культуры Y. enterocolitica разведенные в фосфатном буфере в отношении

1:100 воздействовали УФ-лучами от 20 до 50 секунд с интервалами в 10

секунд. Облученные взвеси культур термостатировали, после чего

смешивали со индикаторными штаммами в отношении 1:200, выдерживали в

термостате в течение 18-20 часов при 28˚С, после чего фильтровали через

бактериальные фильтры с диаметром пор 0,2 мкм. Полученный фильтрат

исследовали на наличие фага культурах Y. enterocolitica методом Отто. В

наших опытах установлено, что воздействии ультрафиолетовых лучей на

бактерии Y. enterocolitica не приводило к появлению зон лизиса (таблица 37).

В качестве химического агента воздействия использовали митомицин С

в дозе 0,5 мкг/мл. Исследуемые штаммы засевали в пробирки со стерильным

МПБ, с содержанием 0,5 мкг/мл митомицина С. После инкубации пробирок в

течение 6 ч при 28 °С содержимое пробирок центрифугировали (5000

об./мин) и фильтровали через бактериальные фильтры с диаметром пор 0,2

мкм. Суспензии индикаторных штаммов Y. enterocolitica наносили в объеме

0,5 мл на поверхность питательного агара в чашках Петри и втирали досуха

шпателем. Чашки делили на 4 сектора, на которые наносили по 20 мкл

содержимого пробирок. После инкубации чашек в течение 24 ч при 28 °С зон

лизиса на бактериальном газоне обнаружено нами не было, что

свидетельствует об отрицательном результате (таблица 37).

Анализируя полученные данные, можно утверждать, что мы не

обнаружили явления выхода свободного фага и перехода профага в

свободный фаг у имеющихся штаммов бактерий по данным схемам.
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Таблица 37 - Исследование культур Y. enterocolitica на наличие профага с

использованием индуцирующего фактора и без него
№
пп

Штаммы
Y. enterocolitica

Наличие негативных колоний или лизиса
Воздействие УФ-лучей Воздействие

митомицином
С

Выделение
свободного
фага

20
сек

30
сек

40
сек

50 сек

1 Y. enterocolitica
Ye – 1

- - - - - -

2 Y. enterocolitica
Ye – 2

- - - - - -

3 Y. enterocolitica
Ye – 3

- - - - - -

Далее наши исследования были направлены на выделение

бактериофагов Y. enterocolitica из объектов внешней среды.

Жидкие пробы (бытовые сточные воды, воду открытых водоемов)

фильтровали через бумажный фильтр для освобождения от механических

примесей в случае необходимости. В 1,0 литровую колбу, содержащую

стерильный, МПБ в количестве 0,5 литра, вносили 50,0 мл фильтрата либо

навеску 50,0 г, в случаях исследования фекалий животных и проб почвы с

выгульных площадок для животных и по 1,0 мл, индикаторных штаммов

бактерий. Колбу инкубировали в термостате в течении 24 часов при 37°С.

После этого содержимое колбы разливали в пробирки, центрифугировали

при 3000 об/мин в течении 30 минут, шприцом отбирали надосадочную

жидкость и фильтровали с помощью бактериального фильтра в стерильную

пробирку. Фильтраты исследовали по методу Отто. Чашки помещали в

термостат на 18-20 часов при 37°С. Наличие негативных колоний или зон

лизиса на газоне роста индикаторной культуры свидетельствует о

присутствии в исследуемом материале бактериофага (рисунок 24).

При исследовании 30 проб объектов внешней среды удалось по

указанной схеме выделить 5 изолятов фагов Y. enterocolitica.

Селекцию бактериофагов и повышение их литической активности

проводили пассированием фага на индикаторной культуре по методике,

описанной и использованной И.М. Габриловичем и С.Н. Золотухиным.
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С зоны – изолированной негативной колонии бактериологической

петлей брали материал и вносили в пробирку с 4,5 мл МПБ, туда же вносили

0,5 мл 16-18 часовой индикаторной культуры. В качестве контроля

использовали стерильным МБП куда вносили 0,5 мл индикаторной

культуры.

Рисунок 24 - Негативные колонии фага в зоне «стекающей капли».

Обе пробирки термостатировали при 37 0С. Время культивирования

подбирали визуально в диапазоне от 4 до 7 часов с интервалом 30 минут.

Ориентиром завершения пассажа было наличие роста (помутнение среды) в

контрольной пробирке. Результаты исследований представлены в таблице 38.

Таблица 38 – Подбор оптимального времени пассирования ирсиниозных

фагов на индикаторной культуре.

№ пп Фаг Время культивирования, ч

4,0 4,5 5,0 5,5 6,0 6,5 7,0

1 Ye2-f1 - - - - + + +

2 Ye3-f2 - - - - + + +

3 Ye2-f3 - - - - + + +

4 Ye1-f4 - - - - + + +

5 Ye2-f5 - - - - + + +
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Таким образом, 6 часов достаточно для культивирования выделенных

фагов на индикаторных культурах Y. enterocolitica.

Следующим этапом работы служил подбор оптимального способа

освобождения фаголизата от клеток индикаторной культуры.

Стандартно для этих целей применяют прогревание, обработку

трихлорметаном или фильтрацию через бактериальные фильтры.

Для установления чувствительности ил устойчивости фагов к

воздействию трихлорметана и оценке возможности применения этого метода

для инактивации бактериальных клеток обрабатывали фаголизат

хлороформом в соотношении 10:1 при постоянном помешивании в течение 5

– 40 минут с 5 минутным интервалом. После чего устанавливали активность

исследуемых фагов методом Отто. Наличие зон лизиса свидетельствовало об

устойчивости фагов к воздействию хлороформа. Результаты представлены в

таблице 39.

Таблица 39 - Устойчивость бактериофагов бактерий Y. enterocolitica к

воздействию трихлорметана
№
пп

Фаголизат Временной интервал воздействия трихлорметана в
концентрации 1:10, минут

5 10 15 20 25 30 35 40
1. Ye2-f1 + + + + + + + +
2. Ye3-f2 + + + + + + + +
3. Ye2-f3 + + + + + + + +
4. Ye1-f4 + + + + + + + +
5. Ye2-f5 + + + + + + + +

Культура
1. Y. enterocolitica

Ye – 1
- - - - - - - -

2. Y. enterocolitica
Ye – 2

- - - - - - - -

3. Y. enterocolitica
Ye – 3

- - - - - - - -

В результате эксперимента установлено, что индикаторные культуры

бактерий Y. enterocolitica не выдерживали воздействие трихлорметана даже

при минимальной временной экспозиции, в то время как все 5 исследуемых

фагов проявили выраженную устойчивость к воздействию хлороформа в
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течение 40 минут, что позволяет использовать данный способ для очистки

ирсиниозных бактериофагов от индикаторных культур.

Следующим способом очистки фаголизата является его прогревание в

течении фиксированного времени (30 минут), которое приводит к

уничтожению бактерий и не влияет на литическую активность фагов.

Определение температурной устойчивости иерсиниозных фагов

проводили по следующей схеме: 11 пробирок с фагом в разведении 1:10 с

МПБ прогревали на водяной бане в течение 30 минут при температуре в

интервале от 56 до 80 оС с шагом 2 – 3 оС. После прогревания активность

бактериофага определяли по методу Отто на индикаторных культурах.

В результате исследований было установлено (табл. 40), что

прогревание индикаторных культур в течение 30 минут при температуре 58
оС ведет к их полной инактивации, однако бактериофаги Ye3-f2, Ye2-f5 и

Ye2-f3 так же не обладают термостабильностью и погибают при воздействии

температуры выше 60оС. В то время как тридцатиминутное воздействие на

бактериофаги Ye2-f1 и Ye1-f4 даже температурой 70 оС оставляет их

жизнеспособными.

Таблица 40 - Температурная устойчивость бактериофагов бактерий Y.

enterocolitica

№
пп

Фаголизат Воздействие температуры, ºС
56 58 60 63 65 68 70 75 80

1. Ye2-f1 + + + + + + + - -
2. Ye3-f2 + + - - - - - - -
3. Ye2-f3 + + + - - - - - -
4. Ye1-f4 + + + + + + + + +
5. Ye2-f5 + + - - - - - - -

Культура
1. Y. enterocolitica

Ye – 1
+ - - - - - - - -

2. Y. enterocolitica
Ye – 2

+ - - - - - - - -

3. Y. enterocolitica
Ye – 3

+ - - - - - - - -
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В связи с полученными данными и отсутствием универсальной

составляющей для всех выделенных ирсиниозных бактериофагов по

показателю устойчивости к воздействию температуры, мы не можем

рекомендовать этот способ как оптимальный. Воздействие на фаголизаты

трихлорметаном являются эффективным способам очистки его от

индикаторной культуры, однако время обработки и время подготовки к ней

складывается в существенные временные затраты, поэтому в последующей

работе для очистки фаголизатов мы использовали бактериальные фильтры с

диаметром пор 0,2 мкм.

При установлении технологических параметров культивирования

ириниозых фагов с индикаторной культурой обращали внимание на время

(оптимальное время пассажа 6 часов) и температуру (оптимальная

температура 36±1 оС) культивирования. Шестикратное пассирование фагов

на индикаторной культуре при применении определенных параметров

соотношения культуры и фага (табл. 41) в 4,5 мл стерильного МПБ,

позволило нам получить достаточное количество фаголизата для

исследований.

Таблица 41 – Подбор оптимального соотношения выделенных фагов и

индикаторных культур и технологические параметры их культивирования
№
пп

Фаг Технологические параметры
культивирования

Оптимальное соотношение
выделенного бактериофага и 18±2
часовой индикаторной культуры

при концентрации микробных
клеток равной не ниже n

х106(КОЕ/мл)временной
интервал, ч

температурный
режим, 0С

1. Ye2-f1 6 36±1 0,2 мл / 0,5 мл

2. Ye3-f2 6 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

3. Ye2-f3 6 36±1 0,2 мл / 1,0 мл

4. Ye1-f4 6 36±1 0,2 мл / 0,5 мл

5. Ye2-f5 6 36±1 0,2 мл / 0,5 мл
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Очищенные фаголизаты хранили в условиях бытового холодильника

при температуре 2-4 0С.

В результате исследований 30 проб объектов внешней среды удалось

выделить 5 изолятов фагов активных в отношении бактерий Y. enterocolitica .

Объектами выделения были сточные воды свиноводческих ферм и

животноводческих комплексов, сточные воды канализации и фекалии

животных.

Селекцию бактериофагов проводили пассированием изолированных

негативных колоний на МПА с периодическим отвивкой их на МПБ.

Оптимальное соотношение культивирования фаг/культура от 1:1 до 1:5 для

разных фагов, время пассажа – 6 часов при температуре 36±1 0С. Для очистки

фагов от бактериальных клеток применяли различные методы (обработка

трихлорметаном, прогревание, фильтрация), но оптимальным посчитали

фильтрацию через бактериальные фильтры с диаметром пор 0,2 мкм.

3.3ИЗУЧЕНИЕ БИОЛОГИЧЕСКИХ СВОЙСТВ

БАКТЕРИОФАГОВ БАКТЕРИЙ ВИДА Y. ENTEROCOLITICA

Цель исследований – изучение биологических свойств ирсиниозных

бактериофагов

Задачи:

1. изучить морфологию негативных колоний выделенных

ирсиниозных бактериофагов;

2. определить литическую активность бактериофагов в отношении

бактерий Y. enterocolitica;

3. изучить диапазон литического действия выделенных

бактериофагов бактерий вида Y. enterocolitica;

4. определить специфичность действия ирсиниозных

бактериофагов;

5. изучить изменения титра литической активности фагов в

отношении Y. enterocolitica при хранении.
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Морфология негативных колоний

Морфологию негативных колоний фагов изучали, при посевах фагов

методом агаровых слоев. В пробирку с расплавленным 0,7% МПА вносили

1мл фага в разведении 109 и 0,5 мл индикаторной суточной бульонной

культуры. Содержимое пробирки тщательно перемешивали и выливали на

поверхность 1,5% МПА. После застывания агара чашки помещали в

термостат. Учет производился спустя сутки после инкубации при

температуре 37°С. Негативные колонии, образуемые изучаемым

бактериофагами имеют различную морфологию. Результаты представлены, а

таблице 42 и на рисунках 25-29.

Рисунок 25 – Морфология

негативных колоний ирсиниозного

фага - Ye2-f5

Рисунок 26 – Морфология

негативных колоний ирсиниозного

фагаYe3-f2
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Рисунок 27 – Морфология

негативных колоний ирсиниозного

фага Ye1-f4

Рисунок 28 – Морфология

негативных колоний ирсиниозного

фага Ye2-f3

Рисунок 29 – Морфология

негативных колоний ирсиниозного

фага Ye2-f1

Таблица 42 - Описание морфологии негативных колоний фагов Y.

enterocolitica

№ фага Колонии фага Индикаторная
культура

F1 Колонии диаметром 0,7-0,8, с прозрачным центром и с
широкой зоной неполного лизиса

Ye-2

F2 Колонии диаметром 1,0-1,5, прозрачные, без зоны
неполного лизиса

Ye-3

F3 Колонии диаметром 0,5-0,7, прозрачные, с узкой зоной
неполного лизиса

Ye-2
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F4 Колонии диаметром 0,2-0,3, прозрачные, без зоны
неполного лизиса

Ye-1

F5 Колонии диаметром 0,9-1,0 с прозрачным центром
диаметром и узкой зоной неполного лизиса

Ye-2

Определение литической активности ирсиниозных фагов

Литическая активность бактериофага оценивается по его способности

вызывать лизис бактериальной культуры в жидких или на плотных

питательных средах, выражается это максимальным разведением, в котором

испытуемый бактериофаг проявил своё литическое действие.

Культуры бактерий вида Y. enterocolitica для определения литической

активности бактериофагов, выращивали на стандартном мясопептонном

бульоне в течение 18-20 часов. Литическую активность селекционированных

бактериофагов определяли по методу Аппельмана и Грация. Результаты

исследования литической активности выделенных фагов представлены в

таблице 43. Активность исследуемых бактериофагов варьировала от

1,9±0,1×105 до 1,5±0,1×1010 БОЕ в 1 мл.

Таблица 43 - Литическая активность бактериофагов Y. enterocolitica

№
пп

Название
фага

Активность по Аппельману Активность по Грациа,
корпускул в 1 мл

1 Ye2-f1 10-3 2,1±0,1×107

2 Ye3-f2 10-6 1,5±0,1×1010

3 Ye2-f3 10-4 1,7±0,1×107

4 Ye1-f4 10-3 2,8±0,1×106

5 Ye2-f5 10-5 1,9±0,1×105

Для повышения исходной литической активности выделенных

ирсиниозных фагов мы использовали метод многократного пассирования

фага с индикаторной культурой на плотной питательной среде. Этот метод

отличается от методов селекции тем, что фаг засевается с культурой в

максимальной концентрации (1,0 мл фага : 1,0 мл культуры) для получения

тотального лизиса бактериального газона, смывается небольшим объемом
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жидкости (до 5,0 мл), после чего фаголизат очищается и манипуляции

повторяются по вышеописанной схеме.

Таким образом, удалось повысить исходную литическую активность

некоторых исследуемых фагов в среднем на 1-2 порядка. Результаты

представлены в таблице 44.

Таблица 44 - Литическая активность бактериофагов Y. enterocolitica после

применения метода концентрации
№
пп

Название
фага

Индикаторная
культура

Активность по
Аппельману

Активность по Грациа,
корпускул в 1 мл

1 Ye2-f1 Y. enterocolitica Ye
– 2

10-7 1,2±0,1×108

2 Ye3-f2 Y. enterocolitica Ye –
3

10-9 1,5±0,1×1010

3 Ye2-f3 Y. enterocolitica Ye
– 2

10-8 3,8±0,1×109

4 Ye1-f4 Y. enterocolitica Ye –
1

10-6 2,8±0,1×108

5 Ye2-f5 Y. enterocolitica Ye
– 2

10-6 1,9±0,1×107

Диапазон литического действия исследуемых фагов Y. enterocolitica

Диапазон литического действия – это одна их характерных особенность

штаммов фага. Для изучения спектра литической активности

селекционированных фагов мы использовали 34 референс и полевых

штаммов Y. enterocolitica из музея кафедры микробиологии, вирусологии,

эпизоотологии и ВСЭ ФГБОУ ВО Ульяновского ГАУ и 3 штамма Y.

enterocolitica выделенные нами самостоятельно в ходе исследований из

объектов внесшей среды.

Определение этого показателя проводили методом нанесения фага на

газон бактериальной культуры по методу Отто. На поверхность МПА в

чашках Петри пипеткой наносили 1 мл суточной бульонной культуры

исследуемых микроорганизмов. Затем равномерно распределяли по

поверхности среды. Чашки ставили в термостат для подсушивания на 15-20

минут. На поверхность засеянной среды пипеткой наносили 1 каплю фага и

наклоняли, чтобы капли стекли, а затем инкубировали при температуре 37°С,
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оценку результатов проводили через 18-20 часов. Результаты представлены в

таблице 45 и на рисунке 30.

Рисунок 30 – Положительный результат при исследовании спектра

литической активности ирсинеозного фага Ye2-f3 на культуре Yersinia

enterocolitica 45 УГСХА. Метод Отто.

Таблица 45 – Изучение спектра литического действия ирсиниозных

бактериофагов
№ пп Название культуры Наличие лизиса на газоне культуры при

нанесении фага
Ye2-
f1

Ye3-
f2

Ye2-
f3

Ye1-
f4

Ye2-
f5

1. Yersinia enterocolitica О 9 - + + +
2. Yersinia enterocolitica 09 - + + +
3. Yersinia enterocolitica О 9H - + + +
4. Yersinia enterocolitica 03 + - + -
5. Yersinia enterocolitica О 8 + + + -
6. Yersinia enterocolitica О 8S + + + -
7. Yersinia enterocolitica О 8R + + + - +
8. Yersinia enterocolitica О 630 + - + -
9. Yersinia enterocolitica О 631 + - + -
10. Yersinia enterocolitica О 631R + - + -
11. Yersinia enterocolitica 0527 - - + + +
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12. Yersinia enterocolitica О 24R + + + + +
13. Yersinia enterocolitica 1 УГСХА + - + -
14. Yersinia enterocolitica 2 УГСХА + + + -
15. Yersinia enterocolitica 3 УГСХА - - + + +
16. Yersinia enterocolitica 5 УГСХА - + + -
17. Yersinia enterocolitica 6 УГСХА + - + -
18. Yersinia enterocolitica 12 УГСХА - - + + +
19. Yersinia enterocolitica 14 УГСХА + + - -
20. Yersinia enterocolitica 18 УГСХА + + + + +
21. Yersinia enterocolitica 22 УГСХА + - + -
22. Yersinia enterocolitica 27 УГСХА - + + - +
23. Yersinia enterocolitica 28 УГСХА + + + - +
24. Yersinia enterocolitica 34 УГСХА - - + -
25. Yersinia enterocolitica 35 УГСХА + + + -
26. Yersinia enterocolitica 36 УГСХА + - + - +
27. Yersinia enterocolitica 41 УГСХА - - - +
28. Yersinia enterocolitica 44 УГСХА + + + - +
29. Yersinia enterocolitica 45 УГСХА + - + -
30. Yersinia enterocolitica 47 УГСХА + + + -
31. Yersinia enterocolitica 58 УГСХА - - + - +
32. Yersinia enterocolitica 59 УГСХА + + + + +
33. Yersinia enterocolitica 62 УГСХА + + + -
34. Yersinia enterocolitica 63 УГСХА - - - +
35. Y. enterocolitica Ye – 1 + + + + +
36. Y. enterocolitica Ye – 2 + + + - +
37. Y. enterocolitica Ye – 3 - + + -

Количество лизируемых культур 24 21 34 12 14
Процент лизиса 64,8 56,7 91,9 32,4 37,8
Примечание: «+» - положительный результат

«-» - отрицательный результат

Бактериофаги активные в отношении Y. enterocolitica, обладает

спектром действия от 32,4% до 91,9%. Совокупный процент лизиса всех 5

фагов составляет 100%.

Специфичность действия ирсиниозных бактериофагов

Видовая специфичность фагов используется в практике для

дифференциации бактерий. Эта способность фагов определяется, прежде

всего, их сродством к рецепторам лизируемых бактерий.
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Определение видовой специфичности изучаемого бактериофага

проводили на агаровых средах путём нанесения фага на газон

гетерологичных культур по методу Отто.

При исследовании специфичности изучаемых фагов использовали

следующие виды и роды бактерий: Yersinia pseudotuberculosis, Providenvia

spp., Escherichia spp., Citrobacter spp., Enterobacter spp., Klebsiella spp.,

Salmonella spp., Proteus spp., Pseudomonas spp.

Установлено, что изучаемые ирсиниозные бактериофаги не

лизировали ни одну из испытуемых 56 культур бактерий других родов и

видов. На основании полученных результатов можно сделать вывод, что

исследуемые фаги является специфичными к бактериям вида Y. enterocolitica

и не активны в отношении других видов бактерий. Результаты представлены

в таблице 46.

Таблица 46 – Результаты изучения специфичности ирсиниозных фагов
№
пп

Род бактерий Кол-во
штаммов

Бактериофаги
Ye2-f1 Ye3-f2 Ye2-f3 Ye1-f4 Ye2-f5

Количество лизируемых штаммов
1 Yersinia

pseudotuberculosis
2 - - - - -

2 Providenvia spp. 2 - - - - -
3 Escherichia spp. 8 - - - - -
4 Citrobacter spp. 3 - - - - -
5 Enterobacter spp. 6 - - - - -
6 Klebsiella spp. 8 - - - - -
7 Salmonella spp. 4 - - - - -
8 Proteus spp. 20 - - - - -
9 Pseudomonas spp. 3 - - - - -
10 Y. enterocolitica 37 24 21 34 12 14

Примечание: "+" - лизис культуры; "-" - отсутствие лизиса.

Изменение литической активности при хранении

В процессе изучения биологических свойств ирсиниозных

бактериофагов, нами были исследованы изменения их литической

активности при хранении. Для этого закрытые в стерильные флаконы без

добавления консерванта бактериофаги хранили в условиях бытового
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холодильника (2-4 0С). Учет результатов проводили в течении 32 месяцев с

интервалом 3 месяца. Результаты исследований представлены в таблице 47.

Таблица 47 – Изменение литической активности ирсиниозных

бактериофагов при хранении
№
пп

Фаг Литическая активность, БОЕ /мл (по Грациа)
перед

закупориванием
через 1 месяц через 3 месяца

1 Ye2-f1 1,2±0,1×108 1,0±0,1×108 1,0±0,1×108

2 Ye3-f2 1,5±0,1×1010 1,5±0,1×1010 1,2±0,1×1010

3 Ye2-f3 3,8±0,1×109 3,6±0,1×109 3,5±0,1×109

4 Ye1-f4 2,8±0,1×108 2,8±0,1×108 2,7±0,1×108

5 Ye2-f5 1,9±0,1×107 1,6±0,1×107 1,5±0,1×107

Фаг Литическая активность, БОЕ /мл (по Грациа)
через 6 месяцев через 9 месяца через 12 месяцев

6 Ye2-f1 0,9±0,1×108 0,6±0,1×108 0,6±0,1×108

7 Ye3-f2 1,1±0,1×1010 0,8±0,1×1010 0,7±0,1×1010

8 Ye2-f3 3,2±0,1×109 2,8±0,1×109 1,9±0,1×109

9 Ye1-f4 2,5±0,1×108 2,3±0,1×108 1,7±0,1×108

10 Ye2-f5 1,3±0,1×107 1,2±0,1×107 1,0±0,1×107

Фаг Литическая активность, БОЕ /мл (по Грациа)
через 15 месяцев через 18 месяцев через 21 месяц

11 Ye2-f1 8,4±0,1×107 6,9±0,1×107 5,7±0,1×107

12 Ye3-f2 7,1±0,1×109 6,7±0,1×109 5,4±0,1×109

13 Ye2-f3 1,2±0,1×109 8,6±0,1×108 6,1±0,1×108

14 Ye1-f4 1,5±0,1×108 0,9±0,1×108 6,3±0,1×107

15 Ye2-f5 8,1±0,1×106 7,0±0,1×106 3,2±0,1×106

Фаг Литическая активность, БОЕ /мл (по Грациа)
через 24 месяца через 28 месяцев через 32 месяцев

16 Ye2-f1 4,5±0,1×107 5,3±0,1×106 1,2±0,1×106

17 Ye3-f2 3,2±0,1×109 8,8±0,1×108 4,7±0,1×108

18 Ye2-f3 4,1±0,1×108 2,2±0,1×108 7,8±0,1×107

19 Ye1-f4 4,6±0,1×107 2,3±0,1×107 1,3±0,1×107

20 Ye2-f5 3,0±0,1×106 2,6±0,1×106 2,1±0,1×106

Установлено, что в течение 32 месяцев показатели литической активности

исследуемых бактериофагов снижались в среднем на 1-2 порядка. Последующее

3-5 кратное пассирование бактериофагов с индикаторными культурами на

плотной питательной среде позволяло восстановить исходный титр фага,

который был установлен при укупоривании в стерильные флаконы.

В результате проведенных исследований была создана коллекция из 5

вирулентных бактериофагов активных в отношении бактерий вида Y.
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enterocolitica, выделенных из объектов внешней среды. Бактериофаги

охарактеризованы нами по биологическим свойствам, на основании

результатов этих исследований для дальнейшей работы, как наиболее

перспективные для конструирования терапевтического биопрепарата нами

были отобраны фаги – Ye2-f1, Ye3-f2 и Ye2-f3.

3.4 ИССЛЕДОВАНИЕ ВЗАИМОДЕЙСТВИЯ ВЫДЕЛЕННЫХ

БАКТЕРИОФАГОВ С ИНДИКАТОРНЫМИ КУЛЬТУРАМИ Y.

ENTEROCOLITICA

Адсорбцию выделенных и отобранных для дальнейших исследований

ирсиниозных бактериофагов изучали при взаимодействии их с культурами

клеток-хозяев по М. Адамсу. Этот метод, основан на исследовании

количества корпускул неадсорбированного фага в смеси фаг-бактерия. В

качестве бактериальных клеток-хозяев использовали индикаторные

культуры бактерий Y. enterocolitica. Адсорбцию отобранных фагов Ye2-f1,

Ye3-f2 и Ye2-f3 изучали на клетках Y. enterocolitica Ye – 2 и Y. enterocolitica

Ye – 3.

Бактериальные культуры в фазе экспоненциального роста смешивали с

бактериофагом и инкубировали в термостате при 37ºС. Образцы (100 мкл)

отбирали через 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10 минут и переносили в пробирку со

стерильным бульоном. Фаголизат очищали фильтрованием и титровали для

определения неадсорбированных или обратимо адсорбированных фагов

через разные временные интервалы. Количественно адсорбцию выражали

константой скорости адсорбции (k), измеряемой в мл/мин:

K = 2,3/(B×t)× log(P0/P) (1)

где P0 – титр фага, определенный при времени 0;

P – титр фага, неадсорбированного на поверхности бактериальной

клетки за время t;

B – титр бактерий в начальный момент в 1 мл,

t – время в минутах.
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Время адсорбции для фага устанавливали в зависимости от процента

максимальной адсорбции для конкретной смеси (фаг+клетка хозяина).

Установлено, что изучаемые бактериофаги имели разные значения

константы скорости адсорбции.

Таким образом фаг Ye2-f1 за 6 минут адсорбировался на клетках Y.

enterocolitica Ye – 2 в количестве 70,3%, константа скорости адсорбции К=

4,04 см 3/мин-1 (табл. 48). Бактериофаг Ye3-f2 за 8 минут адсорбировался на

клетках Y. enterocolitica Ye – 3 в количестве 83,2%, константа скорости

адсорбции К= 4,4 см 3/мин-1 (табл. 48). Фаг Ye2-f3 за 7 минут адсорбировался

на клетках Y. enterocolitica Ye – 2 в количестве 87,7%, константа скорости

адсорбции 6,1 см 3/мин-1 (табл. 48).

Таблица 48 - Результаты опыта по изучению скорости адсорбции отобранных

ирсиниозных бактериофагов на клетках индикаторных культур

Для того чтобы определить длительность латентного периода и

урожайность фагов применяли способ изучения одиночного цикла

размножения фага без применения антифаговой сыворотки. В основу этого

Фаг

Время
адсорбции

максимального
количества
фага (мин)

Количество фага до
адсорбции

(по показателю
бляшкообразующих

единиц) M±m

Количество
неадсорбированного
фага (по показателю
бляшкообразующих

единиц) M±m

Процент
адсорбции

(%)

Ye2-f1 5
89,4±5,0

34,4±2,0 63,3
6 26,6±1,5 70,3

Константа скорости адсорбции К= 4,04 см 3/мин-1

Ye3-f2 5

79,0±8,5

68,4±3,2 25,6

6 38,9±1,5 51,6

7 22,7±2,5 71,5

8 13,4±1,5 83,2

Константа скорости адсорбции К= 4,4 см 3/мин-1

Ye2-f3 5
85,1±1,8

64,5±3,2 10,2
6 55,9±2,3 33,4
7 10,0±1,0 87,7

Константа скорости адсорбции К= 6,1 см 3/мин-1
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метода положена способность эмбихина избирательно инактивировать

бактериофаги без повреждения бактерий. В предварительном опыте

параллельного титрования эмбихина на исследуемых фагах Ye2-f1, Ye3-f2 и

Ye2-f3 соответствующих индикаторных штаммах Y. enterocolitica Ye – 2 и Y.

enterocolitica Ye – 3 устанавливали рабочую дозу препарата, - то его

количество, которое в 0,9 мл физиологического раствора способно за 5 минут

при 37о инактивировать 90-95 % фага при исходной его концентрации 3-5х107

частиц в 1 мл. В то же время препарат в рабочей дозе в аналогичных

условиях не должен оказывать антибактериального действия при контакте с

4х108 бактерий (табл. 49). Эксперементально установлено, что рабочая доза

эмбихина была равна 7 γ, т.е. среднему из двух последних эффективных доз.

Таблица 49 – Определение рабочей дозы эмбихина
Доза эмбихина в 0,9 мл физраствора

50 y 25 y 10 y 5 y Контроль
Бактериофаг Ye2-f1 и Y. enterocolitica Ye – 2

Количество бактерий при высеве 0,1 мл
из соответствующего разведения 219 298 384 408 522
Количество негативных колоний фага
при высеве 0,1 мл из соответствующего
разведения

0 0 13 164 1699

Бактериофаг Ye3-f2 и Y. enterocolitica Ye – 3
Количество бактерий при высеве 0,1 мл
из соответствующего разведения 301 372 433 490 587
Количество негативных колоний фага
при высеве 0,1 мл из соответствующего
разведения

0 0 9 157 1802

Бактериофаг Ye2-f3 и Y. enterocolitica Ye – 2
Количество бактерий при высеве 0,1 мл
из соответствующего разведения 348 419 543 605 663
Количество негативных колоний фага
при высеве 0,1 мл из соответствующего
разведения

0 0 4 134 1771

После определения рабочей дозы проводили основной опыт. Для этого

к 0,9 мл бактериальной культуры, выращенные в мясопептонном бульоне и

находящиеся в логарифмической фазе роста добавляли соответствующего

бактериофага 0,1 мл, смесь инкубировали в термостате в течение 5 минут, а
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затем 0,1 мл переносили в 0,9 мл физиологического раствора с рабочей дозой

эмбихина, предварительно прогретого в водяной бане при 36±1 0С.

После 5-минутной инкубации смеси при 36±1 0С опыт продолжали по

методу Эллиса и Дельбрюка.

Затем из этой пробирки брали 0,1 см3 жидкости, которую вносили к 9,9

см3 бульона. Из четвертой пробирки брали 0,1 см3 жидкости и вносили в 9,9

см3 бульона (пятая пробирка). Получая такие разведения, стремились создать

постоянную и наименьшую концентрацию частиц фага в четвертой пробирке

и свести ее на нет в пятой с целью возможности подсчета колоний фага по

окончании латентного периода.

Из 4 и 5 пробирок приготовленными разведениями через каждые 1-2

минуты брали по 0,1 см3 жидкости и засевали в две бактериологические

чашки по методу агаровых слоев. Подсчет негативных колоний проводили

после 16-18 часового инкубирования чашек при 36±1 °С. Результаты

исследований отражены в таблицах 50-52.

Таблица 50 - Изучение латентного периода и урожайности бактериофага Ye2-

f1
Время
начала
опыта

Число негативных колоний фага при
высеве из 4-ой пробирки

M±m

Число негативных колоний фага при
высеве из 5-ой пробирки

M±m
15 72,6±3,1
17 66,7±7,1
18 70,0±4.6
19 189,3±4,9 11,3±0,6
20 Полосы лизиса 87,0±7,2
21 Лизис 89,0±7,2
22 95,0±6,0
24 70,3±6,8
25 88,0±2,7
26 94,0±4,6
28 83,0±12,5
30 160,0±9,5
32 164,3±11,2
36 172,0±21,66
39 177,3±18,88
41 162,0±8,6
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50 176,7±11,6
60 161,7±7,4

Таблица 51 - Изучение латентного периода и урожайности бактериофага Ye3-

f2
Время
начала
опыта

Число негативных колоний фага при
высеве из 4-ой пробирки

M±m

Число негативных колоний фага при
высеве из 5-ой пробирки

M±m
15 112,0±21,8
20 106,0±5.5
25 120,0±19,1
30 119,0±1,0
35 112,0±21,3
40 117,3±12,9
45 211,7±28,4 11,6±11,5
50 533,3±81,4 40,3±2,0
55 Зона лизиса 47,0±7,9
60 Полоса лизиса 64,3±64,3
65 Лизис 83,0±2,0
70 83,3±3,7
75 80,7±7,6
78 83,0±10,6

Таблица 52 - Изучение латентного периода и урожайности бактериофага Ye2-

f3
Время
начала
опыта

Число негативных колоний фага при
высеве из 4-ой пробирки

M±m

Число негативных колоний фага при
высеве из 5-ой пробирки

M±m
15 120,7±3,2
17 119,0±2,0
19 119,7±3,1
22 120,3±5,0
25 120,0±3,0
28 117,7±6,5
30 119,7±7,3
35 120,0±6,1
38 120,0±2,6
40 516,0±10,8 19,3±1,2
42 844,8±33,7 23,3±1,5
45 27,3±1,1
49 60,3±7,8
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55 73,3±2,8
60 65,3±5,5
65 75,7±7,0
68 76,3±2,5
70 70,6±13,5
75 99,6±13,3
78 73,3±9,7

Латентный период внутриклеточного развития фага Ye2-f1 на клетках

Y. enterocolitica Ye – 2 равен 19 минутам (табл. 50). Среднее количество

негативных колоний на чашках при высеве из 4-ой пробирки с 15 по 18

минуту опыта равно 67,77, а при высеве с 32 по 60 минуту из пятой пробирки

– 167,04. Средняя урожайность бактериофага Ye2-f1 равна равна

16704:69,77=239,4 вирусных частиц на одну микробную клетку Y.

enterocolitica Ye – 2.

Латентный период внутриклеточного развития фага Ye3-f2 на клетках

Y. enterocolitica Ye – 3 равен 44-45 минутам (табл. 51). Среднее количество

негативных колоний на чашках при высеве из 4-ой пробирки с 15 по 40

минуту опыта равно 116,38, а при высеве с 50 по 78 минуту из пятой

пробирки – 84,23. Средняя урожайность бактериофага Ye3-f2 равна

8423:116,38=72 вирусных частиц на одну микробную клетку Y. enterocolitica

Ye – 3.

Латентный период внутриклеточного развития фага Ye2-f3 на клетках

Y. enterocolitica Ye – 2 равен 39-40 минутам (табл. 52). Среднее количество

негативных колоний на чашках при высеве из 4-ой пробирки с 15 по 38

минуту опыта равно 119,59, а при высеве с 49 по 78 минуту из пятой

пробирки – 74,32. Средняя урожайность бактериофага Ye2-f3 равна

7432:119,59=62,14 вирусных частиц на одну микробную клетку Y.

enterocolitica Ye – 2.

Таким образом, отобранные нами бактериофаги активные в отношении

бактерий вида Y. enterocolitica – Ye2-f1, Ye3-f2 и Ye2-f3 наиболее

перспективные для конструирования терапевтического биопрепарата были
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изучены по биологическим свойствам, а также изучено взаимодействие

выделенных фагов с индикаторными культурами в разрезе скорости

адсорбции фагов на индикаторных культурах и их урожайности.

4. БАКТЕРИОФАГИ РОДА ENTEROBACTER

4.1 ВЫДЕЛЕНИЕ И ИЗУЧЕНИЕ БИОЛОГИЧЕСКИХ СВОЙСТВ

БАКТЕРИЙ РОДА ENTEROBACTER

Всего было исследовано 50 проб объектов внешней среды и

патологического материала: бытовые сточные воды, сточные воды

животноводческих хозяйств, фекалии, смывы и патологический материал от

больных и павших животных, полученные нами из животноводческих и

птицеводческих хозяйств, неблагополучных по желудочно-кишечным

заболеваниям.

Посев материала производили на среды Эндо, Левина и Плоскирева,

инкубировали при температуре 37 оС в течении 18 - 24 часов. Выросшие

характерные для энтеробактера колонии в чашках на среде Эндо: красные с

металлическим блеском или без него, малиновые или розоватые и

бесцветные с розовым или бежевым оттенком; на агаре Плоскирёва:

выпуклые розовые колонии с тёмным центром или без него, с желтоватым

оттенком; на среде Левина темно-фиолетовые, пересевали в МПБ (рис. 31-

32). Культуры микроорганизмов инкубировали при 37 оС 18 часов (до

появления выраженного помутнения среды).

Суточные бульонные культуры, полученные после пересева колоний

с указанных сред, микроскопировали. При наличии в мазкахокрашенных по

Граму мелких грамотрицательных палочек с закруглёнными концами, не

образующих спор и капсул, располагающихся одиночно и попарно,

подвергали дальнейшему изучению с целью родовой и видовой

идентификации.
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Всего из проб взятых из окружающей среды и патологического

материала нами было выделено 11 штаммов бактерий, колонии которых по

тинкториальным и культуральным свойствам напоминали колонии бактерий

рода Enterobacter.

Видовую принадлежность культур устанавливали на основе

определения рузультатов в основных и дополнительных тестах. В качестве

основных тестов ставили реакцию с индикатором метиленовым красным и

реакцию Фогес-Проскауэра, а также определяли рост на среде Симмонса и

подвижность микроорганизмов. На этом этапе происходило отсеивание

штаммов родов Citrobacter, Escherichia, Morganella, Proteus, Providencia,

Salmonella, Yersinia, Edwarsiella, Klebsiella.

Рисунок 31 – Рост бактерий рода

Enterobacter на среде Эндо

Рисунок 32 – Рост бактерий рода

Enterobacter на среде Плоскирева

При получении соответствующих результатов ферментативные

свойства культур изучали на наборе сред с углеводами, куда входят среды с

глюкозой, лактозой, сахарозой, раффинозой, глицеролом а также па средах с

мочевиной, на бульоне Хоттингера с реактивом Ковача, МПЖ, среде с

фенилаланином. Этот набор тестов позволяет идентифицировать бактерии

рода Enterobacter до вида.
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Всего из 50 проб взятых из окружающей среды и патологического

материала нами было выделено 11 штаммов бактерий, колонии которых по

тинкториальным и культуральным свойствам напоминали колонии бактерий

рода Enterobacter, при дальнейших исследованиях было установлено, что

всего 6 изолятов принадлежали к роду Enterobacter: 1 штамм принадлежал к

виду Enterobacter cloacae, 5 штаммов к виду Enterobacter dissolvens.

Результаты изучения биохимических свойств бактерий рода Enterobacter

представлены в таблице 53.

Таблица 53 - Биохимическая дифференциация видов рода Enterobacter

Тест

E.
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En
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ro
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c
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r

Образование индола - - - - - - - -
Проба с метиленовым
красным

- - - - - - - -

Р-я Фогеса-Проскауэра + + + + + + + +
Среда Симонса + + + + + + + +
Образование сероводорода - - - - - - - -
Гидролиз мочевины - + - + + + + +
Фенилаланиндезаминаза - - - - - - - -
Лизиндекорбоксилаза - - - - - - - -
Аргининдегидролаза + + + + + + + +
Орнитиндекарбоксилаза + + + + + + + +
Подвижность + + + + + + + +
Гидролиз желатины - - - - - - - -
Использование малоната + + + + + + + +
Образование газа из Д

глюкозы
+ + + + + + + +

Образование кислоты из Д-
адонитола

- - - - - - - -

Глицерола + - + - - - - -
Дульцитола - - - - - - - -
Мио-инозотола - + - + + + + +
Лактозы + + + + + + + +
Мелибиозы + + + + + + + +
Метил-Д-гликозида + + + + + + + +
Рафинозы + + + + + + + +
Салицина + + + + + + + +
Сахарозы + + + + + + + +
Д-сорбитола + + + + + + + +
Рамнозы + + + + + + + +

Использов. Ацетата + + + + + + + +
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Выделенные нами культуры рода Enterobacter в дальнейшем будут

использованы в качестве индикаторных культур при выделении

бактериофагов из объектов окружающей среды. Также выделенные культуры

будут проверены на свойство лизогении – способность выделять свободный

фаг или выделять профаг при воздействии на культуры индуцирующего

фактора.

4.2 ВЫДЕЛЕНИЕ БАКТЕРИОФАГОВ РОДА ENTEROBACTER И

ПОДБОР ПАРАМЕТРОВ КУЛЬТИВИРОВАНИЯ

Цель работы – выделение фагов, специфичных в отношении бактерий

рода Enterobacter, из объектов внешней среды и патологического материала,

которые могут быть использованы в дальнейшем для конструирования

терапевтического биопрепарата.

Задачи:

- Изучить способность индикаторных штаммов выделять

свободный фаг;

- Изучить способность индикаторных штаммов выделять профаг

под воздействием индуцирующих факторов;

- Выделить бактериофаги активные в отношении бактерий рода

Enterobacter объектов из окружающей среды и патологического материала;

- Подобрать способы очистки бактериофагов от индикаторной

культуры и оптимальные параметры культивирования выделенных

бактериофагов.

Первым этапом при работе с индикаторными культурами является

проверка их на наличие профага. В связи с этим мы использовали методики

для обнаружения выхода свободного фага, а также методы выделения

профага под воздействием индуцирующих факторов.

Полученные нами результаты по выявлению свободного фага в серии

стоп-тестов свидетельствуют, что культуры Enterobacter без воздействия на

них индуцирующего фактора не проявили лизогенных свойств (табл. 54).
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Во второй серии опытов на культуры Enterobacter воздействовали

индуцирующим фактором (Лурия, Дарнелл, 1970). Определить наличие

профага в бактериальной культуре можно путем воздействия на клетку

химических или физических факторов, разрушающих фагову ДНК и

последующий лизис бактериальной клетки с выходом вирусных частиц.

В качестве химического фактора воздействия использовали митомицин

С в дозе 0,5 мкг/мл. Исследуемые штаммы засевали в пробирки с

питательным бульоном, содержащим 0,5 мкг/мл митомицина С. После

инкубации пробирок в течение 4–6 ч при 37 °С содержимое пробирок

очищали от остатков бактериальных клеток путем центрифугирования (5000

об./мин) и последующего фильтрования через бактериальные фильтры с

диаметром пор 0,22 мкм. Суспензии индикаторных бактериальных штаммов

наносили в объеме 0,5 мл на поверхность питательного агара в чашках Петри

и втирали досуха шпателем. Чашки делили на 3 сектора, на которые

наносили по 20 мкл содержимого пробирок. После инкубации чашек в

течение 18 ч при 37 °С зон лизиса на бактериальном газоне нами обнаружено

не было, что свидетельствует об отрицательном результате (табл. 54).

В качестве физического фактора воздействия использовали

ультрафиолетовые лучи (УФ-лучи), источником которых служила ртутно-

кварцевая лампа, дающая не менее 90 % излучаемой энергии в виде УФ-

лучей с длиной волны 254 нм. На суточные культуры разведенные в

фосфатном буфере в отношении 1:100 воздействовали УФ-лучами от 20 до 50

секунд с интервалами в 10 секунд. Облученные взвеси культур выдерживали

в термостате, после чего смешивали со штаммами пермиссивного хозяина в

отношении 1:200, выдерживали в термостате в течение суток при 37˚С, после

чего фильтровали через бактериальные фильтры. Полученный фильтрат

исследовали на наличие фага на имеющихся культурах Enterobacter методом

Отто. В наших опытах установлено, что воздействии ультрафиолетовых

лучей на бактерии рода Enterobacter не приводили к образованию

негативных колоний или появлению зон лизиса (табл. 54).
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Таблица 54 - Исследование культур рода Enterobacter на наличие профага с

использованием индуцирующего фактора и без него
№
пп

Штаммы
Enterobacter

Наличие негативных колоний или лизиса
Воздействие УФ-лучей Воздействие

митомицином
С

Выделение
свободного
фага

20 сек 30 сек 40 сек 50 сек

1 E.cloacae 1 - - - - - -

2 E.dissolvens 1 - - - - - -

3 E.dissolvens 2 - - - - - -

4 E.dissolvens 3 - - - - - -

5 E.dissolvens 4 - - - - - -

6 E.dissolvens 5 - - - - - -

Анализируя полученные данные, можно утверждать, что мы не

обнаружили явления лизогении у исследуемых культур с помощью

вышеуказанных методов.

Дальнейшие исследования были направлены на выделение

бактериофагов Enterobacter из объектов внешней среды. Материалом для

выделения являлись бытовые сточные воды, сточные воды

животноводческих хозяйств, фекалии, смывы и патологический материал от

больных и павших животных, полученные нами из животноводческих и

птицеводческих хозяйств, неблагополучных по желудочно-кишечным

заболеваниям.

Полученные пробы смешивали с мясопептонным бульоном в

соотношении 1:10, для этого в литровую колбу, содержащую стерильный,

МПБ в количестве 0,5 литра, вносили 50,0 мл фильтрата либо навеску 50,0 г,

после чего колбу выдерживали в термостате при 37°С в течении 24-48 часов.

После термостатирования делали посевы на среды Эндо, Плоскирева, Левина

для выделение культур бактерий рода Enterobacter. Далее в колбу добавляли

по 1,0 мл, индикаторных штаммов бактерий. Колбу инкубировали еще в

течение суток. После этого содержимое колбы разливали в пробирки,
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центрифугировали при 3000 об/мин в течении 30 минут, шприцом отбирали

надосадочную жидкость и фильтровали с помощью бактериальных фильтров

в стерильную пробирку. Фильтраты исследовали по методу Отто. Чашки

помещали в термостат на 18-20 часов при 37°С. Наличие негативных

колоний или зон лизиса на газоне роста индикаторной культуры

свидетельствует о присутствии в исследуемом материале бактериофага (рис.

33).

Рисунок 33 - Зона лизиса на месте «стекающей капли».

В результате исследований 50 проб объектов внешней среды удалось

по указанной схеме выделить 7 изолятов фагов активных в отношении

бактерий рода Enterobacter, которым были присвоены названия, отраженные

в таблице 55.

Таблица 55 – Наименования выделенных бактериофагов
№
пп

Фаг Индикаторная
культура

Объект выделения бактериофага

1 Е1 E.cloacae 1 Сточные воды свиноводческой фермы 3
2 Е2 E. dissolvens 3 Сточные воды канализации 4
3 Е3 E. dissolvens 3 Фекалии поросят 8
4 Е4 E. dissolvens 1 Сточные воды канализации 1
5 Е5 E. dissolvens 3 Фекалии животных ЛПХ 3
6 Е6 E. dissolvens 3 Сточные воды животноводческого комплекса
7 Е7 E.cloacae 1 Фекалии телят 3

Селекцию бактериофагов и повышение их литической активности

проводили пассированием фага на индикаторной культуре с периодической
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отвивкой типичных негативных колоний по методике, описанной и

использованной И.М. Габриловичем и С.Н. Золотухиным.

С зоны лизиса бактериологической петлей брали материал и вносили

его в пробирку с 4,5 мл стерильного МПБ, туда же вносили 0,2 мл 16-18

часовой индикаторной культуры. В качестве контроля использовали

стерильным МБП куда вносили 0,2 мл индикаторной культуры. Обе

пробирки ставили в термостат при 37 0С. Время культивирования подбирали

визуально в диапазоне от 3 до 7 часов с интервалом 30 минут. Ориентиром

завершения пассажа было наличие роста (помутнение среды) в контрольной

пробирке. Результаты исследований представлены в таблице 56.

Таблица 56 – Подбор оптимального времени пассирования фага на

индикаторной культуре.
№ пп Фаг Время культивирования, ч
1 Е1 3,0 3,5 4,0 4,5 5,0 5,5 6,0 6,5 7,0
2 Е2 - - - - - - + + +
3 Е3 - - - - - - + + +
4 Е4 - - - - - - + + +
5 Е5 - - - - - - + + +
6 Е6 - - - - - - + + +
7 Е7 - - - - - - + + +

Таким образом, 6 часов достаточно для культивирования выделенных

нами фагов на индикаторных культурах бактерий рода Enterobacter.

Далее наша работа была направлена на подбор способа очистки

бактериофагов от индикаторной культуры.

Обычно, для инактивации индикаторной культуры в пассаже

применяют обработку фаголизата трихлорметаном, прогреванием или

фильтрацией через бактериальные фильтры.

Часто бактериофаги более устойчивы к воздействию хлороформа, чем

клетки микроорганизмов, поэтому данный химический агент является

средством для освобождения фаголизата от жизнеспособных бактерий
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(Ревенко, 1978). Кроме того, степень устойчивости бактериофагов к

воздействию хлороформа имеет таксономическое значение.

Для определения чувствительности фагов к воздействию

трихлорметана обрабатывали фаголизат трихлорметаном в соотношении 10:1

при постоянном помешивании в течение 5 – 40 минут с 5 минутным

интервалом. После чего определяли активность исследуемых фагов методом

Отто. Наличие зон лизиса свидетельствовало об устойчивости фагов к

воздействию трихлорметана. Результаты представлены в таблице 57.

Таблица 57 - Устойчивость бактериофагов бактерий рода Enterobacter к

воздействию трихлорметана
№
пп

Фаголизат Временной интервал воздействия трихлорметана в
концентрации 1:10, минут

5 10 15 20 25 30 35 40

2. Е1 + + + + + + + +
2. Е2 + + + + + + + +
3. Е3 + + + + + + + +
4. Е4 + + + + + + + +
5. Е5 + + + + + + + +
6. Е6 + + + + + + + +
7. Е7 + + + + + + + +

Культура
1. E.cloacae 1 + + + - - - - -
2. E. dissolvens 3 + + - - - - - -
3. E. dissolvens 1 + + - - - - - -

В результате опыта установлено, что индикаторные культуры бактерий

рода Enterobacter не выдерживали воздействие трихлорметана более 15

минут, в то время как все 7 исследуемых фагов проявили выраженную

устойчивость к воздействию трихлорметана в течение 40 минут, что

позволяет использовать данный способ для очистки энтеробактерных

бактериофагов от индикаторной культуры.

Другим способом очистки фаголизата является его прогревание в

течение 30 минут, которая приводит к инактивации бактерий и не изменяет

литическую активность бактериофагов.
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Определение температурной устойчивости бактериофага проводили по

следующей методике: 11 пробирок с фагом в разведении 1:10 с МПБ

прогревали на водяной бане в течение 30 минут при температуре в интервале

от 60 до 90 оС с шагом 2 – 3 оС. После прогревания активность бактериофага

определяли по методу Отто на индикаторных культурах.

В результате исследований было установлено (табл. 58), что

прогревание индикаторных культур в течение 30 минут при температуре 60
оС ведет к их полной инактивации, в то время как тридцатиминутное

воздействие на бактериофаги даже температурой 80 оС оставляет их

жизнеспособными.

Таблица 58 - Температурная устойчивость бактериофагов бактерий рода

Enterobacter

№
пп

Фаголизат Воздействие температуры, ºС
60 62 65 64 68 70 75 80 85

1. Е1 + + + + + + + + -
2. Е2 + + + + + + + + -
3. Е3 + + + + + + + + -
4. Е4 + + + + + + + + -
5. Е5 + + + + + + + + -
6. Е6 + + + + + + + + -
7. Е7 + + + + + + + + +

Культура
1. E.cloacae 1 + - - - - - - - -
2. E. dissolvens 3 + - - - - - - - -
3. E. dissolvens 1 + - - - - - - - -

Температурная обработка как и воздействие на фаголизаты

трихлорметаном являются эффективными способами очистки фаголизата

энтеробактерных фагов, однако время обработки и время подготовки к ней

складывается в существенные временные затраты, в связи с эти в

последующей работе для очистки фаголизатов мы использовали

бактериальные фильтры с диаметром пор 0,2 мкм.
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При подборе технологических параметров культивирования фагов с

индикаторной культурой установлено, что шестикратное их пассирование с

применением следующих параметров: соотношение культуры и фага (табл.

59) в 4,5 мл стерильного МПБ, культивирование в течение определенного

времени (табл. 59) при (36±1)0С, позволило нам получить достаточное

количество фаголизата для исследований.

Таблица 59 – Подбор оптимального соотношения выделенных фагов и

индикаторных культур и технологические параметры их культивирования
№
пп

Фаг Технологические параметры
культивирования

Оптимальное соотношение
выделенного бактериофага и 18±2

часовой индикаторной культуры при
концентрации микробных клеток
равной не ниже n х106(КОЕ/мл)временной

интервал, ч
температурный

режим, 0С
1. Е1 6 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

2. Е2 6 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

3. Е3 6 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

4. Е4 6 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

5. Е5 6 36±1 0,2 мл / 0,2 мл
6. Е6 6 36±1 0,2 мл / 0,2 мл
7. Е7 6 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

Очищенные фаголизаты хранились в условиях бытового холодильника

при температуре 2-4 0С.

В результате исследований 50 проб объектов внешней среды удалось

выделить 7 изолятов фагов активных в отношении бактерий рода

Enterobacter. Объектами выделения были сточные воды свиноводческих

ферм и животноводческих комплексов, сточные воды канализации и фекалии

животных.

Селекцию бактериофагов проводили пассированием изолированных

негативных колоний на МПА с периодическим перевиванием на МПБ.

Оптимальное соотношение культивирования фаг/культура 1:1, время пассажа

– 6 часов при температуре 36±1 0С. Для очистки фагов от бактериальных
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клеток применяли различные методы (обработка трихлорметаном,

прогревание, фильтрация), но оптимальным мы посчитали фильтрацию через

бактериальные фильтры с диаметром пор 0,2 мкм.

4.3ИЗУЧЕНИЕ БИОЛОГИЧЕСКИХ СВОЙСТВ

БАКТЕРИОФАГОВ БАКТЕРИЙ РОДА ENTEROBACTER

Цель исследований – изучение биологических свойств бактериофагов

бактерий рода Enterobacter.

Задачи:

1. Определить литическую активность бактериофагов активных в

отношении бактерий рода Enterobacter;

2. Изучить морфологию негативных колоний бактериофагов

бактерий рода Enterobacter;

3. Изучить спектр литического действия выделенных

бактериофагов бактерий рода Enterobacter;

4. Определить специфичность действия энтеробактерных

бактериофагов;

5. Изучить изменения титра литической активности

энтеробактерных фагов при хранении.

Определение литической активности.

Литическую активность бактериофага оценивают по его способности

вызывать лизис бактериальной культуры и выражают это тем максимальным

разведением, в котором испытуемый фаг проявил свое литическое действие.

Более точным методом оценки активности бактериофага является

определение количества активных корпускул фага в единице объема.

Бактериофаг по отношению к одной и той же культуре, но при разных

условиях может проявлять неодинаковую литическую активность. Поэтому

активность фага определяется в конкретных стандартных условиях.

Индикаторные культуры E.cloacae 1, E. dissolvens 1, E. dissolvens 3

выращивали на стандартном мясопептонном бульоне (рН 7,4 – 7,6) при
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температуре 37 оС 18 часов. Литическую активность селекционированных

фагов определяли по методам Аппельмана и Грациа. Результаты

исследования литической активности выделенных фагов представлены в

таблице 60. Активность исследуемых бактериофагов варьировала от 1,2±0,2 х

107 до 1,8±0,2 х 1010 БОЕ в 1 мл.

Таблица 60 - Литическая активность энтеробактерных бактериофагов
№ пп Фаг Индикаторная

культура
Активность по

Аппельману
Активность по Грациа,

БОЕ/в 1 мл
1 Е1 E.cloacae 1 10-8 7,4±0,2 х 108

2 Е2 E. dissolvens 3 10-6 1,2±0,2 х 107

3 Е3 E. dissolvens 3 10-7 1,6±0,2 х 108

4 Е4 E. dissolvens 1 10-9 3±0,2 х 109

5 Е5 E. dissolvens 3 10-7 3±0,2 х 108

6 Е6 E. dissolvens 3 10-9 2,8±0,2 х 109

7 Е7 E.cloacae 1 10-10 1,8±0,2 х 1010

Морфология негативной колонии.

Для определения морфологии негативной колонии мы высевали фаг на

чашки методом агаровых слоев. Для формирования газона на поверхности

агара использовали индикаторный штамм Enterobacter, на который был

выделен фаг. Посевы культивировали в термостате при температуре 370С.

Изучение морфологии негативных колоний проводили через 24 часа (рис. 34-

35).

Рисунок 34 – Негативные колонии

фага Е-3

Рисунок 35 – Негативные колонии

фага Е-4
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Негативные колонии, образуемые бактериофагами, по наличию зоны

неполного лизиса, вторичного роста и величине колоний мы разделили на

два типа. К первому относятся негативные колонии округлые, прозрачные

без зоны неполного лизиса, диаметром до 1 мм. Негативные колонии первого

типа формируют фаги Е1, Е3, Е6. Колонии второго типа круглые прозрачные

без зоны неполного лизиса, имеют диаметр до 3-4 мм. Колонии второго типа

образуются фагами Е2, Е4, Е5, Е7. Результаты представлены в таблице 61.

Таблица 61 – Морфология негативных колоний энтеробактерных

бактриофагов
№ пп Фаг Морфология негативных колоний
1 Е1 округлые, прозрачные без зоны неполного лизиса, d до 0,1

2 Е2 круглые прозрачные без зоны неполного лизиса, d = 0,4±0,1

3 Е3 округлые, прозрачные без зоны неполного лизиса, d до 0,1

4 Е4 круглые прозрачные без зоны неполного лизиса, d = 0,4±0,1

5 Е5 круглые прозрачные без зоны неполного лизиса, d = 0,4±0,1
6 Е6 округлые, прозрачные без зоны неполного лизиса, d до 0,1
7 Е7 круглые прозрачные без зоны неполного лизиса, d = 0,4±0,1

Спектр литической активности бактериофагов бактерий рода

Enterobacter

К основным биологическим свойствам бактериофага, имеющим

важное практическое и теоретическое значение, относится диапазон

литической активности – это спектр лизиса гомологичных фагу бактерий.

Определение спектра литической активности проводили методом нанесения

капель бактериофага на газон изучаемой культуры – метод Отто.

Для этого на поверхность МПА в чашках Петри наносили 1,0 мл 18-20-

ти часовой исследуемой культуры. Бактериальную культуру раскатывали

равномерно по поверхности среды для получения газона. Для подсушивания

ставили в термостат на 20 минут. На дне чашек карандашом отмечали

одинаковые сектора (по 2 и более секторов на каждой чашке). На
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поверхность подсушенной среды наносили капли исследуемых

бактериофагов и наклоняли чашки, чтобы капли стекли. Каждый сектор

используется для одного фага. В качестве контроля наносили каплю

стерильного МПБ. Результаты представлены в таблице 62 и на рисунке 36.

Рисунок 36 - Изучение спектра литической активности выделенных

бактериофагов

Таблица 62 – Результаты исследования спектра литической активности

выделенных бактериофагов
№ пп Штаммы Enterobacter Бактериофаги бактерий рода Enterobacter

Е1 Е2 Е3 Е4 Е5 Е6 Е7
1. E.cloacae №10005 + + + +
2. E.cloacae №1487 + + +
3. E.dissolvens №2601 + + + +
4. E.dissolvens №802 + + + +
5. E.dissolvens №1906 + + +
6. E.dissolvens №212 + + +
7. E.dissolvens №505 + + + + +
8. E.dissolvens №418 + + +
9. E.dissolvens №420 + + +
10. E.dissolvens №520 + + +
11. E.cloacae №112 + + + +
12. E.cloacae №205 + + + + +
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13. E.cloacae №201 + + + +
14. E.cloacae №88 + + +
15. E.cloacae №116 + + + +
16. E.cloacae 1 + + +
17. E.dissolvens 1 + + +
18. E.dissolvens 2 + + + +
19. E.dissolvens 3 + + + + + +
20. E.dissolvens 4 + + + + + +
21. E.dissolvens 5 + + + +
22. Количество штаммов,

чувствительных к фагу
8 11 4 16 13 12 17

23. % лизируемых
штаммов

38 52 19 76 62 57 81

Исследования показали, что изучаемые фаги характеризуются

различным спектром литической активности. Бактериофаг Е1 и Е3 являются

видоспецифичными. Наибольшим диапазоном лизиса изучаемых культур

обладают бактериофаги Е4 и Е7, который составляет более 76% и 81%

соответственно. Суммарный лизис двух этих бактериофагов составляет более

95%.

Специфичность действия исследуемых бактериофагов

Необходимым условием для применения фагов в диагностических и

терапевтических целях является отсутствие литического действия в

отношении гетерологичных бактерий (специфичность). В качестве

гетерологичных культур использовали 90 штаммов бактерии родов Klebsiella,

Citrobacter, Escherihia, Proteus, Yersinia, Salmonella, Pseudomonas,

Streptococcus, Rhodococcus, Listeria, полученные из музея кафедры

микробиологии, вирусологии, эпизоотологии и ВСЭ Ульяновского ГАУ.

Определение специфичности исследуемых бактериофагов проводили

нанесением капли на газон гетерологичных культур. Установлено, что

данные фаги не вызывали лизис ни одной из испытуемых культур других

родов бактерий. Результаты представлены в таблице 63.

Таблица 63 – Специфичность энтеробактерных бактериофагов



130

№
пп

Род

К
ол

-в
о

ис
сл

ед
уе

мы
х

Ф
аг

Е1

Ф
аг

Е2

Ф
аг

Е3

Ф
аг

Е4

Ф
аг

Е5

Ф
аг

Е6

Ф
аг

Е7

1 Klebsiella 2 - - - - - - -
2 Citrobacter 6 - - - - - - -
3 Escherihia 12 - - - - - - -
4 Proteus 6 - - - - - - -
5 Yersinia 34 - - - - - - -
6 Salmonella 2 - - - - - - -
7 Listeria 19 - - - - - - -
8 Pseudomonas 4 - - - - - - -
9 Rhodococcus 1 - - - - - - -
10 Staphylococcus 4 - - - - - - -
11 Enterobacter 21 + + + + + + +
Примечание: "+" - лизис культуры; "-" - отсутствие лизиса.

На основании полученных результатов (табл. 63) можно сделать вывод,

что исследуемые бактериофаги являются специфичными по отношению к

бактериям рода Enterobacter и не активны к представителям других родов

бактерий.

Изменение литической активности при хранении

Для изучения изменения литической активности энтеробактерных

бактериофагов при хранении, закрытые в стерильные флаконы фаголизаты без

добавления консерванта хранили в условиях бытового холодильника (2-4 0С).

Исследование изменения активности фагов проводили в течение 32 месяцев с

интервалом в 3 месяца методом агаровых слоев по A. Gratia. Результаты

исследований представлены в таблице 64.

Таблица 64 – Изменение литической активности энтеробактерных

бактериофагов при хранении
№
пп

Фаг Литическая активность, БОЕ /мл (по Грациа)
перед

закупориванием
через 3 месяца через 6

месяцев
через 9
месяцев

1 Е1 7,4±0,2 х 108 7,2±0,2 х 108 7,1±0,2 х 108 6,6±0,2 х 108
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2 Е2 1,2±0,2 х 107 1,2±0,2 х 107 1,2±0,2 х 107 7,2±0,2 х 106

3 Е3 1,6±0,2 х 108 1,2±0,2 х 108 1,2±0,2 х 108 8,5±0,2 х 107

4 Е4 3±0,2 х 109 2,4±0,2 х 109 2,4±0,2 х 109 1,3±0,2 х 109

5 Е5 3±0,2 х 108 2,7±0,2 х 108 2,6±0,2 х 108 1,8±0,2 х 108

6 Е6 2,8±0,2 х 109 2,3±0,2 х 109 2,2±0,2 х 109 2,2±0,2 х 109

7 Е7 1,8±0,2 х 1010 1,6±0,2 х 1010 1,5±0,2 х 1010 1,1±0,2 х 1010

Фаг Литическая активность, БОЕ /мл (по Грациа)
через 12 месяцев через 15 месяца через 18

месяцев
через 21 месяц

8 Е1 6,3±0,2 х 108 5,9±0,2 х 108 3,2±0,2 х 108 5,1±0,2 х 107

9 Е2 6,9±0,2 х 106 4,2±0,2 х 106 2,1±0,2 х 106 0,8±0,2 х 106

10 Е3 8,0±0,2 х 107 6,4±0,2 х 107 3,2±0,2 х 107 7,1±0,2 х 106

11 Е4 0,7±0,2 х 109 6,3±0,2 х 108 4,3±0,2 х 108 1,6±0,2 х 108

12 Е5 0,6±0,2 х 108 6,9±0,2 х 107 2,8±0,2 х 107 1,3±0,2 х 107

13 Е6 1,9±0,2 х 109 1,3±0,2 х 109 8,1±0,2 х 108 3,5±0,2 х 108

14 Е7 0,9±0,2 х 1010 6,8±0,2 х 109 5,3±0,2 х 109 8,3±0,2 х 108

Фаг Литическая активность, БОЕ /мл (по Грациа)
через 24 месяца через 28 месяцев через 32 месяцев

15 Е1 3,6±0,2 х 107 1,1±0,2 х 107 5,4±0,2 х 106

16 Е2 8,2±0,2 х 105 6,1±0,2 х 105 2,1±0,2 х 105

17 Е3 5,5±0,2 х 106 4,2±0,2 х 106 1,3±0,2 х 106

18 Е4 6,3±0,2 х 107 3,3±0,2 х 107 2,2±0,2 х 107

19 Е5 7,1±0,2 х 106 5,7±0,2 х 106 1,4±0,2 х 106

20 Е6 1,2±0,2 х 108 5,4±0,2 х 108 1,3±0,2 х 108

21 Е7 6,9±0,2 х 108 6,2±0,2 х 108 1,5±0,2 х 108

Установлено, что в течение 32 месяцев показатели литической активности

исследуемых бактериофагов снижались в среднем на 2 порядка. Последующее 2-

3 кратное пассирование бактериофагов на индикаторных культурах позволяло

восстановить исходный титр фага, который был установлен при укупоривании в

стерильные флаконы.

В результате проведенных исследований была создана коллекция из 7

вирулентных бактериофагов активных по отношению к бактериям рода

Enterobacter, выделенных из объектов внешней среды (сточные воды,

фекалии). Бактериофаги охарактеризованы по биологическим свойствам, на

основании которых, для дальнейших исследований нами были отобраны

наиболее перспективные для конструирования терапевтического

биопрепарата фаги – Е4, Е6, Е7.
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4.4 ИССЛЕДОВАНИЕ ВЗАИМОДЕЙСТВИЯ ВЫДЕЛЕННЫХ

БАКТЕРИОФАГОВ С ИНДИКАТОРНЫМИ КУЛЬТУРАМИ

ЭНТЕРОБАКТЕРОВ

Адсорбцию выделенных и отобранных для дальнейших исследований

энтеробактерных бактериофагов изучали при взаимодействии их с

культурами клеток-хозяев по М. Адамсу. Это общепринятый метод

основанный на исследовании количества корпускул неадсорбированного

фага в смеси бактерия-фаг. В качестве бактериальных клеток-хозяев

использовали индикаторные культуры бактерий рода Enterobacter.

Адсорбцию отобранных фагов Е4, Е6, Е7 изучали на клетках E. dissolvens 1,

E. dissolvens 3, E.cloacae 1 соответственно.

Бактериальные культуры в фазе экспоненциального роста смешивали с

бактериофагом (множественность инфицирования (MOI) = 0,001) и

инкубировали при 37ºС. Образцы (100 мкл) отбирали через 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10

минут и переносили в пробирку со стерильным бульоном. Фаголизат

очищали фильтрованием и титровали для определения неадсорбированных

или обратимо адсорбированных фагов через разные временные интервалы.

Количественно адсорбцию выражали константой скорости адсорбции (k),

измеряемой в мл/мин.

Время адсорбции для фага устанавливали в зависимости от процента

максимальной адсорбции для конкретной смеси (фаг+клетка хозяина).

В результате проведенных исследований было установлено, что

изучаемые бактериофаги имели разные показатели скорости адсорбции.

В результате проведенных исследований было установлено, фаг Е4 за 6

минут адсорбировался на клетках E. dissolvens 1 в количестве 83,4%,

константа скорости адсорбции К= 4,4 см 3/мин-1 (табл. 65). Бактериофаг Е6 за

7 минут адсорбировался на клетках E. dissolvens 3 в количестве 79,9%,

константа скорости адсорбции 5,8 см 3/мин-1 (табл. 65). Фаг Е7 за 7 минут

адсорбировался на клетках E.cloacae 1 в количестве 81,6%, константа
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скорости адсорбции 4,8 см 3/мин-1 (табл. 65).

Таблица 65 - Результаты опыта по изучению скорости адсорбции

селекционированных бактериофагов на клетках индикаторных культур

Для определения длительности латентного периода и урожайности

фага использовали способ изучения одиночного цикла размножения фага без

применения антифаговой сыворотки. В основу метода положено свойство

эмбихина избирательно инактивировать различные фаги без повреждения

бактерий. В предварительном опыте параллельного титрования эмбихина на

исследуемых фагах Е4, Е6 и Е7 и соответствующих индикаторных штаммах

E. dissolvens 1, E. dissolvens 3, E.cloacae 1 устанавливается рабочая доза

препарата, т.е. то его количество, которое в 0,9 мл физиологического

раствора способно за 5 минут при 37о инактивировать 90-95 % фага при

исходной его концентрации 3-5х107 частиц в 1 мл. Установлено, что препарат

в рабочей дозе в аналогичных условиях не должен оказывать

антибактериального действия при контакте с 4х108 бактерий (табл. 66). В

экспериментах определено, что рабочая доза эмбихина была равна 7 γ, т.е.

среднему из двух последних эффективных доз.

Таблица 66 – Определение рабочей дозы эмбихина
Доза эмбихина в 0,9 мл физраствора

Фаг

Время
адсорбции

максимального
количества
фага (мин)

Количество фага до
адсорбции

(по показателю
бляшкообразующие

единиц ) M±m

Количество
неадсорбированного
фага (по показателю
бляшкообразующие

единиц) M±m

Процент
адсорбции

(%)

Е4
5

118,0±10,5
46,3±3,2 62,3

6 22,3±2,3 83,4
Константа скорости адсорбции К= 4,4 см 3/мин-1

Е6

5
136,0±12,1

71,2±1,0 48,2
6 51,1±2,5 62,9
7 27,9±2,1 79,9

Константа скорости адсорбции К= 5,8 см 3/мин-1

Е7

5
98,0±6,5

51,5±2,1 46,6
6 33,3±2,4 65,8
7 18,2±1,5 81,6

Константа скорости адсорбции К= 4,8 см 3/мин-1
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50 y 25 y 10 y 5 y Контроль
Бактериофаг Е4 и E. dissolvens 1

Количество бактерий при высеве 0,1 мл
из соответствующего разведения 398 423 508 544 582
Количество негативных колоний фага
при высеве 0,1 мл из соответствующего
разведения

0 0 12 187 1822

Бактериофаг Е6 за 7 и E. dissolvens 3
Количество бактерий при высеве 0,1 мл
из соответствующего разведения 421 445 513 590 618
Количество негативных колоний фага
при высеве 0,1 мл из соответствующего
разведения

0 0 10 162 1743

Бактериофаг Е7 и E.cloacae 1
Количество бактерий при высеве 0,1 мл
из соответствующего разведения 332 388 464 519 603
Количество негативных колоний фага
при высеве 0,1 мл из соответствующего
разведения

0 0 9 177 1908

После определения рабочей дозы проводили основной опыт.

Бактериальные культуры, выращенные в мясопептонном бульоне и

находящиеся в логарифмической фазе роста. К 0,9 мл такой культуры,

предварительно адаптированной, добавляли соответствующего бактериофага

0,1 мл, смесь инкубировали в термостате в течение 5 минут, а затем 0,1 мл

переносили в 0,9 мл физиологического раствора с рабочей дозой эмбихина,

предварительно прогретого в водяной бане при 36±1 0С. После 5-минутной

инкубации смеси при 36±1 0С опыт продолжали по методу Эллиса и

Дельбрюка.

Затем из этой пробирки брали 0,1 см3 жидкости, которую вносили к 9,9

см3 бульона. Из четвертой пробирки брали 0,1 см3 жидкости и вносили в 9,9

см3 бульона (пятая пробирка). Получая указанные разведения, мы стремились

создать постоянную и наименьшую концентрацию частиц фага в четвертой

пробирке и свести ее на нет в пятой с целью возможности подсчета колоний

фага по окончании латентного периода. Из 4 и 5 пробирок приготовленными

разведениями через каждые 1-2 минуты брали по 0,1 см3 жидкости и засевали
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в две бактериологические чашки по методу агаровых слоев. Подсчет

негативных колоний проводили после 16-18 часового инкубирования чашки

при 36±1 °С. Результаты исследований отражены в таблицах 67-69.

Таблица 67 - Изучение латентного периода и урожайности бактериофага Е4
Время
начала
опыта

Число негативных колоний фага при
высеве из 4-ой пробирки

M±m

Число негативных колоний фага при
высеве из 5-ой пробирки

M±m
15 90,3±9,0
17 96,7±9,2
19 102,3±13,0
20 123,6±11,4 33,7±1,5
22 217,4±9,8 62,0±9,2
24 418,3±11,0 98,0±6,2
26 Лизис 112,7±9,1
28 114,3±8,5
30 117,7±14,0
32 121,0±15,4
36 116,3±11,3
40 119,0±14,2
50 124,3±15,2
60 137,0±23,6

Таблица 68 - Изучение латентного периода и урожайности бактериофага Е6
Время
начала
опыта

Число негативных колоний фага при
высеве из 4-ой пробирки

M±m

Число негативных колоний фага при
высеве из 5-ой пробирки

M±m
15 57,0±4,2
17 59,3±4,8
19 63,5±6,3
20 71,3±8,1
21 64,0±6,5
22 62,3±4,8
23 65,7±9,8
24 78,3±9,2
25 204,7±14,7 96,0±4,7
26 337,0±21,6 62,6±5,2
28 Лизис 82,7±4,2
32 81,0±9,8
34 89,7±7,3
36 88,3±5,7
40 92,3±6,4
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50 79,3±5,3
60 85,3±6,2

Таблица 69 - Изучение латентного периода и урожайности бактериофага Е7
Время
начала
опыта

Число негативных колоний фага при
высеве из 4-ой пробирки

M±m

Число негативных колоний фага при
высеве из 5-ой пробирки

M±m
15 14,3±4,9
17 16,6±4,7
19 17,3±3,5
20 18,7±8,1
21 20,0±8,5
23 18,0±2,0
25 118,7±11,6 3,0±1,0
28 346,0±9,5 13,±2,6
30 Зоны лизиса 21,5±6,5
35 Лизис 16,7±1,5
40 16,0±2,0
50 17,3±1,5
60 17,7±5,8

Латентный период внутриклеточного развития фага Е4 на клетках E.

dissolvens 1 равен 19-20 минутам (табл. 67). Среднее количество негативных

колоний на чашках при высеве из 4-ой пробирки с 15 по 20 минуту опыта

равно 103,2, а при высеве с 26 по 60 минуту из пятой пробирки – 120,3.

Средняя урожайность бактериофага Е4 равна 11390:103,2=110,4 вирусных

частиц на одну микробную клетку E. dissolvens 1.

Латентный период внутриклеточного развития фага Е6 на клетках E.

dissolvens 3 равен 24-25 минутам (табл. 68). Среднее количество негативных

колоний на чашках при высеве из 4-ой пробирки с 15 по 24 минуту опыта

равно 65,2, а при высеве с 28 по 60 минуту из пятой пробирки – 85,5. Средняя

урожайность бактериофага Е6 равна 8123:65,2=124,6 вирусных частиц на

одну микробную клетку E. dissolvens 3.

Латентный период внутриклеточного развития фага Е7 на клетках

E.cloacae 1равен 24-25 минутам (табл. 69). Среднее количество негативных

колоний на чашках при высеве из 4-ой пробирки с 15 по 23 минуту опыта
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равно 17,5, а при высеве с 30 по 60 минуту из пятой пробирки – 17,7. Средняя

урожайность бактериофага Е7 равна 1774:17,5=101,4 вирусных частиц на

одну микробную клетку E.cloacae 1.

Таким образом, отобранные нами бактериофаги активные в отношении

бактерий рода Enterobacter – Е4, Е6, Е7, наиболее перспективные для

конструирования терапевтического биопрепарата были изучены по

биологическим свойствам, а также изучено взаимодействие выделенных

фагов с индикаторными культурами в разрезе скорости адсорбции фагов на

индикаторных культурах и их урожайности.
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5.ИССЛЕДОВАНИЕ ОПТИМАЛЬНОЙ МЕТОДИКИ ВЫДЕЛЕНИЯ
ФАГОВЫХ ГЕНОМОВ, ИСХОДЯ ИЗ КРИТЕРИЕВ ТРУДОЕМКОСТИ,

ЭФФЕКТИВНОСТИ И ОТСУТСТВИЕ ДЕГРАДАЦИИ ПРИ
ИССЛЕДОВАНИИ И ХРАНЕНИИ НУКЛЕИНОВЫХ КИСЛОТ

После дифференциации полученных бактериофаговых штаммов были

проведены исследования по определению оптимальной методики выделения

и очистки бактериальной ДНК.

Одним из важных этапов в практике проведения ПЦР является

подготовка ДНК [111]. Для этого были использовано несколько различных

технологий очистки нуклеиновых кислот от ферментов, белков, ионов,

которые могут существенно усложнить прохождение реакции, а в некоторых

случаях и вовсе ингибировать действие ДНК-полимеразы. В данном проекте

нами были использованы методы экстракции с использованием сорбента и

фенольно-хлороформная экстракция ДНК.

Используя вышеперечисленные методики, было проведено

экстрагирование нуклеиновых кислот исследуемых бактериофагов. Далее

после получения раствора нуклеиновых кислот (НК) в трис-ЭДТА буфере,

было проведено спектрофотометрическое измерение оптической плотности

каждой пробы при 260 нм, 280 нм и 230 нм с использованием

спектрофотометра Nanodrop 2000/2000c (ThermoFisher). При этом были

использованы расчеты А260/А230, позволяющие вычесть примеси, не

относящиеся к поглощению светового потока нуклеиновыми кислотами. Для

определения чистоты НК использовались расчеты А260/А280, при этом образцы

считались с содержанием достаточно чистой для использования в

молекулярно-генетических исследованиях НК при коэффициенте не менее

1,8. Результаты представлены в таблицах 70-71. Примеры графиков спектра

поглощения – на рисунках 37-38.



139

Таблица 70 – Расчет коэффициента чистоты НК с использованием методики
фенольно-хлороформной экстракции.

Sample ID Nucleic Acid
Conc. Unit A260 A280 260/280 260/230

Proteus phage (Pr
4- УГСХА) 239 ng/µl 4,78 0,506 1,87 0,83
Yersinia phage
(Ye3-f2) 242,7 ng/µl 4,854 0,511 1,91 0,85
Enterobacter
phage (E7) 620,3 ng/µl 12,406 0,508 1,89 0,84
Citrobacter phage
(CIT-3) 207,4 ng/µl 4,149 0,164 1,95 0,55

Рисунок 37 - Графики спектра поглощения препаратов НК, полученных
с использованием методики фенольно-хлороформной экстракции.

Таблица 71 – Расчет коэффициента чистоты НК с использованием
сорбентной методики с применением гуанидинтиоционата.

Sample ID
Nucleic Acid
Conc. Unit A260 A280 260/280 260/230

Proteus phage (Pr 4-
УГСХА) 47,4 ng/µl 0,948 2,555 1,87 1,7
Yersinia phage (Ye3-
f2) 48,7 ng/µl 0,973 2,594 1,87 1,69
Enterobacter phage
(E7) 48 ng/µl 0,96 6,734 1,84 2,02
Citrobacter phage
(CIT-3) 16 ng/µl 0,32 2,206 1,88 1,56
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Рисунок 38 - Графики спектра поглощения препаратов НК, полученных
с использованием сорбентной методики с применением гуанидинтиоционата.

В результате проведенных исследований и расчетов коэффициента

чистоты НК в растворе трис-ЭДТА было сделано заключение, что

использование фенольно-хлороформной экстракции приводит к наилучшему

выходу матричной НК, а это отвечает целям эксперимента.

Определена оптимальная методика выделения фаговых геномов,

исходя из критериев трудоемкости, эффективности и отсутствие деградации

при исследовании и хранении нуклеиновых кислот

6.СЕКВЕНИРОВАНИЕ БАКТЕРИОФАГОВ

Следующим этапом работы с выделенными и селектированными

штаммами бактериофагов явилась их молекулярно-генетическая

характеристика, включающая в себя определение размера фагового генома,

проверку наличия или отсутствия в составе ДНК генов, кодирующих

токсины, интегразы, репрессоры транскрипции и других нежелательных

локусов. Изучение данных характеристик позволяет подтвердить

оригинальность и вирулентную природу отобранных бактериофагов.

Для получения полноразмерных нуклеотидных последовательностей

геномов бактериофагов использовали полногеномное секвенирование ДНК
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бактериофагов второго поколения (Ion Torrent, Thermo Fisher Scientific,

США). Каждый штамм бактериофага был секвенирован трижды. Данные

каждого раунда секвенирования были проанализированы методами

биоинформатики. Фильтрация качества прочтений (ридов) позволила собрать

геномы бактериофагов с высокой достоверностью. Собранные геномы

сравнивали с известными ДНК бактериофагов, депонированных в GenBank

NCBI для определения кодирующих областей геномов.

В результате проведенных исследований были составлены карты

линейных ДНК выделенных и селектированных бактриофагов. В

соответствии с известными аналогами были определены продукты

экспрессии их генов. Качественный состав протеинов бактериофагов

соответствует таковым у аннотированных аналогов, имеет четкие гомологии

нуклеотидного и аминокислотного наборов. В структуре протеинов

наблюдается закономерность, присущая данным вирусным частицам –

наличие структурных и неструктурных компонентов. Также выявлены

продукты генов, не имеющие четко определенных функциональных

характеристик, так называемые гипотетические белки, имеющие аналогии в

аннотированных геномах бактериофагов, активных в отношении изучаемых

видов бактерий.

Proteus phage

Нами были получены биоинформационные данные сиквенса Proteus

phage (Pr 4- УГСХА):

1) Длина цепи - 44 580 п.н.

2) G/C-состав – 39,21%

3) Молекулярный вес – 13712 кДа

4) Молярный коэффициент – 484 409 600 I/mol

5) Темпаратура плавления – 80,96 °С

6) μg/OD260 – 28,31

7) А – 29,2%
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8) С – 22,6%

9) G – 16,6%

10) T – 31,6%

Карта сиквенса Proteus phage (Pr 4 - УГСХА) представлена на рисунке

40.

CTTGCCCACACATGCCCTCAGAACGCCTCAGAGCCACCCTGTGCCCTCCTTGTGTAACACTAAGGTAATCGCTAGGCTAG
CCTAAGAAAAGCCCGTGCCAGCCCTCTCCTTCCCTAGGAATTGCCCGAGCCACCCTATGGGGACATTCGCGAAGGGCGAA
GGGCGAGAGAGCTGACACACGCCTATACCAAAAATTTGACTTTGGTTATTTCTTGACCAATACCTTGGTCATAACTTTGT
GACCACCTTGTATTACACTAAGAGCAAACCTAAGTCTGCCCTTGTGTTTTCCTGTATTTCTTTATTCGATGCACACTTTA
TAGATGATGTTTATAAAGCCTTCCATGTAGTAGCTAGAGGGCTTTTATAATATAACACATTTGTAGCCGCTGCACCTTTA
ATCATCCAATAGTGTTGAGTACCACCGAAATGATTAGATGTTCTCTCTAATATCTGGTCTCCACCATAAGGGTGGTCTTG
TATATTACCGGATATAGTATGAGGTATAAAGAAGACACCATCACATTTAATTTGATCTAATGATGTTAAGTCTTCCGGTA
CAGGTATGGAAGACCAATTAGCTTGAAGCCTACCCCAACCTGTATCATTCACACCATTACTGTATAAGGTGCGAGTACAA
GAATAGTGTTCTGTATGTGCAAGCAATTCAAGCCTACGATCTGCCTTTGTACAAACCAAGATACCTGGTGCATATATAGA
GGAAGGTGTGTCAAAAGGTTTAAGCCCTAAATTAGTATTAGTTCTTTCAATATTAATAGTGAACATACTATACTTAGGCA
TAGCATTAAACAACTCAAGTGCAGTAGGGTTATCAGACAAACCTAGAGAACTCCAAGTTGTGTATGTCTTCATGCCACGT
AAAGCTAAACCTTGTCTTGCTATTGCCTCTATACGAAGAAGCTGTAAACCTACATCTTCATTCTGCGTATCTAATAAGGT
GTTATTAAAAAACATTATACCTCCACATCTACATAGAACATGTTATGGTCTGACAAATGACTACCCTTACCTCCTAGTAT
TTCTACCATACCATATCCTGTTATATTTAAACCACGAACCAATATCCTATCAATCTCACCACCCCATACTGATTTATTCA
CGATAGTGAAACCGTAATCTTCGAATTCAGATAATGCAGATGCGTCTCTTACATTGAAGTCACCAAGAAGTACTACCTTA
TCGCCACCATTTTCCTTGATTTCAGCTAATAATTCAGCAAGCATTGTAGTTGTCCTTGCAGGGTCAGTGCTAAGATGTGT
ATTATAAACTACTATACCATTAGGTAGTTTCTCTCTAATGTAACCACGCTTCCAGACATCTAATGAAGTAGGTTGAGTAT
CACTGTATATAACTGCTTTGCTTTCAGTAGGTTTGAACTTGGTAAGTGTCATGTTACCAATATAATCACCTAACTTTGCA
TCATCAGTCATACCAAAGAATTGATATTTAAGTGGATTAACAGTTAAGTAACCCCAAGTAATAGCGGGATTCATATATGC
TTCCTGAAACCCGAAGTAATCCCCTCTTACATCTAAGAATTGTTTCTGTAATTGCATAGTCTTATCAGGTGATTGCCTGT
CATCACCAAACCAAGTCTTAGTTGAGTATTCAGTCCATAAGTTCCAAGTAACAAAGCGAACAGAGTTACTTTCCTTCTCT
TGTATAGCAATGGAATTATCACGAGGTGATTGATTAACATTAACTATTGTGTTAAGATAATCTATCTTAGAATTGTTAGG
GTTTAGTGCTGTTAATATCTTATCTAATGTAAATGATAAGTGTTTACCTGTGTGTTTAACCAAGGAAGAACCTAGGCGCT
GTAACATATTACCTCCATAAAGAAAGTTGAAATAAGAACGGCTAGCGCCGTTCCTAGTAAGGTTTCTATGAATCCTCTAA
ACCAAAATTACCTCGCTTAATTACACTAGGTGCAAAAGATAATAATGGTGTTATAACTGTGCCAGTTACAAAATGGTTAC
CTATAAAGATAGCATTCTCACCATTATTACCTGCGAAACCATTTGTGCAATTTTGCAGAGTACAACCTTGAAATAATTTA
GAACCACCAACTGTAGTTGTTTCAACACCTACTGTGAACTGTCCAGTTCCACCAAAGATGTTAGTGTTATTAATCTTACA
AGAAGTAATCCCAAAACTACTGCTTCTTTGGAAAATACCATGAGACATCTTTGTTGTACTTTTATTACTCAAAGTTATAT
TATCTACAATTATCTCTGAGAAATCAACAAGTTCAATTGCAATAACGGAAGCTGTATTTAAGGAGGAAGTGTAACTATGA
GTTATATCTCTAATAACAGTTTTAGTATTATTAACTGCATTGGCATACATTAACTTAGGTGCTCCTACATCCCAATTACC
TTTTACAGAAAGAGTACCTGACAATTTAGTACAATAAATTACGTAATCATAAAGACCTTGTACATTTCTTAATGGTATGC
CGTTGATATTTAAATCTCTCACTCTATCTAATTTTACAATAGAGTTATTTGACCTAATACCCTTAGTCTTCACACGAGGA
GAACCTTTAACACAGAAATTAGATATAGACAGACCTATTAGTGGTTGTGTACTATCTAGTGATGCCTGATATAAAGCTTC
TCCATTATTACCACTTGCGTAACAATCTTGTAGTGTTATATTATGAACTGGTACTCCTACAATGCCAATATAAAAGCCAG
AACTTAAACCATTACCATCTGACTCTTTTGTATATTGCTCTGGTATGTTATTATCATCAGAAATACAACGAATATAATGA
ATACCTTCTTGTATAAAACCATCTGGTACACTTGAATAGTTATGCCCATGATAGTTAAAACCATGTGTATAATTTCTACG
AGCTACACAATCTTCATATACAAGATTACGAATAGCTATGTCTGTAATTTTGAAACCACACTTAGCAGATGTGGTAGGTG
ATTGATCTGTGCCTAGAAATGTATAACCACATTCCTCTGCAACACACTTAGAAAATTTAACATTATACACACCATTTATA
TCTAAAATTCCTGTTGTATTAGATGCCAAACCAAAACCATTTCCGCACCTAAAAGCATAACAGTTACTGATAACAGAATC
ACGTAATGAAGTAATCCATAAGCCATAAACACTACCTATAAATGTGACTTTATCACATGTAAAGTTTGTGACTTGATGAG
TAGAACCTACACGAATTCCTGTTATAATATCTGGATATCTATCACCTATTTCATACATACCACCATCAATAATTATGTTA
CCTAAGATAGAAATATTATCTTGCTCTATATTAAATAAGGAATCTGCTGTAATGGATAAATCTGATTTGAAAGTAACACC
ATAACCTTTTAAAGTCTGACCTTGTAATAGGTTATGGTTACCTTGAGTCACATATATACCTTTTGGAAAATAAACAACTC
CACCTATACCAGCGCTTGTAATTGCTTTATCTATAGCAACCTTAGAGGAAACAACACCTGTAGGGTCTGCACCAAAATCA
ACAACATTGGTTACAGAAGGTATACCCATTAGTTTCTTAAATATAGACTCTATTACTTCTGATAAAATAGTAAAACCATG
TTTTATTTTATCAGTAGTTGGTTTAGTCAATGACATGATACCTCCTATTATTACCCAACACTCCCTATGAATGTTGGCGA
ATAATAGGGCGGTCAAGAAACCGCCAACTATCTTATCTCTTCTATAGTGGTCTCTAAATAGGTAAGCCACTGATAGTATT
GGTTACGTATGATTAGTAACCTCTTTCTAGCTCAAGAATATACAAACCTAACTTAGTAGCATCAGGTTTATCAAAGCATA
CCTTGTTGTCTATTTCGTAGACGTTATTCAGTGTTGGTTTCACTGGCATTGGTTTGCTCTGTGTCGCTAGGCTTTGACAC
CCCGAAGTGAGTAGAGAACCAACCAGCAGGATTATCATTAATAATGTCAGCTTGAGTTTGTGCATTCTCTTGCTCCTTCT
TAATCTTGTAAGACTTAAGCAGGTCAATAAGACCTGCCAAGATGAGCAGTAGCTTATGCACAGGTAATCACTTCGCAAAT
GATTTCGGTGACAGCCTGCTCACCACCAATCTCCATGCCAAGTGCCGTACCAAGAATAGCTAAGATAAGTGCAACAGTAG
CACCTACCACTTTCTTGTTCTTAAAGATCTTCTTCATGTATTCTCCTTTCCCACTCTTGTGCCATTTTGTCGTAGTTACT
CCACTCCTTGAAGTCACCCGCTTGACTTGCCTTGTCACGCATACTACGACACCATTCTAAACATCTAACCACGCCAACGA
GCCTTATACCCACGAACATCAATGTGAGTAAAACGGCCTGCATAGCGCCCAATACCATACTTATCAGGATACTTTGTTTC
TAAGTAATCAGCTACATCAGCAGGGTCTACACCTTGCACTTTGATATCTGCTGCCTTACCAGTAAGATGCATAGAGTTAC
GAGCACCACCTACATTGGCATTATGCTTAAAGCAACGATGCCCTGATGTGATAATGATAGGTTTGCCAAAGTGTTCACGT
ACATCTGTGATTACTTGAAGTAACTCATAATCAACAGTGCTAGTACCACAGCCACACTTACAAGCAAACTCACGTCTCTT
AAAATAATTGTTTAACATTAATACTCCTTATGCGGGAACTACGGCAATATCAGTGGCTAAGATACTCCAACCATCTTCTG
GTAGGTTACCTTTAGCAATAGCGATAGTTAACTCTTCGCCTTCCATGAACCCAACCATAGCACCAAGTTGCTTACCAGAT
AGGTGATACTGGTTCAGGTCAGAGTCTTTCTTAGTTAGTTCCTCTTTCTCCACTACAGGTACAACCAAAGCGGTTGCAGT
GGTAGGTACTGCTTTTACTCGGAAAGCTTGACCTGTTACTGAATCTGCATATGCCATTGTTATTCTCCTTATGCTGGGGT
GATTTCAGATGCTTGTTTTAAAGTAGACCATTTATCTTCTGGCTTACTACCAACAGCAACCTGTACACGTAGTTCTAATT
CTTTATTAGAAATTAAGAAAGCACCATTCTGTTTACCAGACTTTGTTGCATCATTAATTACACTTGCCTTTTTCTCTACA
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TCAGCCTTTACCACAACTGGAACTGCTAAGTGAGATGATTTGGGTTGCTTCATACTGCGAGGGTGTTTATTGGTAAACCC
TTTATTGCCATAATCATTACTCATTATATCTCCTATTATAATAGAATATAAGAAGAAAGAAAGAATAAGGTCGGGTACTG
TAGTACCCTCCTCATAAGGTATACCTAGTTACCTAGGTCTACATAGGTATACATATGACTACCTATAATAACCTGTATTA
CCTTCTGCATCCTTCTATAGTGGTCTTTAATTAATAAAGCCTTGAAATCCTTGAAGAAATTACATTTCGACTTTTAGTGC
GAGAATAGGTTCCTTGACCATAAACTCGCTTCTGCATCGCCACTGAACAGTTTGTACTTCTCCTGTAACCGTGGTCTTGT
CCTGTGAAGAATTCTCTACGTCTTGCAGGGTCATGCATCATTTCCAGATAATCGCGCATCTCCTGCATTCTCAGGCGGTT
TATACGATTAACCTCGTCATAGTCTATCTGAGAAGTAAGTTGCCTTACAGCGCCATACAGAGCGTCTAATCGGTCATCAT
GACGAAGGCAACCTTTCTCCATTGTGATATTAGACATCTGTGCAAACAGACTATAACTCATACGTGTCTCAAGAGGATAA
TGCTGTACGCTATCAATATCTTGCTTAATCATTTCTGTGTTGAATATGATTCTGTGTGCAGATATTAATGGCTCAAGTGT
ATCAATGATACGTACCTCTTTCTGACCATGTGCATAATCTTCACCAATAGTCACAGGCCACTCACGCTCAAAGTATGGCT
TAATTACAGCGTCATATGCACCGTGACCCATGTTCTTCTCAATAAAAACCTCACGTACACCTGCATTCTTTGCTTCGCGT
ACAATGCGACTAAGAGGCTCTGAGCCATATCCGCCTTGAACACCAAACACTTTATATACGTAAATGAATGTACCTAACAG
GAATACAATTGCCACACCTGTCTCATCTCCGTTCTTACCGCCACCAGCAGGGTCAATGTACATAATCTTACGTTGTACAC
TACGCCACTCATAAGGACGCTGTACGGCGCGATACAGGAAGTCTGATGGCTTATTACCAAAGCGAGGTGCGTCTCCAATT
AAGTTTATTGAGTCATTACTCCACACAGGCATCTCTGGTAATTGCTCTGTGCCGAATGACATCATGATTAACTGATTGAG
TTTTAAAGGATATCTGTCAGCGTCCAGCAGTCTTGTGTTGAGCATAAACTGTAACTGGAACTTAGCTGTACCTTGTGATA
TCTCCTTCTCAATAAGCTTCTCATCGTCATACATCTCAGGGCAAGTAGGAGCACCTTGTGTTCCATCAATACCATAACCA
TGACGTAAGCTAGGGTCTTCTGTCATATCCTGCTTAATCATAGGAGCTAGGAAGTCACCATAACATGCTTCTTGCTCTAA
AGTAGGATAACGACCAGGCCATATACGGATTTGATAACCACGAGCAGGTAAATTGTTGTATATAGAGTTAACACTTTGAG
GTGTACCTAGGTAGATAATATCACCAAATTGGTTGATAGATTCAAACTCTTTAGTTAAATCCTCTAACAAAGCACGACCT
GCTGCCGTCCTTGAGTTCTGTAATGACTCTACGTCGTCTGCTAAGATGATATCTGCACGAGCACCTTGCATACCAGATTC
AATTGAGTAACATGCAACTGATGGTGATTTATCACTACCACGTAAAGTATAGTGAATCTCAAAGCCTTTGATAGAAGCTT
TGTCACCTGCATAGATGTCAGGGAGCATAAACTCCAAGAAATCTAACCCACGGAATATTTTGATAACCCAACCTGCAATT
TCCTCTGCACGCTTGGCTGTTTGTGACACAATCATGATACGCTTATGTGGTTCATGAATGATACGGAATACCGCATAGAT
AGCTGCAATGGTAGTCTTAGCTTGACCACGCTGTGCTTCTACCATGCGATATTTGTTACCACTAAATAAGAACTTAAGGA
TATCAGCTTGTACTCGATTTAAGTCAGGATTACCAGTGATTAATGTATTGATTACAACCTGAGCAAAAGAAAGAAGCCCT
GCAATTGTATACGGGAATGTTTGTTGTAACTCATGCAGAGCTTCCCATCGAGCAAGAGCTTCCGCTTGTGACTCTCTTGC
TCTAGCCATTAAGCCTCCTTAACATCTGTAAAGTTAATAACCTTGCCCTGAGAAGCTGCCTTGATTTGAGCCAAGCGCTT
AGATAACTTAGACTCTTCTTGTTGTACAGCAGGAGTAGCAGTGATACCATTATCTAGCACCCATTTACACATAGCACCCA
TATCTTTACCAGATACTAATGCAATCGCTGCATCAGGGTCTTCTTCAATTGCATCTAAAATCGCTTTTGCCTTCGTATTA
AATAACTTAGTGATTGCACTATGAAGGATACCAACATCATCTTCTGATGCTGCATGTCTATTATTTATGCTCATGTCTCT
CCTTCCATAACTTATACTTTGTATATACCCAATCTCCAATCTGCAACACGGTATAAATAAACGTTGCAATAAGTACCCAG
TTATCCCAACTGACACCAAGGAAGTACCCACCAGACACTAGAACAGGCGGTGCAGTCTTCACTGTGTCTACCAGTTCGGA
GTTAATCATATCACCTCCTTATGCTATCTTAAGTTTACCAGTCACTCTGCAAGCAGGTAGTGGTTCTGTGAAAGTAAAAG
AGCTACCCTCAACAACATATGCATCATCTGGTTGATACAAACCATCTAGGTATACCTCAATAGAGAGGAAACTAGTACCT
ACATCTACTTTGGTCTGCCCTTCTTCTGCATCTATTTTAAAGTAAACCCAAGAGCTTTTGTCTGGTGAAGCAATACGACT
ACCAATAAGTACGTATACTTCATCTCCTTTAAGTAGTGGTTCAGATAGGATTATCTTATTACTCTGTATTACATATGCAC
CTTTGAGTTCATGTTGAAACACACCATTGATGAATACAATAACACTATCAAAGATATAAGGTGGAGCTATCTCTAACTCA
CCACCTTGCTGTGAAGTATAAACCCAAGGAATAGTTCTGTGTGCAATACCAGATGTCATAGCTCTTCTTAATCCATCAAT
CAAGATATCTTGCTGTTGGTTCCAAGCTGTCTGAGTGTTATCAACAGAATCAAGCTGACCTTTATTTACTCCATCTTTTG
GGTCAGTTCCATCTCCTAGGTTAATAATCTTATTACCACCCCAATCAACATTCTGCTTTACAAAATAACCATCTGGATAA
AAACCATCAAGTAACTCTTGTGAGATTTCTAATAGGTGGATAAAAGAACCATTTAAGGATTTCATATCTAACATGACGTT
TCTATCAAACTCTGCATAGTTCTTTTCTTTATCAACAACACGTCTTATCCTTAGCATAGTACCTGCTGTTGGTGGCACCC
TAAAGGTAATCTGGTGTGTACCAGTTACCTCCCAACCTTGAATAGCGACCCAATCATCTTCTTTACGCTCAACTATAATA
TCAGAGGTACGTAAGTACCCCTTGTCTGAGCCAGAGAATCTAAAAGGAAAGGTCACTTGAGTACCATTAGCTGTATGTTC
AGTAAAGGTATAACTCATCAATCCTCCAATAAATCAACACTGGCTTTAGTCATTTGACCTACGCCAATTGTGTTAGCCAA
AGGAACAAGGCGTCTAACCTTGTCTACTAATTGCCGTGTAGATACATCATCATCACCACTGACATACTTGGCAAATGCTT
GAGATACATCAACAGCATCACCAATTACACCTGCACCAGCAACCAAGTCACCAAAACCTTGTGAGCGGTAACCCATACGA
CTAGGTGCATTCATAAGTGAATCAGGAAGCAAACCAAATGTAGCTAGAGCATCACCACCAAGACCAAAGCCTGCTACTTG
TGGCATCTTGTTAAATACACCAAATGCCATGTTTCGCTCATCAAACTTCTCCTTGAGGAACTTGTCTCTATCGGATCTAC
CTATTGCTTGCATCTGCATCTGTGTAGCATAAGAAGCATAAGCTAATAAAGTAGACCAAGCTAGGATTTGTGCTGCCTGT
ATCTTATCACCACGCAAATCATGGATAAGCTGTTTCTCAATAGATACAATAGAGAATGATTTAAATTGAGTAAGTGCCTT
GCCCCACCATTTATTCATCCAGATACCTTCATCACCAATGAAGTGACGCTGTATCAATCTACCTGCCATACGTCTGACAC
CAACACCTACGATTTCTCTAAGGTCTGGTTCCATAGCATCAAAGTTCATCATACGAACTTGCTGTCCATTGTAGTCAGTA
TAAGCAGGGTTATCATCAAAGTGACGCTTAAGTCTTTTCATAACATCTGCACTTAAGCCTACTTCATCTAGGTCTTTCTG
AGGAAGTACACGTTCACCTGATAGATGTTCTTTGAGTCTTTTATTAATAGAACGAGCTACTATCTTTTCTGAGCCACCTT
GAATTGCCTTAAAGCCAGACAACCACAAGTTAACACGGCTACCCATAGCAAGGCCGTTATCAATAATAGCGGACAATCTA
CCAAGATTATCAGCAGACTCACCAAACTCATCATGACGAATATTCCAACCAGTAAGCCAGTTATCTTCACCAATATATCC
AATTAACTCCTCCATCTCTCTTAATTCAGGTTCAAGTAATTTACCTTGAGCCGTACCACCTTCACGTCCAGCACGAGAGC
GTAAGAAGCGTGTAGCTGGTATTGACTTAAGGACAGTACCTAATCCCATCTTAGAAATAGCACGAGCCAATTCAGGTAAC
TGAGCGAATCCCATTTGACCTAAGCGTAACAGTGTAGTCAATTCACGTACACGTCTTGTACCTCTTACGATGCCAGAATT
AGGGTCAGCATCTATAGTGTTACCATAGATTAATCGCACAGAATCTCTAAGCATATCAGCCTCAGCACGTAGCTGTTTGA
TAGCTTTTGCATCAGAGCCAACCATATTACGACCGGCACGTTCTCCTGCATCTATTGCATTGTATACAGCTTGCCTTGTA
GGGAATCCCATAGAAGCCAGAGCAGCACCACCTGCTGCCTCTTTAGTATAGTTCTCAACTATCTCACCTACGTTAGTATT
AAGTAAATCTTGTACCTTCATACCATTGTACTCAGCTTGAGTGTTGATACCCATACTTGCTTTAGCACGATTAGAAATAG
ACTCTGCCATCTCTTTTAACTCTGTACCTTCAATGAAGTTATCAATGATGTGGTCAGGTACTTTTGCTTTCTTCAAATCT
TCAATAAGCTGAGCTTGTTGTTGCTGAGAGATTACACGGTCAAAAGCTACACGACCTGATAAAGTAGAATCAGATGCACG
TAGTAATTGTACTCTAGCTAAGGCATCTGCTGCCTTCTTACCAAGACCATACTTACCTGTTTGATAACCTTTAGATAGTA
AAGCAATAACAGCTTCATTACTACCAAGTTTATTGATAGCTTCTGTTACCCTTATACCATCGTAGATAACTGGCATGTAG
TCTTTAGCTGCCTTGATATCTTCAAAGCCAGCCTCACCAGCTTGCTTACGAATATCAAGAGCTTTCTTCAATTTATCGGC
CAACCCTTCTGCTGCCATCTTAACACCACGAGGTGTATCATCTGGAATACCACGAGCAATGGCTGTGTATATCTGATTAT
TGAAATCACGAGTTACAGCAGGATTAAGGAAGTCTATTGCTCTCAAGTTATTATCCTTGATGAACATAGAGAACCCATCA
TTGTATCTGTTCTTCTCAGCAGAGCGGATTATGTTAGCATTGAGGTTAGAAAGAATAGAAGCTGTCTTACCTTGATAACT
ACCACCCTGTGCATTCTCTAGTAGACGTAAACCAAGACCACGGAATACAGGGTTCTTTGAATTAAGAATAACAGAAGATA
CAGAACCTAAACCAGCCAAGTTTACTGGCTTGACATTAGAGTGCATAGCCTCACTTGCTAGTTCACTCATAAGGTCTTCC
ATTTTATCTGAGAGATCAAACTGTTCACCTTGTATCTCTGAATCCTTAACACGAGCCGCAGATAGTGTATCGTCTCTTTG
CTTAGGTACTTCATCTGATACCTTTGCTTCTTCCTTAGCCTTCATCTCTGCATGTTGCTCTGTTGGTGTCTTAGCTCTCT
TGGATCTAATCTCCTTTAAGGCTTGTTGAACTGCACTTGTCATATCAACACGACGAGGTGGTTTATCTAAACCTAACTCT
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TTTAATTGTTGTTCCTTGGTTAAAGAAGTAAACCTTTTCAGTTCATCTTTAGCCTTATTGACATTCTCAGCACGAGCAAG
TTTGACCTTTAACTCTTCAAGTCTTGCTGTCATATCAGCAATAGGTTCATCATACTTTCTTGCTAAGATACGCTTCTGTA
CATCTAGGTCTAATCGTTCTCCTTTATTCCTTGGAGCACCAACCTTAGCGGAAGCTTCGGCTAGCTCATCTACCTTTCGA
CCTTGCATGGTAGCTACTTCTTGTTCTAAGTTTCTTATCTCAGAACGTAAGCTAGCTTTCTCTTTACCAGACATACGAAC
ATTGGTATTTGATTTTAAGTTATCAATATGTCTTACAACAGACATTGTGTTATCAAAATCACCAGCCTTCATAGGAGCTA
CATCACGCATAGCCATGTACGCATCATACTCCATAGCTTCTCTTACAGCTTTAGATGCAGATACATCAAACTCATCAGCA
CCTTTAATCACTGTATCAAGCCCATCTACATCTGCTTTAGATGCATCAAATGAGCCTTCATCTGCACGACCTTTAGCTCT
TAGTCTTGAAACAGCACCGATAGTACCGCCCATGACAACACCAAATCCAGCAGACATAAAGATATCATCTACATCTCTGT
AGTAGTCACCTTGGTTAATTATAGCCTCTAATGCGGCATTCTCCACACCTGCAATGGTAGCCATCTTAGCTATGTTACCT
ACTCTTTTCAGCTTGATTGCACCAGCAACAGGAGCACCTGCAATAGAGACACCCCAACCAACAGGGTCAAACAAGGCGGC
AGTCATTTGAGCACCAAAACCTTTCAAACCATTACGAGCTAGTATCTGATTTCTTTCTAAATCAGCTTGAGCATTAGCAA
CTTTAAATTGCAACTCAGCCTCAGATTGTACGCCTTCTAATATCTCTCTTGATACATCAAAGCCATACTTCTTAGCTAGT
TCATCTTTTGTTTCTTGGTTTACTACATAACCTTCATCAGGCTCAAACTCAGTCTGACTTCTATTAAGGGCACGTTCCAT
TGCTGGAATAGCCCATTCATTCTCAAGTGCAGTCTCCATGACCTTATCATTAGCACGTTGTTCTTCTAACTTACGGTTAG
CTTCTGCAACTTGAGAAAAGGTAGGTTGTAGAAAACGCCTGCTAGCACCAACCCAAGATTGGTTATCTAACTCAGCCATG
TTACCTCCTTAAGTAATGTTATTCATAAAGACTGTCCAACAGTGTTGGACAACCTTGAGTATAACACTAGTTAATCTTAA
TCTTACCCACTCTGGTAGATGAATGTAGACTGCCTTCCTTAGCAGAATAAACTTGTAGCCAGCCATCTTTATCTATACGA
TTCAGATTACTTGCACTGATATCATCTTTACCAAATGCACGGCTAAACTTAACATACATAGAACCATCTTCCTTAACTTC
TACTTCTGTTATCTTAGGTAAATCTTTACCCATAGCCATGTTATAAGCACTTGCTCTTCTTGCCAAAAGGCCACCACTAC
GTTTACCTTCTGTAGATGAAGTGGCTAACATCTCTATAAACCCATCACCAAAGTTTCCAGCTTTGAATGAGGCAAGAGCA
CGAGGTGATTTACTGATACCACCTTTACCTAGGTTATATGTTAAATCCATGATACCCCTCTGCACTGTAGGGTGCATCTC
ATCAAATGGAACCTTCCAGTCAGATGTAGTAGGTATATGTTTCTTTAAGTCCTGCTCAAGCAGTCGCATTGCTCGCTCTG
GTGTTAACTCAGAACGCCCATCTTCAAAAGGAACTTTCTCATCACCAATCATAATGTAACCATTAGATTTCTCTTGTGGT
GTGATGAAGTGACCGTAGCCGACGGAATGACCATGTGCATCTTTGTAAGGAGTGAATACACCAGCAACCTTATCAAGACC
TACATTATCTCCATTCTCTGTCTTAGCTACATAGTTAATGAAGTCTGCGTTATTCTTCTTATATCCAAACTCAAAGTTAG
TAGGCAAACTAGCGCCTTCTTTGAAACCATCAGATACTAAGAAGTTAGAGATACCCATACGTGCTACTTCTTGAGCAGTA
GGTGCTTTAGCTTTAAGGTAGTCTCCCCTAGCCATAGCGCCATAGCCAAAACGAGATAACTGCTGTTCCTCAAAAGCTTT
CTTAGCATCTTCTCGCTCCTTAACTTTAGCATTGTAATCTTCTTGAAGAAGTTGTTGACCTTTGATATAAGATAAAGGCA
TAGCCTGTGTTAGTGGTATTTGAGCGGAGCCACCGCGTATAACAAACATACCACGTTTCATATCCACATCATAGAATAGG
TCTTTCTCTTCAAGGCCACCAGATGCATCAAGTAGCTCTTGCTTGTACTTATCCATGTACAAACGTAAAGCTCTTGCTGT
ATCTTCTGTATTGTTACCTGTATCTATAGTGTCTCCTAATCCACGGATATCACCACGTACAAGTACACCTTGATTGAAGA
AGCCCTCTGCCATTTGTGTATATTGAGTCTTAAGGAAAGATTCTAAGTGACGTTTGATTGTATTATTGTTATTACCTGCA
ACTTTCATCACACGAGCAACATTCATTGCATCATCTAACATAATGTCACGTCCGACATCACTCATGTTATCACCTAGTGT
TAACCAGCTACCACCAGCTACACTATCAACAACGCTCTCTACTTCTTCACTTAACTCTTTTATAACACTACCTGAAAGAT
TCTTACTACGAGAAGCACGTTGAGCAAACTCAATAGACTGAGCTGTGTTCATACCAATGCGAGTAGCGAAGTCATAGTTC
TCTACGAAGGCATACTCTTCATCACCCATGACTGCACGTCTTGCATCTTCTGGTATTGAATCTCTAGCCCTCATCAATGT
CTGTAATGCTTCTGGTTCTACTTTCATATCAGCTAGGTTAGCAGAGGACATCTGCATCAATGAGTCATAACGAGCTTTGA
TATTAGGGTCTTTGATTAACTGTTGACCTAATTTCATATAACGCATTTGCTCATAACGTCCACGGATAGCTTCTGCTTCT
TCACCTTGAGCACCAGTACGCGCAATCTCATCTTCTGCTAATTTAGTGTACACACCCATAATAGCTTCTGCATAAGTCTT
ACGGTCTTTCTCTGAGATATCCTGTAATCCCAAAGGAGATGCACCAGTACCTCTCGCTAATAAGTCTTGTAGATTTGCAT
TATCAGCATGTTGTTTTGCTACTTTATCAAATAGTGATTTGATTTCACTATCAGACCAAGCAGTACCACCAGACATTCTG
TTATGATTTTCCATAATCTGTAGCATCTCAGACTTACTTAACTCTCCTGCCTCATAAGCTTTGATTGCTGAATCTTTCTT
CTGGAATAATGTTACCTGATTCTGAGCCGCCCATGTACGGTTAGCTGATATCTCAGCAGTCATGAGTTTACCATTGCGCT
CATATAAGGAAACACCTTGTGCATCTTTAAGAGACTTAGTACCATCAACTAAAGTACCATCACCAATAGATGCACGCTCC
ATTGCTATTTGTGCAACCAACTCCTCATATTCAGGCTTAGTCAATTGCATAGTAATAGCTTCACGTTGAAGCTGATGTAG
TGCCGCATCTAATGGCTTACCAGACAAACCCTCAGTAACCATAATGATACGAGAGCGCATTGCATCAGTACGCTCTTGTG
CTTCTCTTTGTAACTTAGCACTTGCTCTTGCAGAGAATATCTTAGGTTGTTGCTCCATGAAAGCATTAGTGACCATCTTC
ATTGTATCAAGGTCACCTTGTAGCTCAGGATATTGCTTCCATAACTTATCCTGTACACCATTACGTGAATCTACAACTAG
TTGCTCCCATTCCTCATCTGTACCTTGGAAACGCTTAGCTTCATCAGAGAGATAAGTTGTCTGTGAAACAACATCATTCT
GTAATTGTACAAGCATATGAGCACGAGTACCACCACGAGTTGCATCATCAGATGGTAGTAAACCTTGCATAGCACGGTCA
TATTGTCTAACCTTATCATCTTCAACTGCCTGATTCATAATGTCGGTGCCAACCTTAGCGAAGGCACCTGCTGCACTTAA
GAGGTCAGTCACGAAAGAAGATTTACTACGGTCAAGACGAGGTGTACCAACTTGTATTGTTGAGGTAGCAGAGCCACGAG
TAACACCTGTTGGTTGCACTGGTTGCAGGCCTTGTACCTCACTTCTTTCAATAGCCATATTACTCCTTATTTAAGTTTAC
CACCTTTAAGCATACCTATTGTACTTCGTGCAGGTCTAGACTCAAAGTAAGATTTACTCAAGTTCTTACCAATATCTGCA
AATTGCAAATAAGAGGTAGCTGCACTTCCCAAGCCAGACACAAGAGAACTAAATGCAGAAGGTTTGTTAAACTGTTGCAT
AGTCATTTGACCACCAGTTTGTATTGCCTTAGCTTGGTTGATAAAACCTTGCTGTGTTCTCTCATAGTTATCTATTAACT
GTGCTTGGTTTCTTCCAGCTTGTCCTGCTAAGTCACCTAACATAGATGAGATAGAAGCACCACCAGTACCAGATGCACCT
GCTAATAATTCTACTTGTCCTTGTTGCTGTAGTAGTGATATTTGATTCTGCATTATCTGCTCGTGATGGTCTTTATTAGC
AACTCGCTCCATATCAGCTAGTTGTCTATATTGCTCACGAGTGTTAATCATTTGTTGTTTCCATTGCTCCCTTTGTGCCT
CTGCTAAGGCTTCTGCCTCAGTGCCACCATCAAGGAAACTGGTAAGCCCACCCAAAAGTGAGCCACCCATAGCCAACAAA
CCAGAGTTAGAGAAGCCAGCAGTACTGCCACCTAACCAACTCATTGCAGAAGACATAGCACCACTGCTACCAAGAGCCGC
AGTTGTTGCTCCTACAATTGCCATTAAACCCTCCGTTTACTAGGATTGTACGTACCTTCCCATTCTATATCTCTAAGCTG
TAATGTATGAGGAGCCTTGGCAATAATGCGGTACACAACATCTATACTCTTTGCTCTCACAGGAAACTTAAAGACACCAT
CAGAAGGTTTCACATAACCAACAACGTTGTTTCTAGCACCACCTCTTCTATTAGAAGCAAGTGCATATCTTACTTTGCCA
CTACGAATATTCTTAATAGACACTTTGAAATCAGGGTACAAATCAAGATTAAGGTGAACCAACCCAACAGTAGGTACATC
TATATAAGACACACGTTCCTGATTATCTTTGATAACAACTGGTGTAGGTTCAATCTCAACTGAGTACACATAACCAACAT
ATGCCACAGACATTGCATTCTCATCATTCATGTCAAACTTAGTATACAATCTTCTTGTCTCTGGTTCATACGTAAATAAG
AAAGAGCCACCAACATAACCTTCATGACCTTGAAGTAATACACACTCTAACATTGTGGCATTATCAACATCATAAGGTAA
TGGTGATGATTCCCATACATCATTAGCATGGTCATATTTAAAGTCAACCTTAACTTGTCTGTCTAATCTGACTCTATCTT
GTAGTCCTTCTGGCAGTGCATCTCCTAAGTCAAAAGCTTCTAAGAATAAACCAGTGTCACCTCTTTCCATCAGAGCATAC
AATATTTCACTAGAATAGAATAAGGCTCTCACTTTTGTGTTATCAGGGAACACCCAACGATGCCAAGCAGATTGTACCTT
CTCGGTTCCTTGCCACAACCAATCATAAGCATATACAACATTCTTATCTTTATCAGTAATAACAAAGACACGATTGATAT
TTGTACTAGCAATCATGTGAGTGATATTACCTTGAAGTAGTTTGTTAACATGGCTTGTGATAGGTTGTGCTTTCTTGGTA
TCACTGTATGAGTCTGTATAAAACTCACGTATACCAGAGTAAGCCCCTTCACTTGTAGCAAACATAACAGAATCACCTGT
AACTACTGGCTTAACTCTGTTGTCTACTTCAAAGGTGGTAACAGGTCTGAGCATTACATTACTCTTAGTGAGTGGCTTGT
CACCTGCCATAGTGAATTGAGATTTATCAGAAAACAATACTGTGTCACCATCAAGTGTTACAGCATGTTTCAATTGATAT
ACTTCACTAGCATCTGAGAATGCATCAAAAGGGTCAGTGTCAATTGAAGATACTACAGTGAATCGGAAGAAGTCAAAGAA
GCGAGATGTACGTGTAGATATCACCGCCTCTCCTGCTGTTACACAGAATCTATTTTGAACCATAAACATACCACCTAAAG
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TCTGTGGTACTTCTTCATCTATAAAAGATGGCATAGGGTTAGTTAAATCATCACCAACGCTTCTATCTTCCCAATCACCT
TGCCTTATCTTAAACTGAGCAATACCTTCATTAAAGCCTATACGTTCTATAATGTACGGCATTGTTCCTTTATCAAAACC
AAGTGTAACATCTGCACCTATAGTTTCTTTCCATGACACCAAGTTACCTTCTTGCTTCTCAGCCTCTAACCAGTACCTTG
ATTCTGGTTTACTACCAGTAGGCCACACTTGCACTTTATAACCTTCTGGTGCTCTTGATGGTAATAAATCAGTAGATGCT
ACTTTATATTTAATAGCAACCAAGTCTTTACCTTTAGCGCCATCACTGGTTGTTATGGTATAATTAGTATCACCGTCTTT
TTTAGTGATAATGATAACAGTACCATCTCTGTTTACAACATATTGAGAAACTTTATCCCACTGTTGTAAGCTGTTAAATA
ATTGTTCTGCTATGTTCTCTGTACGAATAGAAGATACATGATAAGCTTCTGCACCGTCTTGTGTAGTATAACTAGCTGCC
ACTTCACCATTGATGATAATCTCATACTTAGTACCATACTGACCAAAAGCACAATATACAAGAGAGGTTGCACCGACTTT
AGGTGACTTCTCATCTCTTGCTTTTACAACCTTACGTCTATTAAGTACAAAGGTTACATCAGCAATAGTCATAAACTGCA
CATCTTCACGGGGATTAACAACCTCCGCAAAGTAGGTCATAGGTGCATCTTGAGATTGAACCATACACTCACGTCCTTTT
TTATCAAAGATGCGAGGTATAGCTCCTTTCTTCATAATAAAGAAATACTCTTCATCACCATCACCTCTTCTGTAATGATG
CGTAGCCATATCATCTGTACCACTTTCCATTAACTTGGCTATATGCTTAGAACCCATTCTGGTCTTTGTTCCATCAACTA
CATCAGGAACCATATTAACCATATCAGTACATTGACCTTCTAGGCGCACAGCAGGTGGTTGTTGTGTGATACCTTGTATC
TGTCTCCCTAAAGAACCTTGTACTTCCATATTACCTCCAAGGTCTAGGTGGATAATTGTCGTAAGGGTTGTAAGAGAAAG
CAGGAACATTATTAGAACCGCCAGCCATAATACCAAACATACGCTGTGTTGGATTGTGTACTAACATGTTGTGTCTGCGT
TGTGCTGACTGTTCACTTTGTACATCTAATAACAATTGTTGTGCAATAGTTTGATGTACTTGTAGCTTTGTCTTATCTGC
ATCTTTAGATGTAATGAATTCAACTGCTGATTGATATGCAATAGCTTGCATTACAGTTGTAGGCAAATGTTCATAAGGTA
ACAATACAACTAAGGTAAGACTCATGAAGCCATCTCTGTTAACGTATCTACGCATATCAAATGTGTGACCTGTAAGAGAA
TACAGCTTACCTGCACGTTGTGTCATGTTAACTTTCATGTCATTTAAACCATAACATTGGTACACAGCTAAGCAGTTATT
AGGTAAGTTAACTTCACCATTAGTATCAGGTTTAAGTTTCCAGTTAGGTTCACGATTGAACCACCAGCCACCACCTTGTT
TATACTGAAAACGTTGAGAGACAATATCAATTATCTTACTTGCATCTTCTGCATCAAGGTCACCTGAATCCAAGGAGTCA
ACACCATCTCTACCGATAGCTCGCATACATAAGTTAACAGCCTCAAGTTTTGTATCTATGATTTGAAATTCTGCTGTACT
CATAATAGCAGAAACATCACTGTCAAATGAAATTGGCATTCAACCTCCTAAGCAAAAGAACCCTGCCCCGAATTAACGAG
ACAGGGCATGTGTATTACTCTGTTGGCTTCATAACAGTTTGTTTGATGTCACTAGCAATGACTGCACGAACAGCCGCTAC
TAAATCATCAGGCAGAAGCCGCAGCACCACCTACAGTCTTAGTGTAGATAGCTTTACGTTGAGCACGGTTAAGTACTTGT
GTATGATTTGTTCCTCCTTGAGAGCTTGCTGTACCATCAACTTCACGTTTAGTGGTAACAACAGACACAGCTTCCCAACG
GTCTGGGATAGCACCCTCTGACATAAAGGTATCAATGTAATAAGTCTTCTCTTTCTTCTCATAGAAGATATCACCAGTTA
CATCAATAGAACGACCAACCAATAACGCATCTGCTGTAAACAGAACAGCAACAGCACCATTCATATCAGCAGTACTATCA
TAACGATAACCGTTATCCTCATTAGACAACAAGTGGTGTGACTGATCTTGCTTGAATTTAGGGAAACGGTTAGAAGGGAT
AACAGGGCAGTTGAAAGAAGATAATACGAAGCCTTGGATAGTTGCACCAGACTGGCTAATAGTATATGTCTTATCAACAA
TGCGGTCTGCATCACGTAGGCAGTTGAAGTAAGCCCAAGGCATTAAGATGGCAACATCGGAGATATCAACTTCTTGCTCT
AATTGTTTCTCTAATGCCAACTCAACTGCTGCCATTACGTACTGAGGATTAATTAAAGCTTCACCTTCACTTACCTCAAT
ATTGATAGAGAAGCCATGACCTTTAACGCGAGGCTTAGAGCGCTTAACGTCTGTGTTAGACAAGCCACCAAGAATCATTT
GCTGAATCAGCATTTCATCTTCCATACGTTTTAACTGTTTAGCTTGGTTAGCTGCCAGTTTAGGTTTCAGGCTATCAATG
TCGCCTTGTACATCATGTAAGTGAGCAACAGTATTACGGGCAATAACAGTTGAATCAATTACCAGTTGGTTCTTATCTGC
TTGAGTGCTAGTTGCAGCAGGTGATTGGCCTGGAGCTAACACTTGTAAATCAGTCTCACCTAGGTATTTATTGCTGACTG
TATTAGTACCTGTTACTGTTTGTACATCAAAATAACTCATGATGTTCTCACCTTTCAGGTATTGTTCATTAACCTTACCA
TTGAATTTCTCAATGAGTAGGCTATCCACCTCACCAGAAGCGGAAACAGCAACATTAGTCAGATTATTAGGTGTGCTCAT
GTAATCTCCTTATAAATCAATTGATAACAAAAGGGAGTGATTTCTCCCTTCTATAGTGGTCTTTAATTAAGAATTAGAGG
CCTCGCGCCATACCTGCACGACGACGAGCATCTAGTTTAGCCTGATATTCTGCGGCACCTTTACGGTCACCAAGGAACTT
AGAACCAATCTGTGAAACCTCACGAATGTATTCCTGTGCAGACAATGGAGAATTATCTCCTTCATCAGAAGCAGGAGTAC
CTTGTACCAGTTCAACCTTATCATCACCTTGTGCTTGCTTACGGCGAGCTTCCAACTCACGTACTGCATACATTTGAAGG
TATTGGTTACCAGAATCCATAACAGCGTTAAAGGCTGTTAGCTCTTCATCTGACAAAGTAGATAAGGCAAACTCTTCTAA
GCGAGTCCAACCTTCATCACCACCTACTTCTTTGGCAATATCATTGAAGCGCTGAGAGTTTGCTTGCTCCATCTCTTTGG
CCTTAGTTGCTTCATTCATGAAGAACATTTCATTCTGAGCTTTTAGGCCAGACAAATAGGCATCAACAGCAAACTTACCG
AAAGCATCATATAACTTCTGCTTAGTCTCATCAGATAAAGAGAAGTCGCCATCTTTAGAGTATAACTCAGCTACTAGCTC
TTTGGCATCAATGCCTTTCTCTTTTAGCGATTCTTCAACATCTTGCGGAATTTCAATTTCGACTTCATTCCCACCGAAGT
AGTATGTCGAATCTTCTGCTCCTTGAGGCTCTTGCTTATCATCTTGTCCATTTCCTCCAGTATCTTCTCCTCCCGAGTTT
TCATCACCTTCTGGAGCTGGAGTACCTTGAACATCATCAGTAGAACCAGTGTCAGTACTATCATTGTTATTAACATCTTT
TACCTCCTGAGTATCAACCTCGGTAGTTGTACTAGTGTCTTGTGTAGTTTCTGTATCTACAATTTCAAAAGCCATTAAGC
CTCCTGTAAGCCTTGCTGAACTACATTAGGAATAGAATCAGCTAAACCTTGATTAAGTTGTTGCTCTTGCATCTGCTCTT
GTAATTGAGCTTCCTCCTGCTTGATTGTCTCCTCATCTTTTAGGAAAGGTAACTCAGCAGATATTTGTCCACGAATCCAA
TCCATGTACTTAGGCCAATCAATAGCACGTTGTGCTTGCTCAGGCCATTGTGCAGGTAACGCTACATACTGTGCGAAGTT
TGCAAGTTTGTCTAATTCAGCCATGCGTCCAAGTGCTTCTATACCTGTTACAATAACAGGGTCTATTAGCTCAGTAGTAA
AGTTGCTACCTAAGTCCTGTAAGCCCCACATTGCAATAGGTGTCTGCATTGTCTTGGCGAATAAAGAATAGACACCACCC
ATTGTTTGTTCAATCTCTAAAGCATCACGCTGTATTTCCACCGCAGTGACACGCTCAGCGTCTCTTCGTGTTAAGGCTTC
CATCATAAAGACTACACCGATGCGTCTTGTGTACACCTCTAATACTGCGCTTATTGGCGTAAAGTCTGCATACTTGCCAA
GGGTCACAATGTGGATATCCTCTTCAACACCAGTGATTACCTCACCTGTACCAGATTGTACAAAGTGTTCGATATCCGTT
TGTGCACCCGGTCTTATTAAGTACTTGATGTCTGCCATAAGAGCCGCACCGCGTGCCACTGCCTCTGACAAGAACTGAAT
AACAAATAAGTCACCTGAGTAATCCTCAGCTAAAGGTCTCCCCCAATCTTCACCATAAGAACGTTTCCATGTAAGCACAA
TGAATGGTAACTTCTCTTCTTTAACACGACTAACTTTACCAATAGGAATATCATCAGCACTCTGTGAGACTTCCCACATA
CCATCTGGTTTCAGTGTAGCATGTGTATACAGTTTGACTTCATCATCTTCCTTACACTTCTTACCTTTCATACCAACTTC
TATAGCCATGCGAGTGGCAGGGTCAAAGGTGCGTAGTGCTTTCTTTTGTAACATAATGATGTCAAGTAAATTACCACTTG
TATCTCGATTAACAACATAGTGATTCATGGGAACTGCACAGATGTTACCTTTCTCAGGTTTGAATAGTAAGCAGTTACCA
GCTACAATAAGATGCTTGAAAGCTTCTACCATGCTAGATCTAAATTGTCTTTGCTCAAGACTCTTCATTGCATTGGTTTC
TACTTTAGCAAATAATGTTGCAAGCTTGGTTTTATCCACACCACCTTTTGATAACGCCTCTTCACCTTTCTCAGTAAGGT
CTACACGGAAGAATGAACGTTGTGCAGGGAACAGCACTTGTGCCAGCTTATTTGCTAAGTGGTTAGTTGCCTGTGCTCCT
GTACCTTGCCACCCATTCTGTGATGAGGTGTTATCACCTTGGTCATTCAAAAGATAAGGGAGCGTTAACTTAGCATAGCC
TTTAGCTCTGTCTAAGAATGAACCACGCTTAGTGGCAAACTTCTCCCACATCTTAGGAATCTTGGATTTCTTACCAGCTA
GCGTCATACCATTTTCAGGTATCATTATACTTTCAAACTAGATGCGACTGGACGCACTAGCCCACGTTTACCTTTAGCAC
CAGCACCACCTTCTTCCTCTTTACCTAGTTGTACCTCTTCGGCACCAACTTCTTGTTGACGCTCTAATTGACGAGCAGGT
ACTTTGGTTTCAAGACGAGGTGCATCTTGTGCTAACCCAATTGCTTTAAATGCTTTCTTTACTACACCCATGATTACTCC
TTACCTTATGGTTATATACTGAGCCAAAAGGTTCAAAACCTAATCGTTCATACATCTTACCTATACGCTCTTCGTTAATA
CCAGAAGCAATAGACAAGCGAACTTCAAGACAACCTTTTGACTCCGCCCAAGATTTGTAAGCTTTAATTAGACTATGACC
TATCATGGTTCCACGTTTCTCAGGTACAACATAGAAGATATAATCACTTGCTACTTTGTCTGGATTCCAAGGAGCCATCA
TATGTGTGGTAGCCCAAAGAAAGCCTACTATCTCTCCATCATTAACACCAAGCCAAAGGAAGGTATCATCATCATTAACC
GACATACAGAATGCATTAGCACACATATCTACATTCCAATTGGCTGAGTGGTATTTTATTTTCTTTACCTCTTCTTCACA
ATACCTATTACTTAAGTTAAGTAAGAAGGGTATATCAATGAAGGTTGCAGGTCTAACCATTATTGCACCAAGAAGTTATG
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TTTAATACAAGATAAGATATACCGCTTACATTCGTCCCACACTAACTCATCATGAGTTTTGCCTTGTTTAGCAGGTGAAG
CTGCAAGTATTGTCTTCTCTAATAAATCATAACCTTCAAAATTGATAGTCGGTTTCTTCTTCTCCTGAGCCATATAGTTC
CTCCACTTTAGAACGAATAGCATGTACATTGATACCGTACTCTTCTGCATCTGCAAGTAAAGTAGGGCTTGGTTCAATCC
CACAAGATAAACCTTCAAAGATTGCCTCGGCTGTTTCTACTGCCAAGGTAGCTTTCATTGAATCAAACATCTGGTAACTC
CTTATCATGACGTAGCTCGCCCACCTTCGGCAGACGTAAGTTACCTTTGCTTGAATCTTGCAAAGCTTTAACTGTAAATA
TCTTACCGATAGGTTGTAGTTCGCCACCTTCTTGTATACATTTAAACATTAATTCAGCATCATCATGAGTCCAGCCTTTG
CCTAACATAGCTTTGACTGTCTTACCTTTATGCCATTGAAATACTAAGTTTGCAACTTTACCTTTGTACTTACCTTTGCC
TTCTTCATACCCGATGCATAGTAAGTCATAAGTTACACTGCGAACAATCTTGGTTTGTCTCCAACCTTTGTGTCCTGCTT
CATAATCACAGTCCACCTTGAAGACGGCACCTTCACGACCAGCATCAATCTGCTCTTGAGCAAATTCTTCTACTCCTTCT
TCTCCCCAACAAGTTGTGTAAGGAAGAATGTTGCTCTTCTGAGTCTTAATGATTTCACCGATACGGCGTGTAAGTGCCTC
ATGTCTCTTCAAGAAACCTGTATCAGTCTTCCCTTCAATGAAAGCTTTAATAGTTAGCATATCAAAGAAATCAATATATA
ATTCATCTTTGATTTGTTTGCCATGAAAATCTAATTCAAGCTTGCGGTTAGGGTTGACTACACCTGATAACTCTTCAAGG
TGCGCAAGACATAATGTCTGCAACTCACCAAGATAAACACCAGCAGGGAATGATTTAAACTGCTCTTCAAGATGCTCAAC
GTTAGCTAGTTTCAAACCAGTACGACCAAAGATACCTACTTCACCATCACGTACTACTGTGGCAGAAAAGATACCATCAC
GTTTAACCTGAGCAAACACAGGGAATGTCAACTTACTAGCTGGAACTTCCTCTCTATGTTTCACAAGCATTACTGGTTTA
GGTCTGTGGTCTTCTGGAAGTCCTAGAAATTCAAATACATTCACAGTAATTTCTCCTTACCACATTTAGTACAACGACAC
AAATCATAGAACAATAATGGCTCTATAACCTCCCATTCATGTTTGCATTTACACTCAATCATTTTGCACCCTTACATAAA
TGTTTATGTTTGTTGTATAACTCTACGTAGAAGTCAGACTTAGCAATGTCTTGCTCTAACTTATCTTTGTTACCAGCACG
TAAGCGGTATTTCAATCTATTACCCATACAGTAACCATGAAAACCTTCTTGTGTCATTGACGATGCAATAATTTCAATTG
CCTCTACATCAGGAAAGAATTGATAATGACTTGGTGATTTAACCACATCTGTTTGTCTATCTTCTTTTATAGCCTGAACA
CACTGGTTCCAACCATGTTCTTTTTCCCATGCTGCTTGAATCATTTATTAACTCCTTATTTAGCACCACACAATCAAGGG
CAACATTCAGCTACCCTTTGTTCTATAGTGGTCTTTAAATAACACCAGTCCACATACCATCACTATTTGTTTGCATAGGG
ATAATATGAGGTACACCATCTAAAATAACCATACAACCTAGTGCTGGCTTGTATTTAGATTCTTTACCATAAGCAAAAGC
TAATGAGTCTTCATCAATCAAGCAACCACCTTGAGCCCCCCAGTATTGCTCATGAGAGTTACTAGCATACTCGATAGACA
TCTTACCATGCAAGTGTCCACATACTAAGTTAGTACGCTCATGTGCAGCATCTGCTAACACAGCGCCAGCAGGTTGATGC
TTAAATGTAACTTGTTCACCATTAGGTAATTCTAATGTATGAGAATGTTTCCACTCCCAACGCTCACCACCTCCATTGGG
GAAGAAGACTTCACGATAAGTGCGTAGATATTGAACAGGAATACCATGCGCATTTGCTTTACGGAAGTGAAGTGAACCAT
GATTAGAATGGCAGATGCGCATAACAGGGAACATTGAATGTAGCTTACGCATGAACACACGAGCCTTCTCTAGCTCTACA
CCAGCAGAGTCTAAGTTAGGGTCTGAGTCATGGAAAGACATAGCATGTTTATCCGCTTCATCACCTAAGTGAACAACACA
ATCAGGCCGATACTTAGCTGCCACCGCTGACAAGAAGTTAAAAGTATCAGGGTGTTCATAAGGTGCGTGTGTATCTGGTA
TTACCAATATACTTCTATTATCCGACTCAGGCAATAACTCAAGAGCCAGATCCTCATACCTATTAGGAGTACGGAGTGAA
CGTTGCTCCTTAATTCTTTTGTTCTCAGGAAGAAGTGTTGAATAGTAATCACCATTCTTCTTGGTTGTTTTGAATTGTCC
ATGCCAATACCGTGCAAGTTGTCTGGTTATTTTCTTGCCAACAGGTTTGGCTGATAAAATTTTAGCCATCTCATTATAAT
TGACATTCCCCTTCTCATCGGTAGCTAGTTCAATAGCAGACAATACCTCTGAGTCCTTGTATAGCGACCGTAACTTAGCC
ACCTTTTACCTCCTTCTTACGTGCATAAGCTAATCTTGCTTTCTTATTACGAGCTTCCCTTTTCTCAGCCTCGGTCTTAT
GGTTATGGTAGATGCGGTCAGTTTGTGGTGTCTGATGCTTCTCCCAATATGCCAGTAAGTTCTTTAGCCATTGAATCTGA
AAGTAACGATTATTACCTGCTTTACCATAACCAGATATGACATTTAATATCTTACCTTCTGCACCGTTGCAACCTCTGCA
AACAATTGCACGACAAAATCCTGTCTGATGGTCATGGTCTAGTACACGGTTTATAGGTGCGATGGCTTTAAGACTACCAC
CACACAAAGGGCACTTATGTTTCTGTGCCTTCATTAACTCTTCTTTATATGTAGCAACTTCTGATGCTTTTAACTTGGTA
GCCATACTGAATCATCTCCCCATATAATAGGGCTTTTATCTGCCCGCCATATGTCACCAGAGAAACGAGACATGTGTGCT
AGTCTACCACATTCCAACATAAGGTCATAAGCTGTGCCTATACGATAAGTTCCACGATGGTTCTTGAGTTTAACCTTACC
ATAACCGAACTTATCCTTATAAGCACCTAGCACTTTCATGTACAACTCTTTCTCTGTCTTGCAGTTATTAAGTAATTCAA
AGGCAAACTTAGCCCCTCTGCCCTTAATACCTGCATAGTTATCCACATTATCACCTATAATCATTTGAGCATAGAAGAAT
TTAAGACCAGCACCTTTCAAATCTTTAACTTGACCATTGGGTCTATATCTTAATTCTAACCAACCCATAGGTTCTACCCA
CTTCAACTCACCTTCACTAGGGTTGAAATGCCAACCTACAACAATCATTAGGTCTTTATCAGCAGATACAATAACTGTAT
TAGAGAAGGCCTTGTGTTCAGGGCTACCAACTTCAAACTCACCACCACACTCTTTTAGGAATTCATTGTGTGCTTTCCAT
TGTTCAATACTCATGAGATCATCTGCCTCATCACCAACAGCAAGTTTTGCACCATGCACAGTTAGTAAATGTTCTCTCAT
CTCATGAAAGAAAGGTGGCTTCTCAGACTTACGTGTACCCTTATAAACTTGAGTAAAAGCTAAACGTAATCTAAAGTTTG
CATCAGATTGTGTTAAGAAGATGAGAGCAGAATCACACTCTGCTCCGTACACCCATGAGTTTAATAAAGCATTAACACGG
TCACATGCTTGCTTACATTCAGGTGTATCTTTGATACTTTCACACTGACCAGACTTGACACGAGTAAGTGCTCGTACATA
CATCATCTCATTAATAGTGTAACCTATAATGTAAGGTAACATGTCACCATCTACAAGGGCTACCTTGTTACCATCAGTAG
GCCATAGGATTAGATTGTTGTCTTCTGATACTGTCGCTCCAAATTCAAAGTTAGGTCTTGACACTTAGGCCACTCCTTTA
ATATATCTTGGAGTACGTGTCTGGGGAATCTTGCAGGTTGTTCTTCAACTATAATATCTTCTTTGTGAAACAACTCTTTG
TCGAGAAACACCTTAACACATATTACAGCAGACTTATACTGAATACTGTAATGTATTCCATACTCCAATTTAAATCTATC
TTCAATAGTCGGCATAATTTATTCTCCAATAACTATTACACAAAATACCCTGCCTACATTAAGCAGACAGGGCAAGGTTA
ATTAAAATTCTTCTTCTTCCGAAGTCATTACAGGTGCAGTTGCTTCTTCTGGTGCTTCTTCTGCAACAGGAGCTTCTGCA
CTTACAACCTTACAGATCCGACGAACAACATATAGAGAAATACTGTAGGCTATATTGAATATCTCGGTTGACACCTTATC
ATTAAAAAAAAAAAGTAGATTGTGATAGTTATATCGCTGTGCTTGTGAAATTTCTAATACTACGATTATTCTGGTGCTTC
TTCTGCAACAGGAGCTTCTGCACTTACAACTGGCTTACCTGCTGCAACCCAATCTAAATACTGAGCAACAACATTTGCTT
TACCAATTAAAGCTTTCTCAGACATAGTAGGGAATTGTGCTTTAGCAAACTCAAGGCCTAATGAGAAGTTACCCATGCTG
TCAATTTTAGCTTGTGCTTCTTCACGAGTATCATAAGCTTTAGTGCCAGATACTAAATTACCATCAGCATCAACAACAAT
AAATGATTCAACAACTTCTAATTTACCAGCTTTAACAACACGGTTTGAAATAGTTTCGATAGTAAACATAATTTAATTCT
CCTAATTAGTCGGCTGAATTGCCATTAAAATTTATCTCTTCTATAGTGGTCTCTAATTAAGACCACCATTCTGTCCAACA
GTGTTGGACAATTACACTTTAAGAATAGTTGTCACTTGGCGAACATCTTCGGCAGGGATAGAAATTCCTGTACGTGTGCC
ATTACAGCCAGCACCCACAAAGTTTACAATATGTTGTCCTTCACGGAAGATGTAGTGCAGGTCACGCTCTTGGCCTTCCA
CAAAATACAAATGTTCTTTACCATCTAAAGAGGTCTGATGTGGCTGATAGTGGATTGTAATAGATTCTACTTTCATTTAT
TAAAACTCCTCGTCTGTGTCCATGTCTGCTGGCGCAGGTTGATTCTGTGCTTCTGGCACCTCTTGTGGAACCGATGCACC
TGTGTCTAATGATTGCTTGTCATCAGGCTTAGCATCATCTTTGGCCTTAGCTTTCTTCCACTCAGGGTCAGCTTTACGTG
CTTCTGCAATGATGTCTGCTACGTGACTGCCTTCAACGGATAAGTTCTTACCACGAGTTGTCTCATTTAAGAAGTACTGA
CGTACTAAGTGAGCGGGGATTGCATCAAGCACATCTTTGGTTAACTTATCAAAAGTGATATGGCCTAAACATTCAATGCC
TTCTTCTTCCACTTGTGCAATAACAAGTTTCTTAAGTTTATCAGGCATACCAGAGAATCCTTTCCAGTTAACATACTTGA
AGGTGCCATCTTCATTCTTACCTGCTTTCTCATCGCCAACCATTGATACAGTAAAGCATTCACCAATGAAATCATCGAAG
CCACCAAGTAATTCTTTAGGGTCAACTGCATTTAACAACTTAGTTAATGTAGCCTTGTCACCGGATTTCAGGGCAACCGA
CATCCACTGCTCCATACGAGAGCCATCTTCATTCTTATCATCATCACCCATAAGTGTTGCACGAACAAGAACAAAGTTAC
ATGGTTTCTTAACCTCAGTTGTGCTACCTTTCTTGAAGATGTCTTGGAAAGAACCAACATGAATGATAGCAGAGATGATA
GCTTCATGGTCGCCTACATCAGGGTTCTTAAATACACCACCTTCTGTTTTAGCAACTTCTGCACCAAAGTCAAAATTACG
AGCCATTACTTATTCTCCTTATTGTGCTTCTACAATGATATCAGTTGAACCAGATGCAAACAAAGTTTGCTTACCACGCT
TAACAAAGATAACGCCATTAGGTGCTACCATCATTTCTGCATTTTCATACTCTCGGAGTTCACCTGTTACTGTATTAATT
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ACTGTTACTTTCATATTTAATCCTATATTAAATTAGTTTAAAGGTAATTGTGCTTTAGCTTTTAAAGCTGGAACAACTTC
TGCAAGATAAGATAACACATCTAAATCTGTGTAACCTTTCTCAAATGTCTGGTATCTACGAATCATGTAACCATTACATC
TTACTTCTACAATAATATATAGAGCATCTGTACCTTTTACACACTTCATATCAATACCAATTAGTTTATCTTTAGATAAG
ATATACTTTTCATTATAAAACATTATCAATCCTTAGATTTAGAGTTTAATTGAAGCCACTTATTGTACATACGACCGATG
CGTTCATTACAAACATCAGGTACAAATTGTAATGTTTCACATTTAGGTTGATCACCATCATGACACCATTTGATTTGCTT
ACTTTCTAAATCAAACCATACCATATTCATATTACAGTCATGACGCTTAACATGTTCTTCAATAGTATCTGCTTTGGATA
ATAAGATATCTACTTGGCAGTTCTTCATAGTTACCTTAAGACATGAATAGAACATAGCTTGGAATGAAGTCGGATTGATG
ACCTCCCCTTCATGTAAGCCATAAGATTGATATAATTCTACTTTAAAATCTAATGCACGGAAACGATATGCAATATCTTC
AATCATACCATGACAATAAGATTCACTAGAATCACCCATGCAAATAACTGCATCATAATCTTTAGGTGTCACACCATATA
AGGTATCACGAACGCAACCTCCTACTAGTGTTACTTCTTCACCAACAATACTATTTAACATATGATTAATTTTAATAAGT
GATTTATACATATTATTCTCCAATTAATTTCTTCTATAGTGGTCTCTAATTAGTGAGTCTCAGCCCACGATGTACCAATC
TTGTATTCACCAGCCATAGGGCAACGCATCTTAAGATACTGGCCAGCCCATGTCATAGCATCGGCAATGATTTGACCAGC
ACGATGATACCTGCGCTGGCAATGCAGAACCCCACTATCAGCATCCACACTAACGAGACTAGCAGCAGACCACATACGAC
CTTCCGAATCCACATGAACACGTTTCTCCTCTACATCGAACACAGATTTCACTACCTTCTTCTCATTCTCAAAACCTTCT
AGGGTAAAAGGTAATGTGTAGTTTAAAGTAAGTACTTCATCCTCATTAACTTCCATCTGAATCTCATCATGGACGTTAGC
TACACCAGCAGGGTCACCATACTCATCAAGGCCTACACCTTCTTTTCTCATATTAAAGAAGGCACGTACTAAAGCATACT
TCATACATAAGGAGCCTGTCATTTGAAGCAAGACGTTTAACATAGTATGCTCTTTAAGTTCGCCATTCTGCATACGGATT
CTTCCCCAGTGTCCATCAGGTGCTTGAAGGTAACCATACTTATTACCTTGTGACACTACATTCTCTTTGAGTCTAGCCAG
TGATGGTAACTCAATTTCAAAGCGAGCCACAACTTCCTTCATCTCTTCCTCAGAGATACCACATACCGATGCAAGGTTAG
GTATACCTGAACCATACAGGAATGCATAGATAAATGTCTTAGCCATATCACGTTTAGGTAGGCCTGCTTTCAATTGGTTA
TGTGTATGGATATCACCATGCAGTACAATGTCTTGGTATTCAGGGTCATTCATGAAGTGAGATAAGACACGTAACTCAAG
GCCTGCACCATCACAACCTAAGATAAGTTTACCTTTACCAGCTATGAATAAATCACGAAGAGGATAGAGGCCACGAGCGG
GAATATTAACAACATTCCGATGACGCATACGGAACGTAGAAGTACCAATACTAATAGCAATAGCTGGAACACGCCACTCT
CCATCATCGACATCGGACGTTGGCCACTTACCATATCTTTCATAGAATGTTTGCGCATTGATACCTAACTCTTTGTTGAA
GGCACACGGCACAAGACCACGACACTTTCGTGTACCAGCTTGCGAAGGCCACGTTCCTTTCTCATCGAAGGTTTCCACAT
CACCACGGTTGAGGATTTGACCACGACGGGAGACGAGTATGTACCAGCTAGCGATACCCAAGCACCAATCTGGCACTGAC
TTACCATCACGCTCGGCTCTTTCTTTCCATACTTCAATTGATTTCTCATTAATCTTACCGCTCCAAGGTTTAGGAAGAAC
ACCATACTCATCTAGGTGATCTTGCTCTGTATCATTGTAATCAACACCACGCCAACCATGCTGATATAATACTTCCTTAA
CAGTATCACGGTTACCTAATGGTATCTCTTCAAAAGTAACAGGAGTATATGCACCTATCCATTTAATCTCTGGTGTGTCA
TTTCTATTACCCCGCATGTGTGGGAAATCTTTCTTGACAGTTGCCGACCAGTCACCAGATTTAGTTGTTGGTGACCAGAC
AGTCTTTCTATCTCCCCTTCTTTCAACATGTATGAATGCATCATAGTCAAGGGAGACTCCAATCCTGTTAAGCATTGAGT
ATTCATTTGCTTTCTCTACTTGTTCCTGTTTCTCATCAGGTTTAAATGGTTTAGATTTAATACGCATTGGCATATGAGGA
CGGAAGCCAGCAACAGTTGCATCTATCTTCTCATCTAACTCTTTACAACGAGCTATTGCCTTGTCCATATCTAAGCGGAA
CCCACGCTCAGCTTGTCTTGACATCTCTAAGGCCACGATAGATTCCATATGGAATGCTGTCTCTACACCAATACCTGTAC
GTTTATTAACACCACGTTTCTTGTGCTCAGTCCACTCATTATTATAAAGCCATAAGAATAAGTCACGACCAATCGCCACG
TCTTCACGTACACGATGCACCATGTGGTCAGTAAGTTTAGACCAATCCTCATTCTCAGGTTTGTATCTACCTATGCGAAT
ACCATGTGCTTCAATGGAGTGAGGTGCAACATTACCCATACCTTTGGCATAAGCCTGTGGTGGCAATCGTCTATCAGGGT
TAAGCATACGTGACATAACCAAAGTATCCATAACACGAATAGGACATAGGTCAGAGCGTAGTCTATCCTTACCACGCTTC
TCTGTGTAATTAAAACCTTTCCATATTTCAGGAAAAGCTTTCTCAAACAACAGACCATCATAACCTAAGAAGTTTTGTGA
CACTATAGCTTCACAATTCTTAAGGAAACGTACACCATCTTCAAGAGTACCATCTTGATGTCCTTCCCACTCAACAAGTC
TCTCTCTTGAGTTAGGGTCACGTTCATCATAAGGATTGAAGAAGAGGAATTCCTCAGTGGTTAGTAAGTCCATACAGCAG
ATAATGTGTACATCATCATTACCTTTACCGTAACGGATAGCATCTAGTAAACCTTTAGCTTCCGCATCCATGACTAGTAT
GCGCCCTTTGGCTTCCTCTACCCAATTAATATTCTCCATCATCTACCTCCCATAAATCAACATCACGGTCAGGTTCAGGT
AAGGCAAGACCTAACTCAGCATCTCGCTCTGCCCTTTCTTGACTGTCAATTGTTTCATCAGATACTAAATGATGTAAACC
TAATGCTACTTTAATCATAACTAACTCCACTCATTTATTAATTAGTATGATAGAAAGCTGTCCAACACTGTTGTACAACC
TTCGACTTACTAACTACTTCTTACGCTCACTTTCTTTTATAATTTGCTCACGAGTAAGGCTGTTCTTCTTAGCCTCGGCT
AGTGTCATTTGTGCAAACAAGAATGCCTGATTAGTAACATGAGCTTGCATATCCTCTTTGCCATCTAAGATGGACAAACT
AATTTTATTCTTCATCTTCATGCTCCACAAAGAATTCACCAACATATTTGTAGCCAAAAGTTTCTTGCCACATTTTATAA
TCTTCTTCTGTATCTTTACCTGCATACTCTTGATGCCAGACAGAAGATAACTTAGCGCAACTTATTGCATGACGCTTATC
ATAACCAAAGGGTTTAACACCGAATGGAGTGACAACTGCGTACATTAAGTCACCAACTTTATCTTTATGAATTAATACTT
TATTCACTATATACGCTCCACATATGTTTCTTCTGTGACGATAGGGTTAAACACAATTGAGTTATTGTTATTAAAACGAA
TGCCTTTAAAACCTAAAGTAACAATAAGGTCTTCAATCTTACTCTTCATAACAACATTGGCAATTTTAGGTGGCACATTA
TGTTCAACTATTGCATGGTCAATATTATGAAATGATATAGGTGTATTAGGTTGTAGTACAGCCTTACTAATAACAGACAA
TGCTTGTCCTGTTGTTTTACCCAATGCACGTAGGTTAAACTGTGTAACACCTTTTGCATAACCATGTTGCTTGATCATTT
CACTCTGTGTCCAACCAGAGATTACATTGCGACGTTCACGTTTAATCATGATACGCTCTTCCTTATGTTGCTCTTTGATG
GTTTGCTTAACTGACTTGTGTTCATCTACTAACTGTAATGAATGATGTGCTAGGTGTTTAAAGTAAGTACCACGACGACC
ATCTTGATACTGGACAAGCCACTTATCACCTTTGCCTTCATTAACTTCACATTCAACAAAACCAATCATGCCTTTGAAGG
AAGAGTGTTCACGAATGTTACGTACTTTGCTACCTACATTTAAATTTAATTGATACATAATAACTCCTATTTATTGACTA
ATGTATTTAATAAGATTGTCCAACAGTGTTGGACAACCTGATAAAGACACTAACCAACAATTAACTGTGCTAGATAATAA
CTACCTTTAATGGCAAGAGTTAATACACCAGCAAAGATATAATAATTAAATACCTCACTAATGTCTGCTTTGTTAAAGCC
AAACATTCTATCAATAACAACAGTTGACGCTAAGAATAATAAAATAGCTACAATAAGTGTTAACATTAAAACTCCTCAAT
TTCATCTTGTTTATTTTCTTCTATAGTGGTCTCTAATTCAGGAACTTCCTGCTCTTTAGGAACACCAGTATCAAATGATT
TAACCCTTGCTTGTGGTTCAACTAGACGACCTGTAGCAAGATCTCCTTTAAGCATAATCTCTGTTCCTGTGTAAATCCCT
TGGTCTCGGTCTTTAACACATGATATAAACGTTGTCGTTCTCTCATCAAGTGATTCTGCCATTGTATTACGTTTAATCCC
AATGGCATAGGAAGCCCAAAATCCAATAGCTCCACTCCCACGGAAGTCAGACAAATAGACATCTCCACCCGCTTCATGCG
GTGTGCGTTGACCACTAACCCTCGTAAGGTGGGAAACAAGGAAGATGGTAACTTTGTGTCTGTCTTTGATTGTTCCAATG
CGTTTAACACATTCGTCAAGTGCTCCAACCTTTCCGCCAAATTGTCGTTCATCTAATTTAATTCCTGTTAAGTTATCTAT
GATGATATTGCTAATACCCATAGCCTCAAACTCTAAACATGTCTGCTCTATCTTTTCCATAGAGTAGTCACCTTCAAGGT
CTGCAACAAAGAGCTTACCTGTATCTGCTACATAGTCGATAGCTGCATTAGCTTCTTCTTCTGTGTAATCAAACACCTCT
CGGTAACCGTCCTCTCTTGGGTTATTGCAAGGTGGTAATTCAATACGCTTATCAATCCACTTACCGATGAATGCACGAGC
CACTTTATTGTAAGGGTCTTCTGTTGAGATGATACCTACAGACTCGCCGTGCTCTTCAATCAAGTGCTTAACAACCTCAC
GTAGAAATTCTGTCTTACCTACACCAGAACCAGCACCTATTACTATCAACTGATTCTTACGAATACCTAGTGTAATCTTG
TTAAGCTTAGGCCAAGGCCATGATAAACCTTGTTCTGGTCTTGCCTCCTTTAACTTATCTCTTTGAGATGCAATAGATTT
TATCTGGCTTGCAAATACTTCATCGGAAGACTTAGCGTTAAACCAAGCATCAACAAACTCTTTATGCTTACCAGCCATCA
AAGCTTTGTTAGCATCTTTACAACCAGATGGGTATTCAATGATGTAAGACTTGCCAGCAAACAAACGAGATGCTTGTTGG
TTAAGCTTCATACCTACTTCGTCATTATCAAAGCCCCATATAATCTTCTTGAACTGAGAGATATGTTCACGGTTAGCTAC
AATCTCTTGTAAGCAAGCTTCACCTTTATTGATAGACCATACATGATAAGGCTTGCCTTCCCATTGTGTACCTTTGGCAG
AATCAAGTAACATCTGCTGAGATGCAAGGGCATCAAGTTCACCACCTACAATAAGTAAAGTGTCCTTGCGTCTGCCCTTG
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TCAAGGAAGGCTGTCATTGTATGCATACCGAATAGGTCTTGGTCACCAAAGAGTTTACCAAGATGCCCGAAGCGGAAGTC
TTTAGGCAAAGTACGACACTTAGCACCTACTAATTTACCTTGTTCATAACGAGGATAGTAGTGCCTATTTACCTTCCCTT
CTTCATCGTGCCCGACACGGACATCATACAATGCGCAGATGTCGCCACGTATGTGACGAGAGATGAGGTTCTTGCGTTTA
AGGGTATTGAACCACTCCACGTCAAGCTCCCACTCTGCCTTCTGCTCTGCCCTTTCTTGTTCATTCATCACCTCCCAACG
GTCAGCCATACGCATACCGCCAAGGGCAATAGCACGTAGTTTAGGGTCTGCAATCTTCCCTTCTTTCTCCAACTCTTTAA
ACTGAGCTGGCGTATATTTGATATTACCACTGATAGGTAACTCTGTTATCTCGATGCCACCTTCTGGCTTATGATAATAA
GGTCTGCCATTGTCATGGAAGTGACCACGGTTACAGTAACCTGCACCATCATCAAACACCATAAGGTGATTACCTGATTT
ATCATGCCCGTTCTTTTGACACATCGGGCAAGGTAGGTTGTTAATGATAGCCATTACAATATCTCCTTACTAACTAGAGT
AATTGGTTGTTGTTTAACAATCCATTCTCTAGCTTGGCTTTCACTTGCGAACTTTATAAGGAAGACACCAGAATCAGTGT
CATGTATTTCATCTCTCCAAAACAAGAATGATTTACTTTGAACAGAATAAACTACAGAGCCGTCACTGTATGTGTTTCTT
ATAACACGGTATCTTTTCATTAATCACTCCGTGAATAATTGATAAATGATTGAATACAAGCAAACTACACCAGCAAGCAC
AATTAAGAGGCAGAGGGTAATAGCAACTATTTCTGGCTTTACTCTAGCCATTTCTACAATGAAGCCTATCAAGCAGATAG
TGGCTAATGTAATAAGTAATGCCTTCAAATGTCTCTTTAGTTTCTTAATTGTAGTAGGTTTATCAGTAATACATTTAATC
ACCTTACACCTCCCACATACGTTTCATGGAAATACCACGCTTAGTCTTATTAAGCTTACGGCCTTTCATCTGCCCTTCTT
CCATGTCATAACGGTTGCTAGATTTACGAGTTATCTTTTCATAATTTCTCATATTAATTTACCTTTGATTTACGTTTTAA
TTTATTACGAATTGAGCAACGGATGTTATTCTTTATTCTTGCATCATCTGCTGTAAGTTCTTTGTAGTTCTCAAAACCAA
AACGATGATTTACGTTCTGTCTATGTGTAATCCATTCTAAGTTAGATGAATCATTATTAAGTTTGTCACCGTCTTTGTGG
TTAACTTCATTGGCATCAATATCATTGCACTCACAATACTTACTTGCAATTAGTCGATGCACTAATGTAGTTGTTCTTTG
TCCTTTAATAAAGACTATGTTAACCACGTAGTAACCTGATGTTTGAAGCCAAGGTTTTAGTATATTACCTCGCTTACCTG
TTATAGAGCCATCTTTATGTATGGTATAACCTGCCAATTCTGCCCTTCTAGCTAAATCTCCTCTCATAATAAATTCCTTA
ATGAAATAATGTTATATCTATACTGGTCTCTAATTACCTAGGTATTACACCTTATTATAGAAAGAAGAGATAATAAGGTA
GTTACCTGTATAACCTAGGTTACCTATAATTACCTTATTACCTATACTTCCTAAGACTACCTATAACTACCTAGTACTGT
CCGTCTCCGACGGGGGGTTGTTCTATAGTGGTCTTTAATTACTTTGTCCAACACTGTTGGACAGATTATTGTTGGACAGA
AACAGAAAAGGCAGACCGAAGTCTGCCCTTGTTGTATATTATTTAACCATTAAGCGAATACATAATCTGAATTTAAGATT
TCTCTTATATCAAAAGTGCCTTGCTCTGGAACTTTGATACCTGTATCAACTAACCATCTCTCCTCATGCTCTTCTAATAA
CTTCTGTAATGCATTGGTATTCTCGTACATCTCTACCATTTTATGGCGTAAAGAGTCACGTAGAGCTACTGTATTATCTG
CATGTGTACCAAATGAATCATGAATAACTGCTATTGATTTGATACCTTTATCTACTAAGTCACATACTGTCAAGATTAAG
TGGCTTGCATCGTGACCGTGTACAAAGTTTGGTGCACTTGCTCCACTCATTGCTGTCTCATCTACTACGTCAGTATCTAC
TTGTAAGGACATACGGATATCACCCATTAACATGGTGCGAACACGTAGCATCTCAGTAGCCATAATCTTTTGTTTCAAGA
TAAAGCCAGTTGGTAAGGTATACTCTAAGCCTTCATTGCGTTTAGATGCATATCTTGCAAGTTGCTTTATCATACGCATT
GCTACAATAGGAGCCTTAACAACTTCTGAGATAGAAGGCCATATTAAAGCTGTCATATAGTTTAAAGCGTCACGTTCTAA
AATCTGCCCTTCTTCTTTGTCACCAACGAACGGGTGAACCTTGTTAGCCTTGCGGTTTTCTGCAATAGCTCTTTTAACTT
CCTCTTCTTCTAAGGTAATCAAGTAATCTTCTACAGACTCACGACAAGTTATGCGCGTAGAGCCGTAGGGAAGAGTCATG
ACGGGCTTTTTAGTTAATCCCCTTGTTATTCCTACACTATCCCATGAAGAAGCCATAGCACGCAATACAGCGCCTTGTAG
ATGCATAGAGCCAGAGGTCATAAAGTCTTCTTCTGATGCTTCCATGTTCTCATTATTCTTACGGATAACAACCTTTGCCA
CTTCCCCGTAGATGTCTTGTGGTGCATCGGAAGGTTTAAGGTTAACAGCGCGAGCACCTACTTCATCTTTTAACATAGCG
CTATAATGTTGAATACCTGAGCAAGAGCCGTCCTGATGTACTGGTAAGTGAGTTTTAAACTCGTGCGCTCTTCCTTCATC
AACTAAATCTAAATAATTTGCATACTCAAAAGCCCATGCAAGGAATTGATAAGGAGCGTCAGCACCAACCCATTGAGTAA
ATGTTAATGGGTCACTTGCTATATCTCTGCACATCTCTTGAAAATCTTCTTGTAGTACATTATTTAAACGTACATCAAAG
GTTTTCTTATCCCAACCCCAAAGGTTAGCACCATTAATGCAGAACCACTTCAAATCTTCCACAGAATTAATGCTACGCCC
TTCTGTGAATCTTAATAATGCTTTGCCTAAGTCGTCACTTTGTGGGCTTAGCGTGCTACTCTGAGCGTAAACGCGAGAAC
GTGAATCCATAGCATATACAAAGTAGATTGCATCAAACATGCTATATTTACGCGCTTGCCCTAACATTCTAACTACAGAA
GCAGATTTAGAGCCTCTCTTAGTTTCTGCTGTGTATAGCTTGGCACACTCACCTTTCCAGTGCATAAAAGATTGCCATTT
TTCATCACTTAAGACTTCCTTTAACTCTCTACCTCTTAGATGCTGGAATTCAACAGGCACAGGATTAGCTGGCTTGTTAT
CTTTATCAATTAGAGGTTTAAAGTGTGGCACACCATAGCCAAGGTCTAATCTTACAACCTCATCAGCTACGTTTAGAATC
TCTTTGTTAACTTGCCATTGTGTATTTTGTAAAGCATTAATAGCTTTGTACACTTTCGGCATTTGCTTTTGTGTTAACTT
ACGTACATGCTCACGGTCACCTTTAACAAGACGAATACGACTAGCTACTTTCTCAGTATGGAACCCACCATTAAAAGGAG
ATTTCCAAGGACGAGGAGGAACAACACAAGGAGCATAAGCGGGGCTTAGTTGCGCTACATGGTCTTTAAATGCGCGTACC
CACTCACCAATATTCTCAGATGTCTGTAAGAAATATAATGTTTTCTTATATCCCATAGTGCGAATAGTACGGAAAAACAC
AGGTTCACCATTAAAGAACACAGAGTTTTCTAGTATCTCAAGTAAAGTAAGACCAATATTTAGTAATTCCTCTTTGCCCC
AAGGAATCCAACGGTCTATATCTTCGCTCTTCTCAGCAAGATTCTTTTCAGCTACTACCATAACTTTATGACCATGTGCA
TATTGTTTAGAGCGTGAAGCTTTAAGACTTGCTTTTACTTTCTCAAAGTATTTCTTAGCTTTGCCTTCTAAGTTAGAAAA
TCTTACTTGGTCTTCAATACGGTCAGCTATACTCATAGCTATTGACTGTAAAGTGACGTCTGTTTGTATCATATCCATTA
CTACCTTCATAGTAATATATGCAGACACTTCGTTTTCTACACAATTTAGGAAAGCTAAAGCACGAGGAGCACGACCTATC
TTGCCTTTGTACTCTTCTTTATATGCTTGAATACCTTGCGCCATAGGTGCGATAAACTCAGAGATAAGCTTACGATTCCA
TGCAGTATCAGAAGCATTACCTGATTGTAAATGTCTTTGTTGGTCTGCTTCGAATCTACGAATGCCACCGTTAAACATTT
CATTCTCTAACTGTAATTGTATTTCTTGTAAATCCATAACATCACCTTATTTACAAAGTAAACATACTAAAACGGGCTAA
GTATAAACTCAGCCCGCTCTATATGTCAACTTATTTTAATAAATCTTCTACTGCTTCTTTAATAAAATCCCATGCTTCAT
GGCCTTCGCCATAACCTAACTTGACTAATTCACGCTTAGCTTTGTTAACCGCTGTTTTCTTCGTTGCTTCTTCTGCTGAT
AAGCCTAAGCGTGCATACATGCAGGAAGATTTAAACTGTGGCAACATAGGAGCTGTGGCTTTCTTTGTTTCTCTCACACT
TGATAAGGAGATAATACGCTCTTGTAGCTCTCTGTTCTGCTCTGTGAGCGTTTTAATCTGCTCAAGCAAGGCTTTCATAG
CCGTATTATCCACATTATCTTGTGACTCGATAGGTTGAGCTTTAGGCTCACTGACCTTTTCCTCTACATCTGGCTCAAAA
GGAATTTTGTTTTCTTCCTTAGCCTCTTCCTGTGGCACAGATTGTAATTGTGCTGGCTTCTCCTGTGTTTTCTCAGGTTC
GGCTTGTGTTTCCTTAACTTTAGTTTCAGGCTTGCCTAAAATGATATTTAGGCTGTTTGTGGTAAGGTCACCACGTAACG
CCAGAACCTCAGCACGGCGCATAATGTCGTTGTCGTCCATGTAAGGGATAAGAGCCAACAATACACGCATTGAGACTTTC
TGAAATGATTCATTGTCTTTGAAGTGAAGAGAAACTTTCATTAAGTTAAAGCATTGTGACTTCTTAATACTAAATTCATT
TTCAACCCATGATAGGAAGTCTCTTTGATTATCAAAGTCGCTTCTTGCTTCATTCAACAACTCACCTATACGTAAGTAAG
ATGCACCAATATTGTCTAATAATGCATTAACTTCATTTCTGATTTCATCACGTAAAGTAAGAACTTGGTTAGTCATAGTA
ATATACCTTATGTTGGTTAATTAATAAGTTTCACAATGCGCCCACAGAGACGCATTAGGCTACCTATTATCTTAATCTTA
GAAAGAAATTAGCTATTTCAATTAATTGATTCTCTGTTATGTACTCAATTACACCATGATTATCAATCAACACATACATA
TTACCATCACCATAAACCGTTAAGCCTTCTTCTCTTATAATATTTATGGCTTTATTAGTAGTACCTACACGATAAACTAA
GTAGCAGAAAGCAACTAGAGTTGTAACACCGAAAAACATAACCATAATTATTCCTTATCAAGTTAATTAGTTTAATAAGG
CACTCCAAAGAATGCCTGATAAACCAACTAGCTAAACATTTTATAGGTTGTTCCTAGAACCTCCTCGCGCATATTGGCAA
ATTCTAAGGAACAATTTAAGGTAACACCATCAGAGAAGATAAAGTTATATAGTTTCATTACTCTTACTCCTCCTCTAGTG
AATAAACATACTCATTTATTAAACCTCTCACCATATGATAGAGGTCGTTACTAAGTTCCTCATATATTCTCATTTGTAGA
ATCTGGATTACATCATCACAACCCTCTATTAAACCTGTATCATCCATTTGATAGCTAATGCCACCCTCAGCAAACACAGA
GAAAATGTCACAATTATAAATTGGTATAGCGTTATCTGCTATTTCGGATATTGCATCCTGAATTTCATATGTTTCTTCTT
GAATATCATTACATTCAATGTATTCTTTTAAAGATTCAATAGCACTGTCTAAAACTTCATTATATGTAGTCATGATTTAA
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TCCTTATTAAGTTAAGTTAATTTCACAGTGAGCCACACTAAGCGACTCACTAGGCTATTAACTCATGCTTACATTATCCC
AAGACCAAGTAAGCAGATTTGATTCTAGCCATTCTTCAAGGTCTTCTACATTGTCACCTATTGCTTCACCAGCTTGCTCT
GTTTCAAAGAATAACTGATTAAGTCTTTCTTCTAAACTCCAATCATATCCTTCATGCCAATCAAAGCTAAACCAATCATC
TTTTGTGTCTAACTCTTTCACACTACCATCATCATAATGTAGCTTAATGAGAGGTTGAAATGTTAGATATAAGCATTCTT
TGTCACGCTTGAATGTTTCTTTGAGCACATCTTGTATATAGTGCCATTTACAGTGTTCACCTTCAATCAGGTATAGTGCA
TTATCCATAGTGTTACCATCAGGATAATACATAGTACCATCAATGTTGATTCCCATAATAAAGGGATAGTCACTAGGTTC
TGTAGTCCATGTTCTTTTAAAGTATATATCTTTCTCAGCAGATAATAATTTAAAGTGTACATCAATACGATTTAACATAG
TTAATTACCTTTAGTTGATTGATTGATAAGTTACAATCAGCCTACCTATGTAAGATAGGCTTGTTCTAACCTATCACCTC
ATTTCCATATTGTTAAAGAGCTTTACTTCATGTTGTTAAGTGTATTCTGTATGCCGTAGCTTGTCAAGTATTTATTTAAA
ACATTTTAAATGGAATTACATCATCAAACTCAATGCCATTCTCCACAAGTAACTCCCGTAATGTCTGCTCTGAGTACATG
CGTTCAATCTTAACTACATACATCTCTTGGTCACCGTTAAGGTTATATGTTCGGCTTTCAGCTTCACACCAAGAAGATAA
GAGTTTAAAGGAAGCATAATCTGATAAGTATATCTCGTAGAACATTAGATAACCTCTGTAATAACATATTCGATATTATT
AATTCCTATATCCTCAAGCATATCAAAGCAAGCTTGCTTGTCATAACACCTAGTGATAGTTACTTCAAACAAGTTTAAAC
CTAATGATAAGGCGTTTCTCTTAGGTACTGCATTATGCAAACCACAAAGTAACTCATAGGTATTTCTATCAAATGTTGCT
ATATGATGTTTATACATATTACACCTCATCAAATATAATGAAGTCAACAACATCACCTGAGTAAGCCTTACGATAACTCA
TGATTCTATCAGCACCTCTTAGGATTGCTTTAGGTGTTCCATAACTTCCCATGTTAGCAAGGTCTACTTTGGCTTGTTTC
CAAGCCTTCTTAATGTAACGCTTCTTAGCTTTCTTAGCTAACATGATAGCCTCAAAGGTTTCATATCTAGCACCGTAGCA
CATTGCATATTTAGCAGTTTTACGCATCTTATTTAGTTTCATGTTATACCTCATTAATTATATTAAGTAATTAACTACGG
CATACATGAATACACCTAACCTTATTGTTAAAGAGCAAGGTAGACGCTAGTCTCTTCATATGCCTTACTAGCTGGCTACT
AAGGAAGTCACTTCCTGTCTACGTGTTACATAGTATAACACTAAGATTAGCTTGTCAACACTTATTTAATTACATTGTTC
TTCTATAGTGGTCTTTATGTCCAACATGTTGGACAAGGTAGTTACTAAGGTTACACTAAGTTAATCTAAGTTATATCATG
TAGGATAGTCTATGTTGGCATCAGTTAAGGTGTTCCCTCTTGCATCTTATTATTTATTATTCTTTCTTTGCTTGCTTTAG
CAAGCTACCTAATTGCATCTTACAAGCTTGCTTGTGTCTTGACTAAGGTAACACTAAGTAACACTAAATACATCACTAAG
GTTACACTATGTTGTCTCTATGTAGTTTACTAAGGTAGTCACTAAGTTATTCACTAAGGTAATAGCTAGGTAGTCATTAA
GGTTACACTATGTAAGCCAAGGTAACTAAGGTTGTTTACTAAGGTAAGACAAGGAAAGCAAACAAACAGATTACAGTAAG
GCAAAAGAAACAGATAGCCC
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Рисунок 40 - Карта сиквенса Proteus phage (Pr 4 - УГСХА)

Enterobacter phage

Нами были получены биоинформационные данные сиквенса

Enterobacter phage (E7):

1) Длина цепи – 36 030 п.н.

2) G/C-состав – 50,64%

3) Молекулярный вес – 11103 кДа

4) Молярный коэффициент – 382 137 600 I/mol

5) Темпаратура плавления – 85,64 °С

6) μg/OD260 – 29,05

7) А – 23,1%

8) С – 27,0%

9) G – 23,7%

10) T – 26,3%

Карта сиквенса Enterobacter phage (E7) отражена на рисунке 41.
TTATCAGGAGTGGTGTAGAAGGTGCGGTCAGCAGCCGGAACGTAGTTCTTGGTCAGAGATGCACGAGCGATGGTCAACTG
AGCAATAATCGCTTTACCCAGCTCAACCGGGTCAGTCAGGTCGCCAGTGGTCGGCTTAACCAGAGTCAGTACGGTAGGCT
TACCGAGACCCTCGATGTTCTCATTGGAGGCGTCCGGCAGGTTAACCAGACCAGCCAGTTCAGCCAGTACAGCACCGTCA
GCCGCCATCGCCAGAGATTCACCCAACTGTGCGGTGTACTCAGCGCGAACGTCGTAGTGGTTCATCGCGTCCTCAATGTC
GTAAATCAGAACGTCCGCAGTCAGCAGGCCATCAATGTGGATTACCTTCTCGGTGTGTTTGATATCCTTACGTTTGTCAT
CGAGGTTCTCACCCGGTTTCAGGTAAGCAGCTTTGGTGCGACCAATCACAGGGAACTGTGCGGACTTACCGGAAGCAATA
GAGCGCAGCATGTGACGAGGCATTGTCACGGAGGTGCGAGCGAAAGCAGTCAGGACTTCACCACCGAACACTTTCAGGAA
CAGCGCCAATTTGTCCGCTGCGGACTGACCCTTACCCTGATTAGTACCAATTTGCTGTCCGCCTTGAATGTTAGCCATGT
TGAATCTCCTTATGTTAATTTAAAGAAAAGTTTGGTTACTACTTGAATCGAGTTGGTTCTCAATGTTTAACCTACGGGAG
TGACCACAAAGTTCTGTGCTCAGGTGATTCAACCATTGTAGTCATCTATGGTCTCTCCCTTTAGTGAGGGTTAATTAGAA
ACTGGAGTCGATAACCTTCTGTTCTACCATTTGACGGTAGGCAGCATCACTACGGTAACGCGGGTCACTCATAGCTTTAA
TCATCTCAGCCTGATTCGTAAAGCCCTCTTTCTGACGAGCTACAGGTTTAACCGGAGTAGCACGCTTGGTAACACTACGG
TTTGCGGGCTTACCGAATTTCTTCGTGTAACTCTCACCAGCCAGATTGATAATTGCTTTGACAGTCGCCAAGTCTCTGTT
CATCATGGCAGTCTCAAGGGACTCAGCCGCAGCCGGGTTTGTTGCTTCAAGGTGCGTATGGATTGCGCTAAAGCGCTCCT
TACCACCAGCAAAGGCAACTACCTGATTGACGTACTGGTCTACAAGGGCTTCCTGACCGGAGATGTAGGAGTCCACAAAG
GCACGACTATAGCCAGCAGCTTCGAGTTCCGCGTAGGATTTCTCAGAGATACCATCGGCTTCATACTCTTCGTAGATTCG
GGTCACAGAGTCTGCGCTCAGTCCACGCTCAACGGCCTGCTCGACCATCGCCTGAAAGCCTTCTTCGTGCTGGCCCAACT
GCTCAGTCACTTGACTTAGTTCCTCCGGGGTATCACCCAGCGGTTCAAACTCATCGGCTTCACCTTCGGTCTCCACCTCA
GCGTTATCGCTACCAGTGTCGAACTCAGCTTCACTACCATCTTCACTGATACGAACCTGAATACGGCCCTCATCATCCTC
GCCCTCAGCGAACGGGTCTACACCGGATGCATATGGGTCATCGTTATGGGAACTCGGTTCCTCGCTAAGTACGATTGCAT
CATCGCCATCACGGGCAGCAACATCGAGACTCAGCATATTCTGTTCGTGTTCAGTAGGTGTACTTCCGGTCATTACCGCG
TTGTTCACACCGAAGGACGCATAAACGTCTGCATTAGATTCAGCCATTGTTAAATCTCCTAAGTTGTTAAAGATAAAGGG
AAACCAAAGGACTCCAACCTTTAGTCATCGCTCATTTCAAAGATGAGGTCTCCCTTTAGTGAGGGTTATTAGGTGGCGTC
TAGGCCAGCCTGTGCTGCTGCACCCTGCATAGCTTCTGGACTTGAGGTCGCTAGAGCACCCACACCAGCACCACCAGTGG
CGGCAGCGTTCTCGATACCTGTTTGGGCCGCATCCTGCATCATCAGTGCTTGCTTCTGCTCGTCCGTCAGTAGGATACCA
GAAGTATCAATACCAATGGCGTTAGCAATGCGCAGCTTAATGACAGCAAGGTTAATGTCCGGGTCTCCCTGCATAGGAGC
CAGAGCAGCCCAAGCGGAGATACAGCGCTCCAGCTTATCGAGGTCTTGACCACGCCCGATTGCTTCCAGACCTGTACTGA
TAGTAGGCTCAACGGCTTCTTTCGGTAGCTCAGGAATCTGCGAGGTTGCTTGGAGTTGCTTCAAGAGCACACGAACCAGA
GGCAATTGCAGTTCTTGAGACAGAATCGAATAGACGCCACCAAGCGTATCTTCCAGTTCTGACGCAACGTATCGAATCTC
TTCGGCGGTCACACGTTCACCTGTTCGCTGTACCGCAGAGTTCAACATAAAGGCATACGATAAACGTGCTTCTATCTGGT
CACTCACAGCTTTCGCTACGGTAAAGTCAGCTTGCTTCTCCAGTTGCAGGAAGTCAATATCTTCTCGACGACCCGGAACG
AAGTCACCAGTCTGAGCCTTGGTTAATCGACGCGGTTGTGTAATACCAGCAGGGTTGACCAGACCGATGACCTTCGCACT
AATCATGCTCATCTTAACGATAGCCTCTTGGAGATTCTCAAGAGACCTTAAGTCACCTAAGTATTCTTCACAGTATGAGC
GACCGTAAGACTCGCCATCAATGCGAACCATGCGAACCGGAATGTAGGGCATAGCGTCAGTCGGATAAGTGGCATCAGAG
CCATCAATCTCAACGTCCTCTACTTCCTCGTACTTGAGGTAATCGCCGGACTCTTCATCGAGATACACATGGGTATACAC
ATCGACCATTTCGTCCATCTTCTTCTCGCCACCAGCTTTCTCTACCGCAGACCGAACGTCTTCCGGGAGAGCACCAAAGG
CTATCTGGTCACGAGTGACAATCTGTAACACATTGCCGTATGCGTCTCTTTGGACAACATAAGAAGACAATCGGTACAGC
TTCATCGGATTGTAGCTACCTTCGGGTTCCGGTAAGTAAAGCAGGGCGTTACCAGCCACGATTAACTGCTTGAGGCACTC
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AAAGAGTGTCACACGGTAACTGTTGGATTCGATATAATTCATGATAATACGCTCAACCATAGACAGACCTTCGTCCACCT
TAGCGAGTCCAGCAGGGTCTCCAACAAGCTGCTTCGCCTCATATTCACTAATGGTCAGCTTCATCCACGACTGCATCGGG
AATAGTGCCAGCATTAATTTAGAGGCCAGATTGTTAAGACCCCGCGCACCTACAGCCTGCCACGGAGTCGTGTAGTCGGT
AGATTCGTTATCGGACTCCTTCGGGAACAAGGACGGAATGGTGTATTGCGCACAGTTTTCCGCACGAGTCTCATAGGCTC
TACGGTCGTTAGTTAGGCGGTCATAGGTAGCTTTAGCACCGTCTTCTCCTAGGCCTGTACGTTTTGAATCAGCCATTCAG
TCCTCCTCAGATATTGATTCCACCGCCTGAACTGCGAGCTACGCTAAGTGCCTTCTTACCCCCAGCGCGTGCCTTCTTAC
GTGCGCTCTCGGTTTGCGCCTCATCCTCGCCCTCAGCCTTATCCTGTTCAGGTACGTCTACAATCTGTGCTGGTGGCGGT
GCAGCTACTACTGGTGCTGGAGCCTCTTGTTGGATAATCTCCTGCTTACCTGCACCCAGCGCGCCTCCAACAACCTTACC
AACTTCCTTACCTGCCTTCTCGACTGGTCTGCTAACTTCCTTCACAACTTTCTTAACAGCCTTATTGATTTTCTTGAAGA
ATCCCATGATGTTTCTCCCTATGCTATGACTCAGTTACCCAAACGCCTTGGAGCGAATGGAGGATTTACTCTTGTTCTTG
GCTGCGCTGTCATCCAGCTTTACCTTTAGACTGCTCTTGCCGCTGCTCGGTGTGGTTGGCACCTCAGAGGAAGACACGCT
GGTGTCCTCGTCATCATCGCCTCCCCATACCACAGACTTCGGAGGTTCAGTCAAAGGTGCTGGTTCAGCAGCGCGAATCT
GGTTAGTGTCCATCTTAGGGACTTTCACCTTCGGTTTCCAGCACATATAATTACTCCTGTCTCAGTTGCTCTTTACGCAC
CTCAATCTCATCAAGTGTACGAGAGGCAAGGTACAGACCATGCATCACACCAGCAATGAAAGACTCAGAGTAGCCAGCAG
CGCGTAGCGCACGGTACTCCCCGGACTCCATCACATAGGTCTGATTGAAGCGCACCTGTAGATACTCTTTAGCTGCACGA
GGCATACTAGGAATATCATCGGGATGAGTTAAAACATGATTAATTGGTTGTAACATAATTTCACCTCTTAAGGTTAAGTC
TTAAAGTAATAATCATAAAGGCTCCCTCTTCCCTTTAGTGAGGGTTAATACAGAGAGCCTTGAGTTTATCACTTAATCTC
GGAGTCTCGCTTCACGTCTCGGACTATGAGAGCGAACATCCAGAGACCTCGCGCCAGCATACCTACCAGCACAGCGATGG
TAATCAACTTCGCGGCGTCCATAAGTAAATCTCCTTGTCAATGTAATTGTATTCCTCGAAGCGAAGAATGCGTGCCATCT
GGCCTTGCTTAATGATTTCCTGTTCGGTCATCCCAGCTTTGGCACCAATGGATTTAATGCAGTCCCACAGCGTCTCAGTC
GCATCAGGAGCACGCTTCACCCACTTGGTTACTGTCTGCCCCTTGTTCTTACCAGACTTCAACACGGACTCTACAGGCTC
CACAATGAACGGGTCATTCAGGAAACCTTCTGCCGTATCGCCCCAGCCGGGAATCCCGGAGTAGCCATCAGTCATATCAC
CCTTGATGGTCTGGAAGAGATGCCACCAATCAGCGGTCTCTTTGGTCTGCGTCAAGATGTTACCAGTGGTACACCACAGG
AAGTCAACGTCAGGTATAGTCTTGAAGTCCTTGTCACAGGAGACCAACACAGCTTTCTTGAAGCCGAAGACCTCGTGACC
AGACCCAATGATACCCATAACGTCATCACCTTCCAGCATGTCCTCTTTGATGTGAATGAACTCATCGCGCTCCCACAGCT
TCGACAGGAAGTCACGGTATCCTACAGGCTTACGGGTCGCCTTACGGTTCTCCTTATAGGTCTCATCAACCAGTACCTTA
CGCCAGTTCACATCGTCGGTATACGCCAGAACAACCATAGCGTCACTCCAAGCCTTCTTACGGGTTCGGTACGATTCTAT
TGCAGAATCGAGAATGCTCCGTGCCTTAGCGTGGTCACACTCAAGAGTCCAAATGTCGTCTCCCCAATCCGTCTCAACTT
CGGCAGCAGCCATTGACTGATATACCAACCAGTCACCATCCATGACCAGCACTCCCTTCTCCATAGGCTTACCTTCACGC
ATCTCCGCGAAGTCTTTCAATGTGATTGGGCTCATTCGTCATCCTCCCCGTAAACCATTTCGACTGCATCAGAGTATCCG
TCCCAATTATCCACACCACACGCCTTAAGCGCATTCAGGAACTCTAGGTCTTTCTCCAGCTTATCAATGTACGCGCTAAC
ATCGTTCCACGCATCACGGGTCATCGTTACGGTGTCACTCTTAGGCATAATCATACGCAACCTCCCATTCGTTTCAGGAA
GCGCACACCAGAGGCTGTGACCTCCCATGCTCCACCATTGCGACCGCCCACAGTCAAACAGCTAATATGTCCACGAGAAG
CGGCCTCAGCTACGAGAGCCGCATTGTTTCGCACATAGTTCGACTGAAAGGACTTAGGGCAGCCTTTGATAGCTGCCAGA
ACTTTCAGGTATTCACTCATTTGAACACCTCGCGTACAGTAGCGGGAGACAGCTTGAAGCAGTCCTTATCGGAATACTCT
TTGTGCATGTCTTTGATAGCCTCACGGAAAGACGACCGCACAATGAAGGCCATCACCCCCTCCATACCATACGTCAGGAA
CTGGACAATCATCTCTTTCTGTTTACCATTGGGGACGATAGCGCCTGAGCCAACCTGCTTACACAGGTGCAGAATGTCTT
TCTCCAAGGCTGCCTGAACGTCAGACGGCATCTTAGCGGTAACGTCGAAGGACACTTTAAATTTCTTGGTCATTGCCATA
ATGTTTCTCCTACTGTTAGTGGCAGACGGCCCAATTTGACCCCATCTTACCTTCGGTATCTAAACGACAACGGAAAGCCC
AATGCTCTCCGACCCAACGCATAGCTTCCTGCGCGGTGTCAATAACAATCTGAGCGATGTGCTCTGTACGGCAGGCCACC
TGAATCTCATCGTGAACCCAAGCCATGTACGCAAAGTCACCATCCCAGCCATGCTTCAAGCCTTTCTCAATGAGCATCTC
TTCGGTCTTGATAATCCACAGCTTACAAATCAGAGCACCAGCAGACTGCAACAATGTGTTGAGCGCTGCGTGTGGAGACC
TGACGTGAACCTTGCGACCATCCAGACCTTTAATCCAACGGCGCTTCCACTGTACTTTCTGCTCACCACCAATCCAAGCG
GAAGACTTAACGAGAGACTGTTGGATAGCTTCTCGTAGCGCTGCAATCGCCGGGGTGTTCTCTAAGAATTTCTTCTTGAG
TTCCTTCCCGCGCTCCTTCCCGGCCCCAACAATCTGACCAATCTTCTCATCTCCGGCTCCGTAAAGGAACCCGTAAATGA
ATGTCTTGGCGTTGTCGCGCGTTGGGAGTTCCGCAGCGTTCTGGTTCTTGGTGTGAATGTCACCGTTGAGAATCTCATTC
GCATACTCTCCGTTGTCGAAGCGAGCCATGAAGTGTGCCAGACAGCGCAACTCTAAGCCACTGGCGTCTATCCCCGCTTG
CACCCACGGCTTGCCAGTAATCCCATCCAAATGATGTTCAGCACCAAAAGCGCTACGACACTGCTCCCCGTAAGGAGAAC
GAACGCCGGGTACTTGTGCAAGGTTTGGGAAACTATGAGTAGCACGACCAGTAACTGCACCGTTAGGGTTAACGGCTCCG
TGAATCTTACCATCATCTTGAACATAACGTAACCACGCCTTGTCACCCTCTGCCGCCTGACCGATTCGCTTCTGAATCAT
CAGGTACTCTTTAATCAAGTCAATGCACGCCTGCTTCTCAGGGTCATCCACTCGTACATGCTCCAAGACCTCATCGTCCA
CCACAGGCGCACCCTTCTCGGTGAACTTCTCAGGCACCCATCCGGCCTCCTGTAGTTTCTTCTGAATGTGGTCACGGCTA
CTCGGCTTGAACGTAACGAACTCGACCGGAGTATACGGAGCACCCTCCATGTAATCCCTCGTGTCCAAGTCGCAAGGTTC
AAGGCCTTCGCGCTGTGCCTTATTACGAGGCTTCTTGTACACGCCACCCTGTTTCGGATAGACCACGCGAGGATAACTCG
GAAGTGGTTTTCCTGTCCGTGGGTGCTTGAAGAGTTCCTTACCACCTTTCGGTTGATACCACGAGCCAAACGTTTCGGTT
AACTTTCGCAGAAGTTCGGCGCGTTTCGCTGCCAATTCTACATAAAGTTCCTCAATGGCCTGTGTGTTGAACGGGAAGCC
GTTACGCTCCTGCTTCGCTAATAGCCACGCTGCACGATGTTCAATATCCACAGACTCGCCAGCTTCTCGCCAGAATAAAT
CCGCATCGTACTTCGTGAAGTCCATACCAGCAGGGAAGTAGTGGAGGTCTGTAAGGAATTTCTCTAAGAGCTTGACAGTG
ACCACAACGTCTTGAACGTTATACGCCATCATCGGCTCGTTGAACGAAACCCACTCAGCACCATCAACATACTCTTCGCC
CTGCTCTTCTAGCATAGCCTTGAAGTCGTCCTTGTATTCACCTTTCATCTCGCCCAAGCGATAACCCCATGCCTCCAGAG
CGTGAGACCCGAAGCGACGACCTGGTAGTTTCCCGGAACGAAGAAGCCCCATGTCTGTGTCTTTAAGGTTCGCATGAAGT
AAACGCGAGAGTACCAATGTGTCAATACAATTCTCACGTGGTAACTTGAAGTCACGATTGAGTTGCAGCTTTGCGAGTTT
CTCTAAAGCCGGAACGTCATACTTGTGACCGTTATGGAAAACAATAAGCCCACCTCGCTTCACCTCGGCTTCCAGCGCAT
CCAGATACGCCACGAAGTCGCCCGGACGATAACTATGATACTCACCATCACGGTAGTCATAGATAACGCCACAGTGAAAC
TTGGTGACTTTCTCTAAGAGGTTGTTGGCCTCAATGTCACTTACGAGCATAATGCCCTCCTTTGGTTTCGTGCTAAATGA
TAATCATAAAGGCCACCCTTGGGCGACCTTGAGTTTATCACTTCTCGATAATCTCTTGCATACCAGCGCCGAACTCTACC
AGACGCTCACGGGTATCACCGACCACCTTGTCAGCAGCCATAGTCAGGGCACCCATAAGGCGACCGACCTGCTTGTCATC
CAATGTCATTCGTTGAGTGTGTGCTTTCGGAGACTTGTGGTCTTTCCAGCGGTAGACCATCGTGACCTTCTCGCCACGTA
CATTGATGTGTACTCGGCGGGAGAACTGGTCGGCGGTGTCTGGCAGGCGGATGGTGTTTGCGTGAGTGATTGACTTACTC
ATAGTGTTCGCTCCTTACTCAAAGAATTTGCTCATGGACTGTGCTTTTGCTGCAATCGCTGCCGACTTGTGGATGCCACT
AACAGCCGCATCGGATTTCTCACGGGACTGTTTCGCCAACTCAATGGCTCGCTGTGAATCAGCTTTGGCCTTCTTGTCCA
GCTTCTTGGCTTCGATGAAGTACAGTTTGACTACCAGCTTACCTAAAGCGTTAATGAATTTAAACATGGTGTGTCTCCTA
TGGTTTGAGGTTGTTCCCGTTAGTGAGGGTTAATTAGTGGTACATTCCGCCATCACAGTCTGGATGACCGCAGTGGCACT
GGTACTTAGAAGTCTGACTGTCCGTCTTGTTCAGTCCAGCCAGTATCTCCTTCTCCTTCTTCGCCAGTGTAGCTAGACGG
TTCAAGCCACCCGGTTTCTCTGTTGTATTCCATGTATCCGGCAATTCCAGTGTCGCCAGTGAAACGACACTTAAGCAGGC
GAACCAACACCAAGTTAGGCATATCACCTTGCTGGTTACGCTCCAAGGCGATGATAGTATCAGATAACTGACGCAAGGCA
CCGCTACCGCGTAGGTCAGTAATAGAAACAGCGCGTCCTTCTTCATGTGCTTTTCCCTTCTCCGGGTTCTTCAAGTGACA
AATCACTACGAGCACAACACCAGTTGACTTAGCGAACCCTTTTAGCTTAGTCATGAGGCGGTCAATCATCTTACGCTCAT
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CCGATTCCTCAGAGGCAGACACGACGATTGAGATGTGGTCGAGCACTATAACATCACACCCTAAACCTGTTCGCATGTAG
GCCAGCTTCGCTAACAGCCTGTCAGCTTCGGCCTCCGCAAAGGAGTCATAAAGGTGGAATGTATCGTCTCCAAATAGTTC
ATCATACCATTCATCGAAACGTCCGTCCTCTGCGATAGCCTTCTTGACTTCATCAGACTGACGCAGACGAACCTTATTGT
TCAAGCCCATCATGTCCTGAATGGTATCCTCAACGGATTCCTCCAGCATCGCTAGGCCAACACGTTTACCCATTCGCTTG
CCCCAAGCCAGAGCCTGTTGACGAACGAACGTTGACTTACCCATACCGGAACCGGAAGTGACCATAACGACTTCGCCACC
ACGGGCACCCAAGGTTCTATCGTTCAGGCCTTGACAGCCATCGAATAATAAACCTACAGCGTCCTCGGAGGTCATGGCTT
CCTTAACGCGGTCTTTGAGTGACAACGCAGAGACAACACCGTCAGGCACCCAAGGGTTCGCGTTCCAGATCTGCTCCAAG
ATTGCTTTGTCTTCACCCATGATGTGACACTCGTTGGCGTCCTTACACGGTAACACAGCAACACGAACCTTGCCAGCCGG
GAGAACCTGTGCGGCCTCTTCGACTGCCTTACGGCCTGCGTCATCCATGTCGAACATCAAGATAATCTGCTCGAACTGGT
CAAAGTATTCATAGTTAGCGGCGCATGTCTTCTTAGCAGCAGAGGCACCGTGACCCAATGATACTACCGGGTACTTACAG
TCTTGGAGTTCCATCACAGTGAGCGCGTCAATTTCGCCCTCAGTGACCACAATTTTCTTACCGCCAGACCAGAGGTGCTT
CAAGAACAGCGCATCGCTCTTGTGACTTCCGGTGGTCTTAAAGTTCTTGTCCTTATCGCGCACCTTCTGTGACACGATGG
AGCCGTTCTGGTCTCGGTAGTCGGCAACCTGATACATTCGGTTGTCCACTTTCGCCAGCCAGTAGCCAGCCTTTTGGCAT
GTCTCCTTTGAGATGCCACGGGCAGTTAGGTCAGAGTATCGACCGTTGCTGTCGCCGAAATTCCATACGTCATAGCTCAT
AGGCTTGCTGCCTCCTGTACGTCTTCTCGTTGATAACTGCTCAGCTTTCCGTTCATCCCCCGGCGTCCAATTCTCACAGG
CGTAACAGTACGTGTGACCATCGGAGAACAATGAGTTAGCATCAGAAGACCCACAGTTCTCGCACGGGATATGGTAAAGG
AATATACTGTCGTTTTCTTGTTCCATGTGGTTAATCCTTAATCAATAGTGCGAACAAAGGGACAACATTATGTCATCCCT
TTAGTGAGTGTTAATTATTCCTCTGTGTGTTCCTCCGCCTTGATTGGGTCTTTGCACTGACACTGACGTGACGGTACACG
ACTCTTCAACGGCTTATCACAGCGAATACAAATCATCCTCATGGTATCACCCTCGGTCAGATGTAACCAGTTCGTTCTTC
TCCCACCAGCGCTTCAAGTCGAAGGACGGGCAGGCTTTAGGTGCAACGTCATGGTGAGCACGAAGGATTGAGCCCTCATA
CTTCGCCAGCAGCGTGACCAGCAGACTACGCAGCGCTTGCATTTGCGCGGGTGTAAAGTTGGCGTCGAACTTGCCTTTAT
CATCAATACCACCCACTAGGCATACGCCTACGGAGTTGTGGTTGTAACCTTTCACGTGGGAACCTACAGCCAGTTCATCG
CGGCCTGCTTCCACAGTGCCATCACGCTTGATGATGAAGTGATATCCTACGTCTAACCAGCCCTGCTCTTTGTGCCACTG
ACGAATCTCACGAACGCCAATGTTCTGGCTTGGCTTGGTTGCTGAGCAATGCACAAAGATTGCCTCCGTGGTTGCTCGTG
GTTTGAATTGAACTTTAGCCATTTTTCTTTACTCCTTTCTTAGTCTTAAATTTATCGAACGGAACCTCCTTCTTGGGTTC
TTTGAGCCACTCCACCGGAATTAGCTTGTCAGCAAACAGAATGCCATGCTTCTCACACCACTCGGCGTAGCTTGTTGGGC
TACCTTTGTATAGCTTTGAGCGGCTGCTTGAGAAGACCAAGCGAATGTCCAGTTCGGGGTGTTGCTCACGAATCAAAAGG
TGTTTCTTGCGGTCATCGGAATCCCACAGCCCTTTGGTCTCAATGAAGATGCCATTAGGTAGCAGGAAGTCTGGAGTGTA
TAAGTGGTCACTCGCAGGGATGACGTAAGGGATACGCCAAAGTTCATAGTCGAACTTAATTCCCTTACTCTCAAGCTGCT
TTGAGACTTTATCTTCTAGGCCGGAGCGGAAAGCCCCGACCTTGCGTACACCTCGCGCAGCGTATGCGCCAGCCATTAGA
AGTCCTCGTCGTCATCCGGGGTTTCTTCGTGCTCGTCTTCCTGCCACTCCTGCTCATCGCGGGACTGACGGGATTCACTC
GCAGTGTAACCACCATCTTCGACTTCATCAGCCCACTCATCTTCACCGCCACCGCCGAAGGTAGCCAGTTCGACCAGCAT
CACGGACTCCAGTTGCAGCTTGACGCTTGCGCCCACAGCGGTGTTCCACTTGTAAGGCACCAGAGAGTATTTCACTTTCA
GCTTGGAGCCGCCACCGATAATCGGCACTTCCTGAATCTTCTTACCTTTGCTATCGACCACGACCAGATTGATGTGTTTG
GTCTCTTTGGTCTTCTTATCTTGGAAAGACGCATAGCATTTGAACTTGAAGGTAGTAGTACCGTCACCGTTATCGAAGAA
CGGCATGTCGCCCTCGTAAGGTTTCAGTGGTTTCTTACCACGCTGTACCTGCGGCGGGTTAGCTTCGAACTCTTCCACGG
CAGCAGCATAAGCCTCTTCGTGAGTCTTCACGATTTCATCGACCATCGCCTGACAGCGCGGGTCTTTATTGGAAAGAGTC
AGGTCTACCTTATAGACGCCACGGGGGTTGCCGAAGCCACGCTCTTCGTTGCCATAATCAGGCTTACTCAGGTAAGCATA
AGGCTCAGCAGTGCCAAGACCAGAGGTGTAGATTTTCTTCTTGAAACCAGCCATAATGTTTCTCCTTTGTGGTTAATGAT
TGGGTTGTTCCCTTTAGTGAGGGTAATTAGGCTTTCACTTCTGGACGGATGCGGGTCACTACGAACCCAGCGTCCTCATA
ATGTTCAGCCTGTAGCGTTGCCTCTTCGAGAGACCGGGCGAATACCGGAACCTCAAAGGACTCGGTGTTGCCTTCTATCG
TCAGAAGGTATTTCTGTTCTGAGTACATGCAGCGATTTGCACAGGAGTGGTTCTCCATCCCTACGTCCTTCGCGTACTGG
CACCCGTTGTTACACTGGCTCATTTATTGGCCTCCTTAAAGCGCCGCTCCCACAGCGCATACAGTTGTTGGTAGGCGTTG
GCTGCGGCCTCGTCACCAGCCTCAATAGCTTGGTTCCACTTAGCGGCACACCAATCGCAACATTCACGAAGCGTCATAGC
ACAGCCCCTTATGTTTGTCAAACAGTTCCTGATAGAAAGCCGCTTTCTTAAGGTCTTTCTCCATTGTTGCCAGTTCGGAT
TTCTTACCAGCACGCAGACGGTATTTCAGGATGTTCCCTAAGCAGTACCCACGGAACGCCTCGACGGTCATTGACCGGGC
GATAACCTCAATGGCTTCCACATTGTCGAACAGCATGTAGTGGTTCGGATGGGTCACGTCAGACTTGACTGCTGATTTCG
GTGCTTCCACGTTCGGGCCTATTTTAGGTAGCGGGATTAGTACGGATGGATGCACCTCAGTCTCACGAATACCAAACTGA
ACCTTCACTCGACCAGTGTGAGAGTAGCCCTGCACTGTTCCGGTCAGACCCTTGAGAACTGGGTTATCGCCCGAATAACG
AACAGCAGAGTTAACCGGGAAGCGAGCCTCTAAGTCTGGTTTGTTCCAATGATGTTGTAGCATTACAGCACCTCCTTAAT
CCACTTAACGAACAGACGGATGCGAGGCCAGTAAGTGACCACGGCTTCCAGATGTGGGCGCTCTTTGTTCATCGCCTTAA
TGAACTCTCCACGAGTGATCAGTAGGTGAACACGCGGCGACAATGGGACGACCGAGCCAATCAGCGGCAGCTTAGCGTTG
CGCTCAGAGGCCACTGCTGTAGAGCGGTCTTCACGGCGAACCGAAAAGATACCATTTGATGTGTTGAAGTGTAAACGCAT
GATGTTGTCTCCTTAACAATCAGGCCAAATGTTGTCGTCGGCAACCATTAATCCCAGCGTTGCGACGATAGCGAATAGGA
TAAGCCACATGGTGTGTGTCTCCTGTTAGTGAGGGTTAATACCGCTGAACGAAGAAAGGCCCACCCGTGAAGGTGAGCCA
TTGAGTTGGTTACATTTTCTCTTGAGGGTTGTCCTCAGTGCCTCGGAACTTCTCGAAGCTAGGGTGACGCAGGGAGCCGT
CCGGGGTCTCTTCCATATAGTTGACCTGACAGGCCCACCCGTTGTAGAAGTCTTCACCGTGGGCTTTAACGTTGGCTGTG
AACTCGTCCATCAGTGCGCGAGAGATGTTGTTGGCGTCTACTAAACGACCAGTCTCAAGAAGCACACTAAAGCCTATCAC
TTTACCCTCGTTGGCTAACCCTTTGGTTCCCCAATTGACACCCTGAATGATACCATCAGCTTCACACTCAGGCTTTAGCT
TCCACCAGCCAGACTTCTTGCCTCGCTTGTAGATGCCTTGCGGGTCTTTCACAATGAGACCCTCGTGACCTTCGGCACGC
TTCTCTTCGTACAGTTCAGTCAGTGAATCCATATCGTAGACCTCGTAGGTCTCAGCGATAAGCCACTCGATTTCCGGGAA
GTATTCAACCAGAAGGGAGCGCATGGCTTCCACATGATATGGCATCAGGAGGTTCTGCACATCATAGTCCTCGCCAGACT
CAGCAATGTGAATCGGCATGACCGCATACAGGCGCACACTCAGGCGCTTAGGGTCTAACTCAAAGGCTACTTTGGAACCT
TTCAGCGGCTCAACACCACCACGGTCAAACATGAAGTTGTTCTTCTTGAGCCACTTGGTACGCAGCAGGCCAGACCCCGT
GTTGAAGTCTACGCCTTTGACCATCAGTTCACCATCCAGCATGAAGCCATCAGGGAAAATGCAGCGGTCATCATTCATCA
GTTGTTGCCAGCGCTTATCGAAACCGTTCAGATGTTCCAGCGCCGGGATGAACTTGGAGACGCGAGACAACCATGCGGCC
TCAGCCACGTTGTCAACCACAATGTTTCCACGAACACCGTCATATTTACAATCCGCTATCAGGTAGCCGGAAGTCTCCAG
CGCTTTACGCACGGCAGACTCAACAAAGGATACAGCTTTATATGGCGCGGTCTTGAAAATGTTCATACGAATCTCCTGTT
AATATTTCGCTTAATCTTATGGATGGTTGTTGGGTGGACGCCCCACTCAGCCGCTATCACAGTGGAAGAGCGAGGGTCTT
TGCGGATGCCCTCAATGGCATCGTTCGGAATCTTAATGGCGTGGTGTCTACCCTTTATCGCCATGTCTTTCAGGTTATCG
GCCTGCGTTCCCTTGGTCAAATGCTCAGGGTTCACACACCACCTGTTGTCGCACGAGTGAAGGACTGTATCTTTATTGTC
CAGTTCACCGATAAACAGCTTGTAAGCTGCTCGATGTGCGTATTGTGTTTTACCTTCGAGGCGAAACTGTCCGTAACCGT
TAGGCTGGATTCGACCAGTCCAACGTAGACAGTCACCGCAAGGTTCAGTCTTTGCGTTGAACCGTTCGATGTTTCTCATT
TCGTTTCTCCTGTTAGTGAGGGTTATTACTTCCAGTGTTTCAAATCGCTGTGAACCTTACGGAGCCATGCAGTCTGCGCG
TTGATTTGCACATCGCTGTCGCTGTGCTCGAAGGTTCTGGATGCAACCAAATGCCCTGAGCGTGTGAACACACGTAGAGC
CTCACCGGATGACCTGCACATCTTCGCTGGGTTTTCATAGCTGAATGACTCCACCTTCACGGTCACGTCATGGTCTTCCT
GTAGACGCGCTACCGCATCTTTGTAATCGTGCAGGTTGCCGCTATAGATACGTCCCATCATTAGTTCCACTCCCGTTTCT
GTGAGTTACCGCGCTGTTGCTTGTGGCGTTTCTTCATGCGGTCACGGCGCTCTTGCCACTGTTCGCCATGCTCGTTGACC
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ACTGAATCGCGCTTGGTAAATTTCTCAAAGTTGGTACGCATAGTATCTTACCTCATGTTGATGTGTATTGAAAGTTAATC
ACAAAGGCCACCGTTGTTGATGACCTTAAGTTTAACTCTCCCGTTAGTGAGGGTTAACTGTATGTCCGTTCGATACGACC
ACACGTTGAACCTTTAGGGTAGTAGAAGGATTTCGTTTCGTTGTCCTCAGTGGTCTGGAAGATGACCATCCCGGAGGACG
TTGAGTAACATTCCAACTTCGTGACCACCTTGCCGCACGGCCCTAAGCCTAACTTAAATTCAGTCTTGCGGAGGTCATCA
CTACCGGGCATCCAAGCGTAGAACTTAACGGAAGTCAAGCGGTTTAACTTAAAGATGTTCTTAAGGAAAGTCTTAATGTT
AATCATAAATTTAATCTCTTAGTACCTAAAGTGTCTTAAAGTGGGAGACCTTAAGTAGTCTCCCGTTAGTGAGGGTTAAT
GCTAAGTGCTTGTTATGCAAAGGCAAAGTCAGACTTGAGAATGTCTTGCAGGTTCAGGTTCCCTTTCTTCGGAAGCGGAG
GCATCTTGTCCAGTTGGGTCTCGTGCAATTGGTCTGCAAACTGGTCATAGAAGTCTGCCAGCACATCGTTGTTCTCGTAG
GTGAGAACCATCGTTTCACGCACAGCCTTAAAGAGCTTACCAGCGTCTGCCGGAATAGTCCCAAAGCTGTCATGGATGAG
CGCAAAGGACTCAATGCCATACTTCTCGTGAGCATAAACTACTGTCATGCGGAGGTGGCTACCGTCCTGTGAGTGGACAA
AGTTAGGAGCGATGCCAGACTCCTGCTTGTGTGCGTCAATGCCTGAATCCTTGAGGGTATTAATCGTCGGTTGCAGACGG
AATTGCCCTAAGAAAATCATATCGAGACGCTTCTGGAGTGGCTTGCGGTATTCCTGCCAGACCGGGAAGCCGTCCGGCGT
AGTCCAGTGAACCGCGCAACGGTGGCGCAGAATCTCCTTGGTCTTCTTGTCCTTGACCTCAGCAGCCAGCAGCTTAGCGG
CAGACTTGAGCCAGTTCATCGCCTCAACCGCTGCGACTACGGTCACACTCACCGCGTCCCAAATCAGCTTAGCCATATAG
CCAGCCGCTTGGTTAGGTTGGGTGAACATCAAGCCCTTACCGCTGTCAATCGCAGGCTGAATGGTGTCATCCAGTACCTG
TTGACGAAAGCCAAACTCCTTAGAACCGTAAGCCAGCGTCATGACCGAACGTTTAGTTACGCTACGGGTTACACCATATG
CCAGCCACTGTTGCGCCAGCGTTGAGGTTCCCAGCTTGAGCTTCTCTGAGATTTCCCCTGTGTCCTTGTCGGTCACGGTA
ATCATCTCGTTAGGTGTGCCGTTGATTGCATCCTGTTTGAGAATCTCGTTTACTTTCTGTGCAACGATGCCGTAAATGTC
CTGCACGGTTTCGCTTGGCAGAAGGTTAACCGCACGACCGCCTACCTCATCGCGTAGCATCGCGGAGAAGTGCTGGATAC
CAGAGCAAGACCCATCGAACGCCAGCGGCAGAGAGCAATTGTAGCTCAGACCGTGGTGCGCAACTCCTGCATACTCGAAG
CAGAACGCGAGGAAACAGAAAGGTGAATCCTGCTCGGCCCACCAAGTGTTATTGATTGGGTCTTTAGCGCAAGCCAGAAT
GTCGTCTACGTGCTTCTCAATGAACGCGATGCGCTCAGGGAAAGGAACCTTATCGACACCCGCACAGTTCGCACCGTGGA
TTTTCAGCCAGTAGAACCCTTCCTCACCGATTGGCTTGCCTTTAGCGAGGGTTAGGAGACCCTTGGTCATGTCGTTGCCT
TGCGGGTTGAACATCGGCACAGCGTACACACGACCGCGCCAGTCCATGTTGTAAGGGAACCAGATTGCTTTCTTGTTTGC
GAACTTGTTGGCCTGCTCCAGCATGAACTCTAAGCTGATACGGCGAGACACTCGTGCCTTGTCCAAGCGGTAGATACCAG
CGGCGGCTTTCTTCCACTCCTTGAGTGCTGCCTCGTTGGTGTCAATGTCGTCCGGCTTAGGCGGTAACTCTTGGCGCTCC
AGAGATGGAATGTCTGCGACCGGGCAATTCTTCCAGTTCACAATCTCATTGACAACCGCAAGAACTTTCTTGTTGATTTT
CCATGCGGTGTTCTGTGCGATGTTGACCGCCTTGTAAACTTCTGGCATGTAAACATCCTCATAGCGCATCAGTCCCTTCT
TAGAGTGAGTGCGAACGAGTGCCAAAGGTCTGCGACCGTTAGCCCAATAGCCGCCACCTGTGATTGATACCCAAGGTTTC
GGCGGTACGACACACGGTTGGAACATCGGAGAGATGCCAGCCAGTGCTCCCGCACGCTTCGCTAACACATCGACGTACTC
TTGGGCCAGTTGCAGTGCCTCATGGTCAGAGCCTGCGTTACCTGCGTTGTGGCGCTGTAATTCCACCAGACCCGTGGATT
CAATCAGCATTTCAATCAGGCGAATCCCTACGTGCATCGTGGTTTCCTTGTCCCAGCTAGACCACGCCTCACCTCCCAGC
AGCCCGCGACCAATCATGTCTGCCTCAACCACCTGCATAAAGGCTTTCTTGTAGACTTGCCCGTGGCGCTTGTTGAGTTG
TTCCTCAACGTGCTTCTTGAAGTGCTTCGCTTCGAGGTCACGGATACGCCCGAAACGTGCCTCATCCTCAATGGCCTTCC
CCAGCATACCAGCAGCGGCCTGAATGGTTGTCATGTTCGTGCTGGTCAGTGATGCAAGGATAACTTTCAGGGTGATAAAC
GCGGAGGCCTCCGGCTTGAGTAACTGGAGCGGTGCGTATGCGCTAGGCTTGCGGCCTTTCTTCGATGCGTACTCTTCGAG
CCACTCAACGATGCGTGCGGTTAACTTAGGGAGAAGCGTAGCGAGTAATGGCTTAGCGGCTGCGTTGTCTGCAATCTCAC
CAGCTTTCGCTTGACGCTCAAGCATCTTGAGGAAGCGGCGCTCACCTAGCTCATAGGACTCATGCTCTAAGGCCAGTTGT
TCACGGGCCAGTGCGCTACCGTAGTGGTCTGCCAGCGTGTTGAACGGGATAGCAGCCAGTTCGATTTCGGAGAAGTCATT
CTTTTCGATGTTTTCGATGATGTTCATTGTTTGCCTCATTGTGTGTAGCCTCATTGTGTGTAGTGTTAGTGGATATCATA
AAGGGCACCTTGCGATACCCTTGAGTTATCCGCTATTCGTGCACTCAAGAGCTATTATCCAGATTGTTAAAGAACTTTAG
GCTACAGTTTCGTCGAGCCGAGGCTATTTCAGTGTTAGCCGTCACTTGCGTTATAAGTGCGACAAGCTCTTTATTATCGT
GGTCGCTTGTGCTTTCGCCATCTATCCACTATGTCGCGTTTTTACACCTACGACACTCGGTGTCTTTCATGTGGTACATC
GTACCGTGCTTACTTCATGTTGTCAACCATTTTGTTTCGCTTTATGTGCCGTGGTGCGCTTAAGTCACCTAGAAGACACC
GAAGCGGTGGTTAACGTTATGTTGTGCATCTTACTGCGTTTACTTCATGTTGTCAATGCCTGTTTTTCGTATGACTTATC
AGGCTGTCTACTTATCCGGTTGACTCCGGTATCTCAGGGAGTGGCTTTAAGGCCGTTGTCCCGTTGACGAGATGAATAAT
AGCCTTAAGGGTTACTTAAAGTCAACCATTAATTTAAATCTTTTATTAAATCCCTTATTCCCTCTTTAAGTATCCCTTAT
TCCCTTTAGTGAGGGTGATTGAATTGACTACAGATAACTACAAGGCACCGCTACAGGTTAACAATGGGTCTTATCGGTCT
GGTTGTCTTTAAGATAGCGGCACTCTTTAGGTGATGGCTTTAGGTGATGGCTTTAGGTCTGGTCTTTAGGGTTTACTTTA
TGAGGCTAACAGATAGGGACACATAGAGATGTACTATCGAACTGGTACACTAGGACACTCTTTAAGTCTCCAATAGTCAC
CCATCACTTTAGGTATTGACTTTAGGCAACACTTTAGGCTATCCTATAGGCCACTTGAGGAAATACCCAAGGTTAACCGA
AGGTTAAACCAGAGGGGTAGGGCTGGCTTTAGGTGGCTTTAGGAGGGCTATGGGGGGTACTTTGGGTTCTTGAACTGTGA
GATACCCATTCAGATTTTTGTGGTAAATTCTTAAAGGGTCTCTTTAGGCAACCACTTTAGGTAGGGCCACACCATAGGTG
AGACCATAGGCGCATCCCGAAGGGATAGCTAGGAGACACTTAAAGACCCTGTAAGACCATTACGAACTACAGGGCATCTT
TAGGTATAACCTTTAGGGTTGACTCTACAGGGATGAGTTGGTGTAGTGAAACTATACCTACGAATCCCTCAGAGCCGCTT
GTCGGTCATCAACAATAATTTAATCCCCACAAGAGAGTATAGAGCAAAAGGCCACTTCCAGTTGACCGAGGTGGTCAGTA
AGACCTGCGTACCCAAGGGTAGCAGTAAGTACCAGAAGAAATCGCCAAGTGACTCTATGACGCAGCAGGGCAATCAGCAA
GTGTAACATTGAGCCACCTCCTTTCAGTTGCTCTAAGGTAGGTGATTATACAATGATAATTATCACCAATCACAGAGGTA
GACTTAAAGTGCATAAAGGGTCATTGCATAACCTGAATGACTAACCTATATAGTAGCTTTAAGTCCCCTCTCTCCCTTTA
GTGAGGGTTAATTCAAACTCATTGATTCTTAAGGAATTTCTTAAAGTGACCATCCGTGGTCTAATTGAATCCTTATGCGC
TCAACATGCATAACTACCAGTCAATGAACCTGTTGCTATTCACATCGTCATCCTCCCAATAGAGTTCCATACCGTCAACC
ATAGAGGTAACTACATGACCAGCCGAATGGATTGGGTGCTCCATGTGTTCCTCTAAGAACGCCTCAAGCACCTCAGCCTC
CACCTTCACGGCGTCCAGTTCCATCGTAGAGCGTAAAAACTCCACACCCAATGCTAACGCATCAAGTCGGTCGTCATGTG
CCACAGCGCCCTTCTCACGGGCCATGCGGGTCAACTGGTAGAACAGTGAATAGCGAACATCATGCTTGCCATCAGCGTCA
CGGGCAGTCTGGTAGTCCTCACGAATCACCTCGTCACGAATCACAAGGCGGTGCGTAGAGAGTACAGGCTCCAGCGTATC
ACAAATGCGTAGTTCCTTCATACCGCGAGCACGAATCTCTTCAAGTTGCGCTGCATGGTGTTTCAGGAGCACAGGGCTGA
ATACCTTACCAAACATACCATCCCCGAAGTTACTCTCGAAGACCACTGTCTGAACCTTCCACTGCTTCGCTTTCTTAGCG
AGGGACTCAAGGGTCTTATCGGAATAACCATCGCGGAACCCGCCAGCTTCCATCAGATAGATGTAGCCATTCAGGGTGAA
CAACACTGCATAACCTGTCTCATCCTTACCGCGACCACTTGGGTCAATCACGAGGATGCGTTGTTGGTACTGTCCAGTGT
TCTGGCTGCACGAATGATAGCTATGAATATCATCACCCTTAAGGCCCACGTTAGGAAGCTCTTCATTGCGATTCTGACGG
TTCGGAAGCCACTGGTAATGCATTGGGGCTTTCTCGAAGTCCAGACCGCACACGATAGCGTCACGGAGGCGTAAGGGGTA
CTTCTCGGCATCACTCAGGTTCGGGTTGAGCATGAACTGCAAAGTGAAGCCAGCCTTACCGTATTCCAACTCACGCTCAC
GCAGGTCTTCCATATCGAAGCGAACGGGGTCAGTCGGTTGACCTTGGAGCATCTCGAACCCATCGTTGAACTCTTCGCGG
AGCATCGGGGCCAGACGGTCGCCATAGTACAAGTCTTCCTCACGGCTACGCGGATAGAGCGCAGGCCAGATGATTGTGGT
GTACCCACGGTTATCTTCGAGTTCCTTGTACAAGGTCATTTCGGTTTGAGGCGTACCAAGGTAGATAACGCGAGAAGTCG
GCAGCGGTTTCAGAAGCGCAGCAAATTCCTGCACCAGAGTCCACAGCTTCTCACGGGCACCTTGAGTTGCGGAGTTAGAC
GGAATCTCAACGTCATCCGCTATGATGATATCAGCACGGCTACCAGTCAACTGACCAGTGATACCCACCGACTTCACAGA
CGGAGAGTGGTCAGGCTTGGCAGGGCCAACATCGAAACTAATCACAGAGTCACGCTGACCGGGGCGAGGCTTTAGCTCAG
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CCAAGAATGGTAGCAGGTCAATGATGTTCTTGATGAAGATGGAGTTAGCGTCCGCACGTTCTTTGGATGCAGAGACAATC
AGTATCTTCAACTGAGGGTCACGCCATAACGTCCACACAACGAACGCACAGGTGATGAAGGACTTACCGATACCACGGAA
AGCCTGTAGGATAAACTTCTTGTTGTCTCCGTTAGCTAGACACCGGGCCATATCAATCTGACACTTAGTCGGTGGCGGGA
GAGCCAAAGCCTTCCACAATACGAACAGGAAGGCCACGAAGTCACCCTTAAGTTGCGCGATGATTAGCGCATTACGGTTT
GCTTGGGTGTCGCTCATTCTGCATCTCCTTAATAGTACGCTGGAGCGCCCTTACGTGAGCATCAGCAGCTTGGGTTATTC
CGATAATACGCTTAGCATCTGACTCGTGTAGTTCGGCTCGACCATTAAACTCGCATCTACCGTTATCTTCTGGTAGTCCT
GTAAGGGTTTTGATGCGGACTGACAGCCGCTTATTATTACTACGCAGGTCATTAAGCATCCTATCAGTGCTGCCTTCAAT
GGCTGCAATCTCTTCTTGGTACTCACGGGATACCCGACTGACCTCTGCCTGAGTTGCTGCGGTTGCTTTTGTTTTCGCAA
TGTATTCATTTTGGATTACCTCCTTCCAGTTTGCTCTCTCATGGGTTGACCCTAAGTGCCAGCCACCCATAAAGAGTGTC
CCGGCGAGTACCCAAGGGAGTGCGCTGCGTAAAAGTTTTAGCATAACACCTCCCATCAATTTTCAGATTTCACGTAGATG
CACCAAATAACATCCATAAAGGCTCTCCGAGTGGAGAACCTTGAGTATGTCACTTACTGTAGCGTGATAGTTTCATCGTC
AGTCAGACCATTAGGGCCGACCACTTTGTTGTAGTCTTCCAGACCAGCCGCGAGACCTCCAAGGATATTCTCGTCCGGTG
TCAGCTTACTGATTTGGAACTTATGGCGGTCTAACAGTTTGCCGATTGCGTTGTAAAGCTGCGGCGTTCGGCGTTCCTCG
CTCTGGAGGTCAGCAAGCATACGCTGTGCCATCTCAGTGTCTAGCATCTCCAGCAGCTTGATTAAAGTCTTGTCGCTCAT
AGGTTACTCCTTATTTGCACGTTTCCAGTCAATCATCTTATCGACTACCTTGGCACCAATCTGAACCACTGTGTAGGCGA
TAGCTGCAACGTAGAACCATTCGTTTAACGATAGTCCCCAAAAGAGTCGGGCCGCCCCATCAGCGACCCCTGTGCCAACA
ATAGGCGCAGCCTTAACGACCTCATTGTTGAAGTCGAAGGATAACATTTAACACCTCCTTAGTCTGTCATAAGTTTAGAT
TCAAGCTCCTGAACGCGAGCGTCTAGGTTCTTAACAAGTAACATCAGTCCACCAATAATCTGGTTCGGGTCAGGGGACTG
AATTCCATCTGACATTACGTCCACAGCCTCTGGCCACAAGCGTATTAAATCCTGTGTAATGAAGCCAGCCCGTGAACGCT
TACCTTCAATGGTGTTTGTCCTACCCCTGTTATCTGTATAGGATGCGTCCTTATATTTGTAGGACACAGGGATGTACGAC
CGAATGATGTTCAACATGTCGTCAGCAGAGCGAACAACCTTAATGTCTTCTTTCAGCCTTCTGTCCGACTTGAACCAGCG
GAACCCAACGGCTGTACCATCAACCCTACCTTCAAGATAATCCCCGCCCCTTGCGGTGAATAACTGAACACCTCCGGGTG
GCTTGGCGAACAATGAGTTGTTATTTAGTCCGCTCCATAAGTTACCCCACTGCGCCCAGATGCCACCAGTTAGATTACCG
TTACCTTCAAACATCGTACTTCCCATTCCTGCGTAGAGGTTCTGACCAACGATATTGTTGTTCTCCTCAATTCGGGCACC
TGAACGAACCTGTAGGTGGCTTGCGTAGATAACACCGCCTCCGGTAATATCAACTCTACCAGTCTCTACTGAGTTCTCAG
CATTGACTGTGCGGAACACGAATCCGCCCGAACCAGCACCACGGTTGGTGATAAAGTTTGACTCACCGCTACCACCCTCG
TTCCATCCAATATGTAGACCCTGCCGTTGTCCCACATGTTGTGGATTGGTGTCAATGTGGAGTCGGGACAGCTTATTATA
AACGTTGGGTGATAGTGTTTGATTAATGCCTCCATGAGCATATGTGACGCCAGCTACGGCGATGTTTCGCTGAGAGTACA
TATCCCGCTTTGCGGTAATATCCCTTTCAACAATCAAGTCCTCTCCAACAAGCGCACCTTTCTGGATACTCGCCGCACCT
GTGGAGACTAAACCACCGCCTGTGATATTGCCGGGACTATTAATGTTTCCATTCATGGTTACATGGATGCCATCAACACT
ATCAATCGCAGCCGCGAAGTCGTTCATATTGCCCAACTTACTTGCTTCCTCAATGGCTCGTTCCTCAGAAGCCTTGGCTT
TGGCCTCAGAGGACTTAGCGTTGGCCTCAGAGTTCTTCGCGTTACTTTCGGAATCCTTCGCATTGGCCTCAGAAGTTTTT
GCCCTGTCGGCCGCATCTTTAGCCTCATTCCGGTATGACATGGAGTGAAGCGCGTAGGTTCGTGATGATTCTAGATTTGG
CTCCACAGCGGTTTCCTTAACGGCCCACTGTTTTGATAATTCGGCGGAGCCAGCAGAAGAGCTTGCAGAGCTTGCAGATG
CGTTCGCAGAGTTGTTCGCATCGTTTGCACGAGCGGTCGCACGGTCAGCTTCCTGTTTCGCTCGATTCGCAGAGTTCAAC
GCAGAGTCGTTCCACCGTTGGATTTGACCTAGATTGATTGCGTCACCTACATCTTGTGCATCCGCAACGTTCACAATACG
ACGACCACGAGCATCCAAGTTCCCATCATTGTTAACGCCAATTGTATCAGCGGTAAGGTCACGGGCTTCCTCAGCAACGT
GAAGTGTCTGAACCTGAGATATGTTCAAATCATATGCCCGCAGGATTGAGCCGTCGGTAAAGTCAACCAGACGATCTGTA
GCGGAGGTGAATCGACGGATTTCAATCAAAGTATAACCGTCCGCTGGCCCCAATGCTCTCGTTGTGGAGATTGTGGTCTT
AGTCGCAAAACGATAGTCTTGATTCAAGATGAGTTCCTTTCGGTCAACACCGATAAGGGTCACTCTGACGAACTTACGCG
CCAGATACTCGAACGGAATATTAAAGTCCGTAGTGGAGCCATCCAGCGGGTAAGTCATCACGGTCTTAATATTTGTAGCC
ATGTGACCTCCTTTGTAAATTAGCATTAAGAGAAGAGGCCAGAATGTGACCTCTCTCCCTTTAGTGAGGGTTTATTGTTT
CTTCGGCGTCTCCTTTATACGGATACCGTTGGCCTCGTAGATTTTCATAATGAGTTGCTGCGATAGCGGGTCATTAGGAA
TCAACTCACGAGAGGTGTTGAAGAGTCCTGTACGGAACTCCAGAGCGGTAGCCTTGTTTGGAGAAGACAGCAGGGAAGCG
GCGTTAATAGCTGTTGCACCCACAGAACCCACAAAACCTAAACCCGGAACCTGCTCACCAACCGCACCTGCGATAGATGA
AGCCACCTGTCTACCTGTCAGTGCCTTGTTAGGGTCTCGCTTCTCGGACTCTTTAGGGAGTACCGTAGAGCGGGTGTACT
TATAGGTATCGCTACCAACCATCCCAGCGAACATATCGTAGATACTCAATGGTGAGCCTAAGTGTGAACTACGAGAGATT
GACGCATGAGCAATCATCTTAGGGTCAAGGGCGTTCTTAAGGTACTCCTTACGTTTGTGCTCCTGTAGGCTTGCGGCCTT
AAGGTGCGCCTGCGCAACGTAGTAACCACCAGCTAGACCCAAAGAGATGATATGAGTCAACGCTTGGTCTAACGCACGGT
TGTTCTTCGTTGCCTCGTAGAAGCTACGGACGAACCGGGAGTTAAGGGACTTGATGACGAAGTTCTTAAACTGCATCACC
ATCTTCACCCCTGCACCGAACGCTTTGGAGTCCTGTGAGGAAACCTTGTGAGGGCGCAGTATAGTCTCATCCGCCACCTT
GTCGGCCAGTCTCCACAAGTCCATTGAACGTGGGTCGTTAGCGAAAGCCTGTTTGTCACGAATGGTGAACTTACCGTCTT
CTCCACGAGTCGCATAGTCTCTGAACAACTGCTTGATTCCATTCCACTGCTCAGGGCTGATAGAGGCAGACTTAAGGTAG
TTTGCCTTACCGAACTTAGAGGCTTTCCCAGCAAGGGCCGCTCCAGCCACATCCCCAAGCACACCCTGACGGGCAGCATC
AAGAATGTAGTTTGATGTTCCGTTTAGGAGCATTGTCCAAGGAGAGCGTGCAGCCAACTCTTGAGTACCGAAACGAATCG
TACCGACCACATTGGCAACCGCAGCGCTGGTGTCCGTAGACTCCCTAAGTCGGCGCACGTGGTCTTCACGTCCCGGACGG
ATTAGTTGGTCTAGTTCCTTACCGAACACCATCCCGTGTATCTCCTTAATCTCAGAGGCACGAAGCGGTTTACCACGGTT
GACCCAATCGTTAATCATAGGGATGCCATGAGTTATCGCAGAGACGTTACCTTTCGCCAGCATACCAGCGATTTCAGTAA
CGTTCTGTGCGCCCATATAGGCGTTCTTAGCAAAGAACGTGAGGTCATTGACGGAGCGCAGGGCTGTACCCCAAGCGCCT
TCCGGGTTCCTACGAGCACGACCAGTTAGAATCTTCACGGTGTCCTTGAGGGCTTCCACTTCACCTTTCAATGTGCCGTT
GCCCTCTGACTGCTTATCCAGCGCCATGATTTCATCTTTCAGGTCTTTGGTAGTCTTACCGGAACCACCCATGATTGCAA
CATCACCATCTACTCGTCGGTCGTATGCAGGCAGAATTTCAGCCATGTCATAGGTACGCAGGTCATTCACAGAGAACGTG
TTACCATCAGGGAGAGTCACCGCCATGTCACTGTCGAACATGTTACGGGCTTCCAAGAAGTTGTTGTTCTCGATACCCAC
CAGACCCTCAATGTTATCCTCAATGACAGAGGAGGCAGAGAACTGGTCGGTGTGTGAAATACCATACGCCTTATCCATCG
CGTGCTTCTGCACCATCTCAGGCGTAACTTCCTGCACGGATTTGAGACCGTTAAGTTCCATCAGGTACTCATCGACCCTC
GCCTTGACTTCTGGACGAGCACGATAAGACGTCAACCATGACTCCGCGATTGCTCGCTGCAAGCCATCATTACCGTAACG
TTTAACCATCTCAATCTTGATAGCGCGGTCGTACACGTTTGGCACGTAGGTTCCCTTGTGGCGTGAGCCGGGGAAGATAC
TGACCGCCTTGGTGTTGCCGAAGATTGACGGGTTCTCCATGATTTCACGTTTGAGGTCAAAGTGCTGCTTGAGGATGTTC
ATCACGTTCCGCTCACCCTTTGTCAGGTTTGCTTGAAGCTCAGGTCGCTCAATCGCCAAGGCTGCACGCTTGTAGATTTC
CTGTCGGATTTCCTTACGGCTCATTGTGGCCCCACCTGTGGAGAACTCAGGGTCTTTCATTGCAGTACGCACAGCATCAT
AAAGCTGATTGTAGGTGCGCTGATTGTTCGCGTGGAGCCGCTCCTTAATGTCAGAAGCAGTCGCACCGAACTTACCATTA
GAGCCTGATTCCATCCCTGTTGGAGAACGCACAAGGTCACTCGCAATGGAGCGAACAGTCGGGTTCTCAGAGCGGAGAGT
CTTCAAGCCAATCTCAGTGAAACCACCCAAAGAGATACCACGCGCGGCACGCTCAGGGTTGACCGCCTCGAACTCGCTAA
GAGTCTGAGGGTTCAGTGGGTTGGTGTCGCTCAGGATTTGACCTTGAGGCAACACAACGGCACCCGGCTCGGTCTCTAGA
GGTGAATACTCAACGCCAGCGTGCTCACGGTCGAACACACGGTTCTCGCTAGGCATACGGGTCAGGTCTTCGCCACCAGC
GTTCAGAGCGGTCTCACGGGCTTCCAAGCGGTGTGCCATAGGAGCGAAGTCATTAACAACCTCAGTACCACGGGAACGGC
GAATACCAGCGGCGATAGCGTCACTGATTGCACTCATCCCGGCACCGAACATCAGACCGCCTAAAGCAGCATCAGCGTAG
TGTGCTTCACCACCAGCTATTGATGTACGGATACCCTCAGATGCAATCGCTAATCCAGCGCTTTGAGTACCAACGACGAA
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CGCCTTGTTAACCACCTTGAGACCCTTCCCGGCTACGCCCACTAGCGGAACGTAACTCAGCGGGTCTACACCAGCGCCGA
CGATACCAGCAGTAAGTTTGGCCCCAACACCAGCATCGGCAGACCGCGCATCCATCTCATAGTTGTCATTCGCCATCTTA
ATGAGGGCGTCCAGATTCTCAGGAGAGCCTCCAGTGACTACGTTGATATACGCTGGGTTCTTCACTTCCTTACGGATTCG
CTCTAGCTCTTCTGGCGTCCAAGTGTGACTATTCCAACGTGTAGGCGTGATGGTGTCCTTGAACAAATCAAAACCATCGT
CGCTACGGGCTGCACGGAAAGCAACTCCAAGTACAGAGTTGTGAAGCTCCGCACTTGTTGCATCACCAATTCCGAAGAAG
GTCGAACGTGCGTTAAACTCGTCCAGCGTTGTTCCAGTCTTTTCCCAAAAGTCCTTAGCATAAGGCACGTTAGGTGCTTT
CTGCTCCTTACCCTCCACTTTGAATCCAGTTGACTCCGGCAGGTCAGTACCTACCGTCTGCTTCTTCCCGATTCCAGCAA
ATGCATCCCCAGATGGAATGCCCTTAGCCTTTGGGGTGATACCGCCGAACGCCTCCAAGTCCCCCTTGCGAGGACTGTTA
GCTACGTCCATCAGGTTGCGCATATAGTTACGACCTTCCTCAGAGATTGAGGCCCAATCACCTTTGTCGTAGGCCTGCAT
CTGAGGGGCACCATTTCTGCCCTCGCCTTGGTTGTACGCTAGGGCTGCCTTAAGCTCATCCCCATCGTATTTACGAATGA
GGTCACTCAGGTGACGAGCGGCTGCATCCACAGCCAACTCCGGGTTGTAACGGTCATCATCGTCTGCATCAGTGACCTTG
AGTCCCAGCGCAGTGGCTGTACCCTTGGTGAACTGCATGAGACCCTTCGGGCCAGTTGGAGATTTGGCCTTTGGATTGAA
GCTGGATTCGTTGAATGCCAATTTACGAAGCAGGTCATAGGAGACCCCATGTTTGTCTGCCGCTTTTTGAAATAACCCGT
CGAACTCGCTAGGTTTGTTCTTATCGTAGCTCATGGAGCCTCCTTATCACTGTTAGTCTTCTTTACGTCCATAGATGTAC
TTCGGAGTCTTCTTCCGTTTCTCTTGGACACGTTTACGCGCTTCTTCACGCGCCTGTGGTACACGGCTGATTGGGGCACG
CTTGTTGGCCTCTTTGAGGGCTTTCTCTCGTGCTGCCTCGGCCTGCTCCTGTGCGGTGCGCTGGTATTCGCGTTTGAGTA
ACTCTTGGTCGAACCGAGTGCGAACCTGCCCGGTTGTGTCCATCAGGTAGATTGCATCCCCCTGCTGGTACACCGTCAGT
TGCTTGTTGGTAATCCAAGGGTTAGCCTCTGTGATTCTCTTAATGGCTTCGTCCAGAATGTTCTTCCCCTGTTCCCACGA
CTTAGGGTCATCCGAAACAGTCAGGATGTTCTTCGGCAGGACACCATAGGTATCACCCTCAACATCACTACTGGAGAACG
TAGTCGTTGAATCAGAGAGGAACTTTGCGACCTGTTCAGTCGCCATGTCAGGGTTCCCTGTCCGGTACTTCACGGAATCA
TAAATCTTCCGGGCATACCCTTGGACACTCGAAGGCATGTACTTGATTTGAGGATTCGTTGAATCGTTCATCATAGCAGC
CCACGCTCGGTCATCCTCAAACTGCATCTCCTTGGTCTTCTGTGCGCGGGCCTTATCAGCGTCGATAAGAACCTGCGTGT
CGATGCCTTGGTTATCCAACATGTCCATCGTCAGGAACAACTCGGCCTTGTCAGGATACAGAGAGGCAATCAGGTCAGGG
TCAGTGTTGCGGATGCGACGAAGGTTGTCCATCGCTGGTGTGCTCTCAGGCATCTTACCGTTAATCACCGCAGCCTGCCA
TTCGTTTCCAGCATCAGTAATCATCTCACCAAACGCTGCACGGAAAGCACCCTCCTTGGAGTCTGCCCGTAGGTAGTCCA
ATTTCAGTTTGTCTTTCTGTTCTGGCGTTAAGTCCATCGCTTCGATTTCCGCTAACTTCTGGTTCGCGTAGTTGACCATA
TCGCTATGTGTAAACTCACCAGTGTTCTCGTTGGTCGGCATGTCCTTATAGTTGGTCGAGACGTATTCACCGTTGAGGCG
CTTCTGGAACTGCTTGTCGATGACCAAAGATTTATTCAGGGTCTTCTGTTGCTTGTCCATCAGCTTGGCTGTCTCAGCCT
GTTCCTGCTTGAAGCGTGTGCGCATCTGTTCCTGTGCGGAAATCAACCACTCGCGCTCAGGAGTCATCTCTTCACCAGGC
TGAATCTTATCAAGTTCGGCCTTGATACCTTGAAGAGTCTCCCAACCCTTACCAGTGTCCGCTTGGTTAAGCGCTGAGTT
AATATCCAGTCGGAACTTCTCGGTTAACTTCGCGTTGTTCTGGAATTGAGTGTGCTGTGCCTTAATCATCATGGCCTGCC
ACTGTTCATCACCCATCAGTTCACGATAGGTAGTCGTAGCGCCATTTAGAGTCACCTTGCGGTTCTCAATGTTCTGCAAG
AAGGCGGCACCACCCGGACGCTGTAGCACGTCATTCAGGGACGAAGAGATAACCTGTTGAGCCTGATTGTCGGTCATCCC
TGTCACCAAGGAGTTGTCGATGTAGTTCTGGAAGAACTCACCGGACTCAGGACGAGACAGTAGGTCAGGGTCAGACAGGA
CACCATTGAGTTCAACCTTCGAGTTCAGGATTGCGCCCTTCTGCGCTTGGTCACTCAGGAAGGTATCATGTGCGCCATAC
AGAGCAATGTTACGCTCGGTGATATTCGCGTTGAAACCCTTCTGGTATTCCTCGTCCATCTCATTGATGCCGAACTGCTC
AGCGAACGACTTCGAGTGCTCCTGTAGGCGTGAGTGACGATACTGCTCCATCTCTTCACGAGTACGGAAGCGACCCTCTT
TGATGGCCTGTTGAACCTCATCGTCAACGAGGAACGCAGCGTTACGCCCTGTCTTGAACTTCAAGGCCTGCATTGCGTAT
GGGTCATCCTGATACAGCAGTGTACCATTCTGGATAGCCTGTCGGCGCTGCTCAGGGGTCAGCTTACGGATAATCTCGTT
GGAGCGCTCATCGGCTCGTTGCTTATCACGTTCATCTTTCGCCATGTACATATCGGCACCAGCCTTAGCGAATCGACCAA
TGGAGTCCAGAAGACTCGCTCTTGGTTGTTCAGCCTGAATGGTTGCTGCCCGGTAGTCCATACCTTTGACGCCCCGGAGT
CGTTCCATACCGGGAGTCGCCATGTTGCCTAAAACACTATTTAGTTTACTAGCCATTATTACCTCCCGGTCTTGGTTCCT
TTGGCGGCACTGATAGGTGCTGCTTGGTTTCCACCTTTCTTGTCAAATCCACCAGCCGCATATTGACTTGCAGCTTCCTG
ACCCATAATGGACAGAGGGTCTAGTACACGCATCAGACCGGACTTACCTTTGGCCTCGCTCTTGTACATTGCATCGACTT
GACTTGCTGTGGACTGAGTGCGTCCCAACTGTTGCGCAAAGATACTCGCGTAGTCTCGGCGGTAATTCTCGGTGACACTA
TTTGCCTCCCGAATGTAGTTGCCCTCTTCGATACGCTTGATGCGCTTCATGGACTCACCTTCTAGCATACCCTCGCCGAT
AGCTGCACGGATGGTTCCCATAGCCTGTACCTTCTGCATGTTACGTGTAGTCAACTCAGAGGATGCAGCTTCAAGGGCGT
CCCGTTGTTCCAGCGAGGCGTTGGCATTTTGGATATTCATCTCTTTGACCATCTCCATTGCCTGTCTGCGTCCAGCTTCG
GTCTGTGCCACTCGCGCCTTGTCAGCACTGTTCTGGCTACTTAGAGCTTGGGCACCCATCATGGCAATAGGAATCGCTGC
CATCCAGCACATAGTTACCTCCTACTGATAGTGAATAATTGGAATTGACCATCAGCGGTAAACTCATTATGGAATACCGC
GCCTATGGTCTTTAGGAAACGAATGTGTGACTTATTGCCTACCCAAACGAAATTCCAAATGGACTCGTACTGGCTCAGCA
TCATATCACGATATTCAATGATAAGTCTACGAAACTCTAAGCGCTCCTTCAAGGTAAACAGTGGGACGTACTTAGAGGTA
AGGAACCACACTCGGTCTCCCTGATTGCCACCAATTGACAACACAGCGTTATCGCTAAGCATTGCCACAGTGTTCTCATC
AGGAATTACTTTAGGTTCGACACCCAATGCCTCAGCTTCCAGAATGTCCTCTATGGACGGCTGAAAGTTGTCAGCGTGGT
CTTGTAAACACTTTGTAATATACATAATGCTTTAACCCCCTCGTATCTATTAGTGTCTCCCTTTAGTGAGGGTTAATTCA
CCACAGGGAGACTTTAAGTTAAATGCCCGAAGAACGACGAAGGTAGTTACCCTCCCAGCCGCACCCAATGATGTTCAGTG
GGGTTGATGCGTCTGACTCGATAGTTACTATGTTCGTCTGAGCGTTTCCAACAACCGGGAAGCGGTACTGCCCTGTGCCA
ATGTTCGACCTGCCAACACGCAGATTGTCAGAACCCAAGCGAGCACCAGCCATTGTGTAGATGAACTCACGGGACAGGTT
GTTCACGCGGATGGTGAACGCTCCAGAGTCCTCATAGTTTACCCACGCACGCCGAAGCTGTAAGCGACCAATATCCTCGG
TAGCCGTCGAGCCGTCCTCAGCAGTCTTCTTAATGAGGAACTTCGAGAACGTATACGTGAATGGGATGTTGAACCCAATG
TAAACCACTTGGCCCTCTTGGTTCCCATCAAGTCGTAACACCGGGTCACTGCTCCAGCCGTTGATTGGCTGGTCTACCTC
TATAATCTTTCCATCAGGGAAGACCACAGACACCCTACCCTTAGTAAAGTTCATCCCATAAATCGTTGCGAGGCTTATGG
ACGTCTGGTAGGTATCATCATTATACGTCCCGGCAGGGATGGTGTATTTCCTCTTAGCGTCGATGTATAATCTGTAAGGC
TCTCCCGGAATGTCTATGGAGTTCTTCGTGAAGTGTAAGCGGCCCATCCACACAGCATGTTCATTGCCCATCAATACAGT
CATTGTTGAGTTTATCACCTGTGCTGCAAACACTGTAACGTTGTCCCCAAAGTCCCAATGAGACCACGACTGCTGCCTGA
TTTCCTCATCAATATAGAGGAACTTGTAGATATACACTCGGTTCGGTGCTCCGCTCGTAAGGATAGCCGCGAAGTTCTCA
GCGGTTGTACCCGATATACTGAATACGCCATTCGGTATGTAGTTCGGAACGTGAGCCGTCATGTCCTCTGCGTTCTTCAC
AGAGCTTACATCCTGTACCGCATAGTATCGGTTAATGGATGTGAAGGAAGCGCGAGGTGACGCAAAGTATACATTACGTC
CCACACCATGTGGTCGCGCCCTGTCTTGTACATCAAACTGAGTCGTAAGGTTCAACTCTACGGAGCGACTCGAAAGGATA
CCAGAGGCTGTCAGAACGAACTGCGCTTGGTCAGACCATAGGAGCAACTCTTCGGAGAACGGAACGGCATACTTCAAGGT
GGACACCCGGTTATGGCTAACCGCAACGTCGATTGGGTCATCGTCGGAGTAGTTGGATACGGATGCCGGGAAGAAGTTGA
AGTATTTCGAGGTGCGGGACAAGATGATGTTCTCCCCACTAAGGAAACCTAAACGGTTACGGAAGAAGAAAATATCATTG
ATTGTCTGTCCGGTAAACGATGGGTATGGGTTAGTTGTGTCATCACCAACAGTACGAGCACCCCACTCAAGTACCTTAAA
GTCAAAGTTCCCGTCAGAAGCACGTACCAGCGCCCAAGGCATAGTGTGGTAATGTAGGTGAGTCCTTGTGTTCCAGCCGA
TTGTTTCTACCCATACCTTACGGTTGAGGTCGAACCTAACGTAATACTGGTCGGCAGTCTTTGAGGTGTCACCTACAATC
TTCACAATGTACCCATCTGGCGCGTTAATAGGCAGCTTCTGGAACGACTGAGTGTAATGGGTTACAGGGTTGATTAGCTG
GTCTGCGTAACCATCCTTAGTCTGTAGTCCCCAAACGTTATCGTTATTTGGCGCAAGGATATGGATGAATCCGGGGCCAA
CGTTGAAGCGCCACTTATTCGGGTCTTGCTTGTTGTTTGGATTCCCAAGGTTGTTCCTCAACTGCGCCGCCAGCTTCTCA
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GCGATAGCCTGACCGTCCACCTCGTTAACGTGTGCTGGTTGTGAACCATCTGGTAGTTGCACAGCAGCACGCTCAGCCCC
GTTGAACTCGATTGAGAGTCTGCGCCCATACTGTCCACCACGAACGTTGATTAATGCATCGCCTTGGTCTTTAAAACCCG
GAAGGTTGACCGATTGGTCATTACTCTGTACAACCACCTTACGGTTGGTCACAAAGGTGTAGTCAGCCACCGTTACCATC
CGAAGGTCTTCCCGTGGGTTAGCTGTGCGCACATAAGAGCGGTCTCCACGTACTTGGTACTCCTTACCGTCGAGGTCGAA
TACCTTAATGTCTTCACCAGTGAACACCACTAAATACTGCTCGAACTCATCACGGTTGATGAGGTGAACGTAAGGTTGCG
CACCCACATACCCAGCAGGGCCAAGGGTCTTAAGGTGAATCATCGGTGGGCGCTTCTGGAGACCCTCGGACTCAGAAGAC
CAACCGTTAATCTGTACGCTACCTTGTTCAGCGAACCGGAGAATATCTGGCTGTTGACTGATACCACCCTTGAGGTTTTT
GATTGATTGGCTAATGAGAGCCATAGAGCCTCCTTGTTATTAGCGGTTAAGTAGACCAGAGGTGAATGCGTCACCATCCA
GCATATTGTAGTTGCCGTAGTCTAGCTCGTACTCGAAGCACGCACGCCATGCTTCCTGTTCCTCTTCCTGCAACACTCCG
TCTACCTCCGGCGCACCGAAGAAGCGGTTGTTGAACTGGCGTGAGGCCTTGGTGACGATGTAGTTACGGAAGCACTCAGG
CATCTCATCGAACTCTCTCAGACGAATCAGGTTGACCTGAACACCAGAAGGAAATCTGTCAGTCTTCGCAGAGCGGTCAT
AGATATAGCCACCACGGTTGATATATTGGGTCTGGCCGCTGGTTGCCATTACTGACAGATAGTCAGAGCTAAATGGAATC
ATACCAGAGAACGCATCCGGTAGAAGAGTCACACCTTCCTCAATATTGAATGTCCATCCTCGTGATTGAATCTGTCGGTT
AATCTTATTGAGTACACGTCGAGCATTCGCAACGTCAGCATTCGCATCACCCTCAAGGGTCGATACTGGTGGCTCACCGA
TGGAAGCCAGAATGTCGTTGACGGCTGATAGCTCTTCTGCGGTCTCAATGTTCATCTCATAAGAGCGCATGATGTTACCT
CCTGTTAGTGAGGGTTAAAGCAAAAAACCCCTCAGATACCCTACGAGGGCACCCAAGGGGTTCGCATATTATTGAGACTT
AAGTGCCTTGTTACGAGCACGAGTAATGGCGGCCTTCTGTTGAGGCGTGAGAGCTACTTCGTCGGCTACCTCTTGGGTCG
GCTCCACTTCACTCTCCGCGTTCATACTCAAAGGCGCTACCCTTAAGCCTTCGAAGTCTTTGGCAGCACGATAGCGCCAG
CAGCTTCTGGACGCAGACCACCGTGACCCATCGCATATTTAGCGATAATCTGGTCAGCCTGATAGTTAGCACGACGAGCG
CGCTCCAGAGCCAAGTCTTTCAGTTTGACCGTACCAACCGCAGAGCGGTGCTGGAACAGGCCAACAACGTTATCCAGAGC
AACCTTAACGGTAGCGCTAGAAGTCGCCGGGAAAGCGTGCTTCTGGTCAGCCGGGGCATCCTCACGGGTATCACCAGCGC
CACCAGCGGTCAGGTGCGGAACCTCAACCACTTCGAAGCCCATCACGTTGCGGATAGTACCGCGCTCAGGGTCGAGCAGT
GCCTGATAGTTTGCAGCGTTCGGCATCAGG

Рисунок 41 - Карта сиквенса Enterobacter phage (E7)

Yersinia phage

Нами были получены биоинформационные данные сиквенса Yersinia

phage (Ye3-f2):
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1) Длина цепи – 39 210 п.н.

2) G/C-состав – 50,70%

3) Молекулярный вес – 12145 кДа

4) Молярный коэффициент – 429 405 100 I/mol

5) Температура плавления – 85,67 °С

6) μg/OD260 – 28,28

7) А – 26,1%

8) С – 23,7%

9) G – 27,0%

10) T – 23,2%.

На рисунке 42 представлена карта сиквенса Yersinia phage (Ye3-f2).

TCTCACAGTTCAAGAACCCAAAGTACCCCCATAGCCCTCCTAAAGCCACCTAAAGCCAGCCCTACCCCTCTGGTTTAACC
TTCGGTTAACCTTGGGTATCTCCTCAAGTGGCCTATAGGATAGCCTAAAGTGTTGCCTAAAGTCAATACCTAAAGTGATG
GCTGCCTATTGGAGACTTAAAGAGTGTCCTAGTGTACCAGTTCGATAGTACATCTCTATGTGTCCCTATCTGTTAGCCAT
TCCTAAAGTAAACCCTAAAGCCATCACCTAAAGACCAGACCTAAAGCCACCACCTAAAGAGTGGCGCTATCTTAAAGACA
ACCAGACCGATAAGACCCATTGTTAACCTGTAGTGATGCCCTGTAGTTGTCTATGGTGTCTATCGTCAATTCAATTACCC
TCACTAAAGGGAATAAGGGATTTAATAAAAGATTTAAATTAATGGTTGACTTTAAGTTACCTTTAAGGCTATTATTCATC
TCGTCAACGGGACAACGGCCTTAAAGCCACTCCCTGAGATACCGGAGTCAACCGGATAAGTAGACAGCCTGATAAGTCAT
ACGAAAAACAGGCATTGACAACGGAAGGTAACAAGTAGTAAGATGTACCACATAACGTTAACCACCGCTCCGGTGTCTTC
TAGGTGACTTAAGCGCACCACGGCACATAAAGCGAAACAAAATGGTTGACAACATGAAGTAAGCACGGTACGATGTACCA
CATTGAAAGACACCGAGTGTCGTAGGTGAAAAAACGCGACATAGTGGATAGATGGCGAAAGCACAAGCGACCACGATAAT
AAAGAGCTTGTCGCACTTATAACGCAAGTGACGGCTAACACTGAAATAGCCTCGGCTCGACGAAACTGTAGCCTAAAGTT
CTTTAACAATCTGGATAATAGCTCTTGAGTGCACGAATAGCGGATAACTCAAGGGTATCGCAAGGTGCCCTTTATGATAT
CCACTAACACTACACACAATGAGGTAACACAAATGGCTATGTCTAACATGACTTACAGCAACGTTTTCGCCCACGCTTAC
GAAATGCTGAACGAAAACATTCGTTATGATGATATCCGTGACACTGACGGTCTTGGTGATGCACTCCATGAGGCAGCCGA
TAGCGCCGTTCCGCACTATTACAGTGACATTTTCAGTGTAATGGCAAGTGATGGCATTGACCCTGAGTTCGAAGATTCCG
GTCTTATGCCGGACACCAAGGACGTGACCTGTATTCTGCAAGCACGCATCTATGAGCAACTCACGATTGACCTTTGGGAA
AAAGCTGAGGACTTACTCAACGAATACCTTGAGGAAATCGAAGAGGAGGAAGAGGAAGTCGAAGAGGACGAAGAGTAATG
GCTACCACGCAATATGGTCTGACCGCTCAAACTGTACTGTTCTACAGCGATATGGTGCGCTGTGGCTTCGATTGGTCGCT
CGCAATGGTACAACTTAAGGAACTGTACGAACACAACAAGGCAATCGCTTTAGAGGACGCTGAGTGATAGACTCAAGGTC
GCACTGTATGTGTGGCCTTTATGATTATCACTTTTTTGACTATGAAGGAATCACACCATGCGCTTAAATAAAGACACAGC
GGTAGCTATGCGGTCAGCAATCGAATCAAGAGCCGCACACAACGTGGGAGGGATTGCTGATGTTGCACGGGTTTATAAGG
AGAAAGGGCTTACATTCCGTAGATTCATGTGGGACTGTTATCATGCAGTGGGTTTTAAAGAGACTACAAGAATCATCGCA
GAGCACAACACGGTGACAGTGATCGGCGGGCACATAACAGATATCAATGATTCGCACATCGAAACTATGCTCAAGGTTGC
ACTGAAAGACATAGCTTATTAGTAATTAACTACAGGTCGTTAGCTCGTAGCGGCCTGAATGATAATTACTAAACAACCCT
GAGAGGATATAACCATGAAACGCTACGCCATCCTTATTCCCGGCTGGTGCTACTCAATGACCTGCTACGGGTACAACGAA
AGGGACGCTCGTGCACGCTTTAGAGACCAACAAGGCTTCGGCAAGCGTTTACCTAATGGTACGGCTGTATGGGAGGTGAC
TGTATGAGTAAACTTCTGGCAACATCTAAAATAGAAGGCCAATGCACCGTAACACTGCGTGAGTATTACCACGGGTCAAT
GGGAAGCACCTACGTTGTGCGATACGGTAAACAGGTCACACATTGGGTAAACCCGATTTTAGCACAAGAGGATTATCAAG
CCTGTGTGATACACCAAGCAACATGTGCGGGCTGGAATGATTGATAACGCGATTTGCAATCACTGGGCAACAGACTTCAA
GTCTATCAAGTGTTAAACTCAAGGTCGCTCCATACGAGTGGCCTTTATGATTAACATTACAGGAGAGCATGATATGTTCG
AGAAGGTTGTGAACTGGTCTATCGGGCCGATTATCGTCTTAATCATTATGAACAACTCAGGGTATTTCTCATGATGGCAG
CACTAATCGCACTGGTCTATCTGTGCATCGCTATGTACTTTATGCGAGACTTCAAGCGCGGTCTGGTAATACACAAGGCA
ACGCTGAGTTACTTTAAGTGGGGATTCATCCCACGGTTTACGGTTCGTGAACGCAACGGACGCTTTAAGGCCAACAAGGT
AGGAGTATTCTACATTGCTACGCACTAACTCAAAGCACGTAAAGATTGCACTGTATGCGATGGCTTATGGTGCATCGAAA
CGCAAGGTCAAACGCATCTTAACGAGACACCGCAAGATGACCGCACGACAGGCTGCAAGCGCTGTCAAATGGGCTGAATT
TACTCTTTACTCTTCTTACAGATAACAGGACACTGAACGATGACTTTCACCGAAGCACAAGCCGCACTCGAAGCTATCCG
AAACCTACCGATTGAGCGCCTGAACGAACGCCAGCCCATGCTGGTGGCTCTTGCGGCTGCTATCGTGAACGCTGAGACTC
AAGACGGCGAACTGACGCAGGCCAAGGGCAATTGGGGTCTGGAGTCTATGGACTACTGGCAGACACTGGCTGAGCGTATG
CGTGATGTTGGTTTCATCAAGCTGGGCAACGGTCACTTTAGCGCAGCCTATGAACACGCACTGCTACCGGGTAAGGTCAT
CAAGGTAGGCTTTAAGAAAGAGGACTCAGGCGCTGCCTATGCTGCCTTCTGCCGTATGAATCAAGGTCGTGAGGGCATCC
CTACGGTGTACGACATTCAGCGTCATACAGGCTGCTACACGGTGGTCTTGGACTATCTGACACCGCTTAACGATTGGTGC
TACGGTGAAAGCGATAAGATTCGCCACCACTTCCACGCTGCAAGGGAAATCATTGAGGAGGATTGCTTCGATACCGCCGA
AGAGTACCCGATAAGCGAGGGCTTCATTGAGACCTGCAAGGATATCCGCAAGTTCTTCTTAGGCATCGCATCATTCGATT
GTCACAGCGGGAACATGATGAAAGACCAGATGGGACGCCTGATTATCACAGACCCGGTATCATTCAGCGCAGACGACAAG
TTAAAGCCGGGTGAGTTCCACTGTGACCCGGATGAACTCATCGCTGAGATTGAGGCGCTGAGAGCGCAGGAAGCGATTGA
CCGCTGTAAGGCACGCAAGGCACGCCGTGACCCTAACGGAACCTTTCAGGTAGCACGTAAAGCACGCATCAAATGGCGCA
GAAAGGCCTCTAAGCGCGAGAAGCGCAACGCTAAGGTACTCGCTAGGATGCGCATGGACGCCAATCAGAATCGCAGGGAT
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GAGCCTAGGGCGCGTATGGTGTGGGGCGATAAGCACTGGCGCAACGCTTGGATGCACCACAATAACCTAAACTTTGCAGA
ACTGGAGCGCCGCGCTGCTGCGGCAATGATGATGCACGACGAGGTGCGCATTCAGTGGGGAAAACCGTTACACATAGACG
CATACCTTGACAAGCGTCTGCAAGGCTGATAGAGTCTTATCTTACAGGTCATCAATCGGTGGCCTGAATAGGTACGATTT
ATTCACAATGAGGTAAGCAATGAACATCATCGAAAACATCGAAAAGAATGACTTCTCCGAAATCGAACTGGCTGCTATCC
CGTTCAACACACTGGCAGACCACTACGGAAGCGCATTGGCTCGTGAACAACTGGCTTTAGAGCACGAGTCTTATGAGCTA
GGCGAGCGCCGCTTCCTCAAGATGCTTGAGCGTCAAGCGAAAGCTGGTGAGATTGCAGACAACGCAGCCGCTAAGCCATT
ACTCGCTACGCTTCTCCCTAAGTTAACCGCACGCATCGTTGAGTGGCTCGAAGAGTACGCCTCTAAGAAGGGCCGCAAGC
CTGTAGCCTATGCACCACTCCAATCACTCAAGCCGGAGGCGTCCGCGTTTATCACACTCAAGGTCATCCTTGCGTCACTG
ACCAGCACGAACATGACAACCATTCAGGCCGCTGCTGGTATGCTTGGGAAAGCCATTGAGGATGAGGCACGTTTCGGGCG
AATCCGTGACCTCGAAGCGAAGCACTTCAAGAAGCACGTTGAGGAACAGCTTAACAAGCGCCACGGGCAAGTCTACAAGA
AAGCCTTTATGCAGGTGGTAGAGGCCGATATGATTGGTCGCGGGCTGCTGGGAGGTGAGGCGTGGTCTAGCTGGGACAAG
GAAACCACGATGCACGTAGGGATTCGACTGATTGAAATGCTCATTGAGTCCACGGGTCTGGTGGAATTGCAGCGTCACAA
CGCAGGTAACGCAGGCTCTGACCATGAGGCACTACAACTGGCCCAAGAGTACGTGGACGTATTAGCGAAGCGTGCAGGCG
CTCTGGCGGGTATCTCTCCGATGTTCCAACCGTGTGTCGTACCGCCGAAACCTTGGGTATCAATCACAGGTGGCGGCTAT
TGGGCGAACGGTCGCAGACCTTTGGCGCTCATTCGCACTCACTCTAAGAAGGGACTGATGCGCTATGAGGATGTTTACAT
GCCAGAAGTTTACAAGGCGGTCAACATCGCACAGAACACCGCATGGAAAATCAACAAGAAAGTCCTCGCGGTTGTCAACG
AGATTGTGAACTGGAAGAACTGCCCGGTCGCAGACATTCCATCTCTGGAGCGCCAAGAGTTACCTCCTAAGCCGGACGAC
ATTGACACCAACGAGGCAGCACTCAAGGAGTGGAAGAAAGCCGCTGCTGGTGTCTACCGCTTGGATAAGGCACGAGTGTC
TCGCCGTATCAGCTTAGAGTTCATGCTGGAGCAGGCCAACAAGTTCGCAAGCAAGAAAGCAATCTGGTTCCCTTACAACA
TGGACTGGCGTGGTCGTGTGTACGCTGTGCCGATGTTCAACCCGCAAGGCAACGACATGACCAAGGGTCTCCTAACCCTC
GCTAAAGGCAAGCCAATCGGTGAGGAAGGTTTCTACTGGCTGAAAATCCACGGTGCGAACTGTGCGGGAGTCGATAAGGT
GCCTTTCCCTGAGCGCATCGCGTTCATTGAGAAGCACGTAGACGACATTCTGGCTTGCGCTAAAGACCCAATCAATAACA
CTTGGTGGGCCGAGCAGGATTCACCTTTCTGTTTCCTAGCGTTCTGCTTCGAGTATGCAGGCGTTGCGCACCACGGTCTG
AGCTACAATTGCTCTCTGCCGCTGGCGTTCGACGGGTCTTGCTCTGGTATCCAGCACTTCTCCGCGATGCTCCGCGATGA
GGTAGGCGGTCGTGCGGTTAACCTGCTGCCAAGCGAAACCGTGCAGGACATTTACGGCATCGTTGCACAGAAAGTAAACG
AGATTCTCAAACAGGATGCAATCAACGGCACACCTAACGAGATGATTACCGTTACCGATAAGGACACCGGGGAAATCTCT
GAGAAGCTCAAGCTGGGAACCTCAACGCTGGCGCAACAGTGGCTGGCGTATGGTGTAACCCGTAGCGTAACTAAACGTTC
GGTCATGACGCTGGCTTACGGTTCCAAGGAGTTCGGCTTTCGTCAACAGGTACTGGACGACACCATTCAGCCTGCGATTG
ACAGCGGTAAGGGCTTGATGTTCACCCAACCTAACCAAGCGGCTGGCTATATGGCTAAGCTGATTTGGGACGCGGTGAGC
GTGACCGTAGTCGCAGCGGTTGAGGCGATGAACTGGCTCAAGTCTGCCGCTAAGCTGCTGGCTGCTGAGGTCAAGGATAA
GAAGACCAAGGAGATTCTGCGCCACCGTTGCGCGGTTCACTGGACTACGCCGGACGGCTTCCCGGTATGGCAGGAATACC
GCAAGCCACTCCAGAAGCGTCTCGATATGATTTTCTTAGGGCAATTCCGTCTGCAACCGACGATTAATACCCTCAAGGAT
TCAGGCATTGACGCACACAAGCAGGAGTCTGGCATCGCGCCTAACTTTGTTCACTCACAGGACGGTAGTCACCTCCGCAT
GACAGTCGTTTATGCTCACGAGAAGTATGGCATTGAGTCCTTTGCGCTCATCCATGACAGCTTCGGGACTATCCCGGCAG
ACGCTGGTAAGTTGTTCAAAGCTGTACGTGAGACGATGGTTATCACCTACGAGAACAACGATGTGCTGGCAGACTTCTAT
GACCAGTTTGCAGACCAGCTACACGAGACCCAACTGGACAAGATGCCTCCGCTTCCGAAGAAAGGGAACCTGAACCTGCA
AGACATTCTCAAGTCTGACTTTGCCTTTGCATAACAAGCACTTAGCATTAACCCTCACTAACGGGAGACTACTTAAGGTC
TCCCACTTTAAGACACTTTAGGTACTAAGAGATTAAATTTATGATTAACATTAAGGCTTTCTTTAAGAACATCTTTAAGT
TAAACCGCTTGACTTCCGTTAAGTTCTACGCTTGGATGCCCGGTAGTGATGACCTCCGCAAGACTGAATTTAAGTTAGGC
TTAGGGCCGTGCGGTAAGGTGGTCAAGAAGTTGGAATGTTACTCAACGTCCTCCGGGATGGTCATCTTCCAGACCACTGA
GGACAACGAAACGAAATCCTTCTACTACCCGAAAGGTTCAACGTGTGGTCGTATCGAACGGACATACAGTTAACCCTCAC
TAACAGGAGAGTTAGCCTCAAGGTCGTCCAAGCGGGTGGCCTTTGTGATTAACTTTCAATACACATCAACATGAGGTAAG
ATACTATGCGTACCAACTTTGAGAAATTTACCAAGCGCGATTCAGTGGTCAATGAGCATGGCGAACAGTGGCAAGAGAGC
CGTGACCGCATGAAGAAACGCCACAAGCAGCAGCGCGGTAACTCACAGAAACGGGAGTGGAACTAATGATGGGACGTATC
TATAGCGGCAACCTGAACGATTACAAAGATGCGGTAGCGCGTCTACAGGAAGACCATGACGTGACCGTGAAGATGGAGTC
ATTCAGCTATGAAAACCCAGCGAAGATGTGCAGGTCATCCGGTGAGGTTCTCCGCGTGTTCACACGCTCAGGGCATCCGG
TGGCATCCAGAACCTTCGAGCACAGCGACAGTGATGTACAAATCAACGCGCAGACTGCATGGCTCCGTAAGGTTCACAGC
GAATTGAAACACTGGAAGTAATAACCCTCACTAACAGGAGAATCCTCAAGGTCACTTTAACGAGTGGCCTTTGTGATTCG
AACTGATTAACTTTCAACCAATGAGGAACAACCGTATGAACATCTTCAAGACCAACCCATTCAAAGCTGTGTCATTCGTA
GAGTCTGCCGTTAAGAAAGCGCTGGAGACCTCCGGCTACCTAATGGCTGATATCAAATATGATGGTGTGCGCGGTAACAT
TGTGGTTGACAACGTGGCTGAGGCCGCATGGCTGTCCCGTGTGTCCAAGTTCATCCCGGCGCTGGAACATCTGAACGGTT
TCGATAAGCGCTGGCAGCAACTACTGAACGATGACCGCTGCATTTTCCCGGACGGCTTCATGCTGGATGGTGAACTGATG
GTCAAAGGCGTAGACTTCAACACAGGGTCTGGCCTGCTGCGTACCAAGTGGCTCAAGAAGAACAACTTCATGTTTGACCG
TGGTGGTGTTGAGCCGCTGAAAGGTTCCAAAGTAGCCTTTGAGTTAGACCCCAAGCGCCTGAGTGTGCGCCTGTATGCGG
TAATGCCGATTCACATTGCGGAGTCTGGCGAGGACTACGATGTGCAGAACCTGCTGATGCCGTATCATGTGGAAGCCATG
CGCTCTCTTCTGGTTGAATACTTCCCGGAAATCGAGTGGCTTATCGCTGAGACCTACGAGGTCTACGATATGGATTCGCT
GAGTGAACTGTACGAGGCCAAGCGTGCCGAAGGTCACGAGGGTCTCATTGTGAAAGACCCACAAGGCATCTACAAGCGAG
GCAAGAAGTCTGGCTGGTGGAAGCTCAAGCCTGAGTGTGAAGCTGACGGTATCATCCAGGGTGTCAATTGGGGAACCGAA
GGGTTAGCCAACGAGGGCAAAGTGATAGGCTTTAGTGTGCTTCTTGAGACTGGTCGTTTAGTAGACGCCAACAACATCTC
TCGCGCACTGATGGACGAGTTCACAGCCAACGTTAAAGCCCACGGTGAAGACTTCTACAACGGGTGGGCCTGTCAGGTCA
ACTATATGGAAGAGACCCCGGACGGCTCCCTGCGTCACCCTAGCTTCGAGAAGTTCCGAGGCACTGAGGACAACCCTCAA
GAGAAAATGTAACCAACTCACTGGCTCACCTTCACGGGTGGGCCTTTCTTCGTTCCGGGGGGGGGAATTAACCCTCACTA
ACAGGAGACACACCATGTGGCTTATCCTATTCGCTATCGTCGCAACGATTAGTTTAATGGCTGCCGACGACAACATTTGG
CCTGATTGTTAAGGAGACAACATCATGCGTTTACACTTCAACACATCAAACGGTATCTTTTCGGTTCGCCGTGAAGACCG
CTCTACAGCAGTGGCCTCTGAGCGTAACGCCAAGCTGCCGCTGATTGGTTCGGTCGTTCCACTGTCGCCGCGTGTTCACC
TGCTTATCACTCGTGGAGAGTTCATTAAGGCGATGAATAAAGAGCGCCCGCATCTGGAAGCCGTGGTCACTTACTGGCCT
CGCATCCGTCTGTTCGTTAAGTGGATTAAGGAGGTGCTGTAATGCTACAACATCATTGGAACAAACCAGACTTAGAGGCT
CGCTTCCCGGTTAACTCTGCTGTTCGCTATTCGGGCGATAACCCAGTTCTCAAGGGTCTGACCGGAACAGTGCAGGGCCA
CTCTCACACTGGTCGAGTGAAGGTTCGCTTCGGTGTTCGTGAGGCGGAGGTACACCCCTCCGTACTAATCCCGCTACCGA
AAGTAGGCCCGAACGTGGAAGAACCGAAGTCAGCAGTCAAGTCTGACGTGACCCACCCTAATATCAGCCTTCACACATCG
AACTGTAAGATTTGGAATGGAGCTAATCGGTGTACCTGTGAGCCAAACAGCGACGACGGTGTTAAGCAGCCAAGGCACTA
CCAGCTGTTCGACAACGTGGAAGCCATTGAGGTTATCGCCCGGTCAATGACAGTCGAGGCGTTCCGTGGGTACTGCTTAG
GGAACATCCTTAAGTATCGCCTGCGTGCTGGTAAGAAATCCGAACTGGCAACTATGGAGAAAGACCTCAATAAAGCTGCA
TTCTATCAGGAACTCTTTGACAAACACCGGGGGCTGTGTTATGACGCTTCGTGAATGCTGCGATTGGTGTGCCGCTAAGT
GGAACCAAGCTATTGAGGCTGGTGACGAGGCCGCAGCCAACGCCTATCAACAATTGTACGCGCTGTGGGAGCGGCGCTTT
AAGGAGGCCAATAAATGAGCCAGTGTAACAACGGGTGCCAGTACGCGAAGGACGTAGGGATGGAGAACAACTCCTGCGCA
AATCGCTGCATGTACTCAGAACAGAAATACCTTCTGACGATAGAAGGAAACACCGAGTCCTTTGAGGTTCCGGTATTCGC
CCGGTCTCTCGAAGAGGCAACGCTACAGGCTGAACATTATGAGGACGCTGGGTTCGTAGTGACTCGCATCCGTCCAGAAG
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TGAAAGCCTAATTACCCTCACTAAAGGGAACAACCAAATCATTAACCACAAAGGAGAAACATCATGGCTGGTTTCAAGAA
GAAAATCTACACCTCTGGTCTTGGCACTGCTGAGCCTTATGCTTACCTGAGTAAGCCGGATTATGGCAACGAAGAGCGTG
GCTTCGGCAACCCTCGTGGTGTCTATAAGGTAGACCTGACTCTTTCCAATAAAGACCCGCGCTGTCAGGCAATGGTCGAT
GAAATCGTGAAGTGTCACGAAGAGGCTTATGCTGCTGCCGTGGAAGAGTTCGAAGCTAACCCGCCGCAGGTACAGCGTGG
TAAGAAACCACTGAAACCTTACGAGGGCGACATGCCGTTCTTCGATAACGGTGACGGCACGACTACCTTCAAGTTCAAAT
GCTATGCGTCTTTCCAAGATAAGAAGACCAAAGAGACCAAACACATCAATCTGGTCGTGGTCGATAGCAAGGGTAAGAAG
ATTCAGGAAGTGCCGATTATCGGTGGCGGCTCCAAGCTGAAAGTGAAATACTCTCTGGTGCCTTACAAGTGGAACACCGC
TGTGGGCGCAAGCGTCAAGCTGCAACTGGAGTCCGTGATGCTGGTCGAACTGGCTACCTTCGGTGGTGGCAGTGAAGATG
AGTGGGCCGATGAAGTCGAAGATGGTGGTTACACTGCGAGTGAATCCCGTCAGTCCCGCGATGAGCAGGAGTGGCAGGAA
GACGAGCACGAAGAAACCCCGGATGATGACGAGGACTTCTAATGGCTGGCGCATACGCTGCGCGAGGTGTACGCAAGGTC
GGGGCTTTCCGCTCCGGCCTAGAAGATAAAGTCTCAAAGCAGCTTGAGAGTAAGGGAATTAAGTTCGACTATGAACTTTG
GCGTATCCCTTACGTCATCCCTGCGAGTGACCACTTATACACTCCAGACTTCCTGCTGCCTAATGGCATCTTCATTGAGA
CCAAAGGGCTGTGGGATTCCGATGACCGCAAGAAACACCTTTTGATTCGTGAGCAACACCCTGAACTGGATATTCGCTTG
GTCTTCTCAAGCAGCCGCTCAAAGCTCTACAAAGGTAGCCCAACAAGCTACGCCGAGTGGTGTGAGAAGCATGGCATTCT
GTTTGCTGACAAGCTAATTCCGGTGGAGTGGCTCAAAGAACCCAAGAAGGAGGTTCCGTTCGATAAATTTAAGACTAAGA
AAGGAGTAAAGAAAAATGGCTAAAGTTCAATTCAAACCACGAGAAACCACGGAGGCAATCTTTGTGCATTGCTCAGCAAC
CAAGCCAAGCCAGAACATTGGCGTTCGTGAGATTCGTCAGTGGCACAAAGAGCAGGGCTGGTTAGACGTAGGATATCACT
TCATCATCAAGCGTGATGGCACTGTGGAAGCAGGCCGCGATGAACTGGCTGTAGGTTCCCACGTGAAAGGTTACAACCAC
AACTCCGTAGGCGTATGCCTCGTGGGTGGGATTGATGATAAAGGCAAGTTCGACGCCAACTTTACACCTGCGCAAATGCA
AGCGCTGCGTAGTCTACTGGTCACGCTGCTGGCGAAGTATGAGGGTTCAGTCCTTCGTGCTCACCATGACGTTGCACCCA
AAGCCTGCCCGTCCTTCGACTTGAAGCGCTGGTGGGAGAAGAACGAACTGGTTACATCTGACCGAGGGTGATACCATGAG
GATGATTTGTATTCGCTGTGATAAGCCGTTGAAGAGTCGTGTACCATCACGTAAGTGTCAGTGCAAAGACCCAATCAAGG
CGGAGGAACACACAGAGGAATAATTAACACTCACTAAAGGGATGACATAACGTTGTCCCTTTGTTCGCACTACTGATTAA
GGATTGACCACATGGAACAAGAAAACGACAGTATATTCCTTTACCATATCCCGTGCGAGAACTGTGGGTCTTCTGATGCT
AACTCATTGTTCTCCGATGGTCACACGTACTGTTACGCCTGTGAGAATTGGACGCCGGGGGATGAACAGAAAGCTGAGCA
GTTATCAGCGAGAAGACGTACAGGAGGCAGAAAGCCTATGAGTTATGACGTATGGAATTTCGGTGACAGCAACGGTCGAT
ACTCTGACCTGACTGCCCGTGGCATCTCGAAGGAGACATGCCAAAAGGCTGGCTACTGGCTGGCGAAAGTGGACAACCGA
ATGTATCAGGTTGCCGACTACCGAGACCAGAACGGCTCCATCGTGTCACAGAAGGTGCGCGATAAGGACAAGAACTTTAA
GACCACCGGAAGCCACAAGAGCGATGCGTTGTTCTTGAAGCACCTCTGGTCTGGCGGTAAGAAAATTGTGGTCACTGAGG
GCGAAATTGATGCGCTCACTGTGATGGAACTCCAAGACTGTAAGTATCCGGTCGTATCGTTGGGTCACGGTGCCTCTGCT
GCTAAGAAGACATGCGCCGCTAACTATGAATACTTTGACCAGTTCGAGCAGATTATCTTGATGTTCGATATGGATGACGC
AGGCCGTAAGGCAGTCGAAGAGGCTGCACAGGTTCTCCCGGCTGGTAAGGTTCGTGTTGCCGTGTTACCGTGTAAGGACG
CCAACGAGTGTCACATCATGGGTGAAGACAAAGCAATCTTGGAGCAGATATGGAACGCGAACCCTTGGGTGCCTGACGGT
GTGGTCTCTGCGTTGTCACTCAAAGACCGCGTTAAGGAAGCTATGACCTCCGAGGACGCTGTAGGTTTATTATTCGATGG
CTGTCAAGGCCTGAACGATAGAACCTTGGGTGCTCGTGGTGGCGAAGTCGTTATGGTCACTTCCGGTTCCGGTATGGGTA
AGTCAACGTTCGTTCGTCAACAGGCGCTGGCTTGGGGCAAGCGAATGGGTAAACGTGTTGGCCTAGCGATGCTGGAGGAA
TCCGTTGAGGATACCATTCAGGACATGATGGGCTTGAACAATAAGGTTCGTCTGCGTCAGTCTGATGAAGTCAAGAAGGC
TATCGCAGAGGACGGACGTTTCGATGAATGGTATGATGAACTATTTGGAGACGATACGTTCCACCTTTATGACTCCTTTG
CGGAGGCCGAAGCTGACAGGTTGTTAGCGAAGCTGGCCTACATGCGAACAGGCTTAGGGTGTGATGTTATAGTGCTCGAC
CACATATCAATCGTCGTGTCTGCCTCTGAGGAATCGGATGAGCGTAAGATGATTGACCGCCTCATGACTAAGCTAAAAGG
GTTCGCTAAGTCAACTGGTGTTGTGCTCGTAGTGATTTGTCACTTGAAGAACCCGGAGAAGGGAAAACCACATGAAGAAG
GACGCGCTGTTTCTATTACTGACCTACGTGGTAGCGGTGCCTTGCGTCAGTTATCTGATACTATCATCGCCTTGGAGCGT
AACCAGCAAGGTGATATGCCTAACTTGGTGTTGGTTCGCCTGCTTAAGTGTCGTTTCACTGGCGACACTGGAATTGCTGG
ATACATGGAATACAACAGAGAAACCGGGTGGCTTGAACCGTCTAGCTACACTGGCGAAGAAGGAGAAGGAGATACTGGCT
GGACTGAACAAGACGGACAATCAGACTTCTAAGTACCAGTGCCACTGCGGTCATCCAGACTGTGATGGCGGAATGTATAA
TTGATTAACCCTCACTAACGGGAACAACCTCAAACCATAGGAGACACACCATGTTTAAATTCATTAACGCTTTAGGTAAG
CTGGTAGTTAAACTGTACTTCATCGAAGCCAAGAAGCTGGACAAGAAGGCCAAAGCTGATTCACAGCGAGCCATTGAGTT
GGCGAAACAGTCCCGCGAGAAATCCGATGCGGCTGTTAGTGGCATCCACAAGTCGGCAGCGATTGCAGCCAAAGCACAGT
CCATGAGCAAATTCTTTGAGTAAGGAGCGAACACTATGAGCAAGTCAATCACCCACGCAAACACCATCCGTCTGCCAGAC
ACCGCCGACCAGTTCTCCCGCCGAGTACACATCAATGTGCGTGGTGAGAAGGTAACGATGGTCTACCGCTGGAAAGACCA
CAAGTCTCCGAAAGCACACACTCAACGAATGACCTTGGATGACAAGCAGGTCGGTCGCCTGATGGGTGCCCTGACTATGG
CTGCTGACAAGGTGGTCGGTGACAACCGTGAGCGTCTGGTAGAGTTCGGCGCTGGTATGCAAGAGATTATCGAGAAGTGA
TAAACTCAAGGTCGCCCAAGGGTGGCCTTTATGATTATCATTTAATGAGAAACTATAGGAGGGCATTATGCTCGTAAGCG
ACATTGAGGCCAACAACCTCTTAGAGAAAGTCACCAAGTTTCACTGTGGCGTTATCTATGACTACCGCGATGGTGAGTAT
CATAGTTATCGTCCGGGCGACTTCGGGGCGTATCTGGATGCGCTGGAAGCCGAGGTGAAGCGAGGTGGGCTTATTGTTTT
CCATAACGGTCACAAGTATGACGTTCCGGCTTTAGAGAAACTCGCAAAGCTGCAACTCAATCGTGACTTCAAGTTACCCC
GTGAGAATTGTATTGACACATTGGTACTCTCGCGTTTACTTCATGCGAACCTTAAAGACACAGACATGGGGCTTCTTCGT
TCCGGGAAACTACCCGGTCGTCGCTTCGGGTCTCACGCTCTTGAGGCATGGGGTTATCGCTTGGGCGAGATGAAAGGTGA
ATACAAGGACGACTTCAAGGCTATGCTGGAAGAGCAGGGCGAAGAATATGTTGAGGGTGCTGAGTGGGTTTCGTTCAACG
AGCCGATGATGGCGTATAACGTTCAAGACGTTGTGGTAACTGTCAAGCTCTTAGAGAAATTCCTTACAGACCTCCACTAC
TTCCCTGCTGGTATGGACTTCACGAAGTACGATGCGGATTTATTCTGGCGTGAAGCTGGCGAGTCTGTGGATATTGAACA
TCGTGCAGCGTGGCTGTTAGCGAAGCAGGAGCGTAACGGCTTCCCGTTCAACACACAGGCCATTGAGGAACTTTATGTAG
AACTGGCAGCGAAACGCGCAGAACTTCTGCGAAAGTTAACAGAAACGTTTGGCTCGTGGTATCAACCGAAAGGTGGTAAG
GAACTCTTCAAGCACCCACGGACAGGCAAGCCGCTGCCGAGTTATCCTCGCGTGGTCTATCCGAAACAGGGTGGCGTGTA
TAAGAAGCCTCGTAATAAGGCACAGCGCGAAGGTCTTGAACCTTGCGACTTGGACACGAGGGATTACATGGAGGGTGCTC
CGTATACTCCGGTCGAGTTCGTTACGTTCAAGCCAAGTAGCCGTGACCACATTCAGAAGAAACTACAGGAGGCCGGATGG
GTTCCTGAGAAGTTCACCGAGAAGGGTGCGCCTGTGGTGGACGATGAGGTCTTGGAGCATGTACGAGTGGATGACCCTGA
GAAGCAGGCGTGCATTGACTTGATTAAAGAGTACCTGATGATTCAGAAGCGAATCGGTCAGGCGGCAGAGGGTGACAAAG
CGTGGTTACGTTATGTTCAAGATGATGGTAAGATTCATGGAGCCGTTAACCCTAACGGTGCAGTTACTGGTCGTGCTACT
CATAGTTTCCCAAACCTTGCACAAATACCCGGTGTTCGTTCTCCTTACGGGGAGCAGTGTCGTAGTGCTTTTGGTGCCGA
ACATCATTTGGATGGGATTACTGGTAAGCCGTGGGTGCAAGCGGGGATAGACGCCAGTGGCTTAGAGTTGCGCTGTCTGG
CACACTTCATGGCTCGCTTCGACAACGGAGAGTATGCGAATGAGATTCTCAACGGTGACATTCACACCAAGAACCAGAAC
GCTGCGGAACTCCCAACGCGCGACAACGCCAAGACATTCATTTACGGGTTCCTTTACGGAGCCGGAGATGAGAAGATTGG
TCAGATTGTTGGGGCCGGGAAGGAGCGCGGGAAGGAACTCAAGAAGAAATTCTTAGAGAACACCCCGGCGATTGCAGCGC
TACGAGAAGCTATCCAACAGTCCCTCGTTAAGTCTTCCGCTTGGATTGGTGGTGAGCAGAAAGTCCAGTGGAAACGCCGT
TGGATTAAGGGTCTGGATGGTCGCAAGGTTCACGTCAGGTCTCCACACGCAGCGCTCAACACATTGTTGCAGTCTGCTGG
TGCTCTGATTTGTAAGCTGTGGATTATCAAGACCGAAGAGATGCTCATTGAGAAAGGCTTGAAGCATGGCTGGGATGGTG
ACTTTGCGTACATGGCTTGGGTTCATGATGAGATTCAGGTGGCCTGCCGTACCGAGCACATCGCTCAGATTGTTATTGAC
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ACCGCGCAGGAAGCTATGCGTTGGGTCGGAGAGCATTGGGCTTTCCGTTGTCGTTTAGATACCGAAGGTAAGATGGGGCC
AAATTGGGCCGTCTGCCACTAACAGTAGGAGAAACATTATGGCAATGACCAAGAAATTTAAAGTGTCCTTCGACGTTACC
GCTAAGATGCCGTCTGACGTTCAGGCAGCCTTGGAGAAAGACATTCTGCACCTGTGTAAGCAGGTTGGCTCAGGCGCTAT
TGTCCCCAATGGTAAACAGAAAGAGATGATTGTCCAGTTCCTGACGTATGGCATGGAGGGGCTGATGGCCTTCCTTGTGC
GAACATCTTTCCGTGAGGCCATCAAAGATATGCACGAAGAGTATGCTGATAAGGACTGCTTCAAGCTGTCTCCCGCTACT
GTACGGGAGGTGTTCTAATGAGTGAATACCTGAAAGTGCTGGCAGCTATCAAAGGCTGCCCTAAGTCCTTTCAGTCGAAC
TATGTGCGAAACAATGCGGCTCTCGTAGCTGAGGCCGCTTCTCGTGGACACATTAGCTGTTTGACTGTGGGCGGTCGCAA
TGGTGGAGCATGGGAGGTCACAGCCTCTGGTGTGCGCTTCCTTAAACGAATGGGAGGTTGCGTATGATTATGCCTAAGAG
TGACACCGTAACGATGACCCGTGATGCGTGGAACGATGTTAGCGCGTACATTGATAAGCTGGAGAAAGACCTAGAGTTCC
TGAATGCGCTTAAGGCGTGTGGTGTGGATAATTGGGACGGATACTCTGATGCAGTCGAAATGGTTTACGGGGAGGATGAC
GAATGAGCCTAATCACATTGAAAGACTTCGCGGAGATGCGTGAAGGTAAGCCTATGGAGAAGGGAGTGCTGGTCATGGAT
GGTGACTGGTTGGTATATCAGTCAATGGCGGCTGCCGAAGTTGAGACGGATTGGGGAGACGACATTTGGACTCTTGAGTG
TGACCACGCCAAGGCACGGAGCATTCTCGATTCTGCAATCGAATCCTACCGAACCCGTAAGAAGGCTTGGAGTGACGCTA
TGGTAGTTCTGGCGTTTACCGATGATGTTAACTGGCGTAAGGTGCTGGTCGATGAGACCTATAAGGAGAACCGCAAGGCT
ACCCGTAAACCTGTGGGCTACCGTGACTTCTTAGCGAAGCTGTGGGAGCGCGATGAGTTCATTCACATCAAAGAGGACAT
GCTTGAGGGTGATGACGTTATGGGCATCATTGGGTCTGGTCACGAGGTCTTCGGCTTCAAGAAGGCTGTGTTGGTCTCCT
GTGACAAGGACTTCAAGACTATCCCGGACGTTGACTTCCTGTGGTGTACCACTGGCAACATCTTGACGCAGACCAAAGAG
ACCGCTGATTGGTGGCATCTCTTCCAGACTATCAAAGGTGATATGACCGATGGCTACTCCGGGATTCCCGGCTGGGGCGA
TACGGCAGAAGGTTTCCTGAATGACCCGTTCATTGTGGAGCCTGTAGAGTCCGTGTTGAAGTCCGGCAAGAACAAGGGAC
AGACAGTAACCAAGTGGGTGAAGCGTGCTCCTGATGCGACTGAGACGCTGTGGGACTGCATTAAGTCCATTGGTGCCAAA
GCTGGGATGACCGAGCAGGAAATCATCAAGCAAGGCCAGATGGCTCGCATTCTTCGCTTCGAGGAATACAATTACATTGA
CAAGGAGATTTACCTATGGACGCCGCAAAGTACATAACCATCGCTGTGCTGGTAGGTATGCTGGCGCGAGGTCTCTGGAT
GTTCGCTCTCATAGTCCGAGACGTGAAGCGAGACTCCGAGATTAAGTGATAAACTCAAGGCTCTCTACAATTAACCCTCA
CTAAAGGGAAGAGGGAGCCTTTATGATTATTACTTTAAGACTTAACCTTAAGAGGTGAAATTATGTTACAACCAATTAAT
CATGTTTTAACTCATCCCGATGATATTCCTAGTATGCCTCGTGCAGCTAAAGAGTATCTACAGGTGCGCTTCAATCAGAC
CTATGTGATGGAGTCCGGGGAGTACCGTGCGCTACGCGCTGCTGGATACTCTGAGTCTTTCATTGCTGGTGTGATGCATG
GTCTGTACCTTGCCTCTCGAACACTTGATGAGATTGAGGTGCGTAAAGAGCAACTGAGACAGGAGTAATTATATGTGCTG
GAAACCGAAGGTGAAAGTCCCTAAGATGGACACTAACCAGATTCGCGCTGCCGAACCAGCACCTTTGACTGAGCCACCGA
AATCTGTGGTATGGGGAGGCGATGACGATGAGGACACCAGCGTGTCTTCCTCTGAGGTTCCAACCACACAGAGCAGCGGT
AAGAGCAGTCTTAAGGTAAAGCTGGATGACAGCGCAGCCAAGAACAAGAGTAAATCCTCCATTCGCTCCAAGGCGTTTGG
GTAACTGAGTCATAGCATGGGGAGAAACATCATGGGATTCTTCAAGAAAATCAAGAAGGCTGTTAAGAAAGTCGTGAAGG
AAGTTAGCAGACCAGTCGAGAAGGCTGGTAAGGAAGTCGGTAAAGTCGTTGGCGGTGCGCTGGGTACAGGTAAGCAGGAG
ATTATCCAACAAGAGGCTCCAGCACCAGTAGTGACTGCGCCGCCTCCAGCACAGATTGTAGATGTACCTGAACAGGATAA
GGCTGAGGGTGAGGATGAGGCTCAAACCGAAAGCGCACGTAAGAAAGCACGCGCTGGCGGTAAGAAGGCACTTAGCGTAG
CTCGCAGTTCCGGCGGTGGAATCAATATCTGAGGAGGACTGAATGGCTGATTCAAAACGTACAGGATTGGGCGAAGACGG
TGCTAAAGCTACCTATGACCGCCTAACGAACGACCGTAGAGCCTATGAGACTCGTGCGGAAAACTGTGCGCAATACACCA
TTCCGTCCTTGTTCCCGAAGGAGTCCGATAACGAATCTACCGACTACACGACTCCGTGGCAGGCTGTAGGTGCGCGGGGT
CTTAACAATCTGGCCTCTAAATTAATGCTGGCACTATTCCCGATGCAGTCGTGGATGAAGCTGACCATTAGTGAATATGA
GGCGAAGCAGCTTGTTGGAGACCCTGATGGACTCACTAAGGTGGACGAAGGTCTGTCTATGGTTGAGCGTATTATCATGA
ATTATATCGAATCCAACAGTTACCGTGTAACACTCTTTGAGTGCCTCAAGCAGTTGATCGTGGCAGGTAACGCACTGCTT
TACTTACCGGAACCAGAAGGTAGCTACAATCCGATGAAGCTGTACCGATTGTCTTCTTATGTTGTCCAAAGAGACGCATA
CGGCAATGTGTTACAGATTGTCACTCGTGACCAGATAGCCTTTGGTGCTCTCCCGGAAGACGTTCGGTCTGCGGTAGAGA
AAGCTGGTGGTGAGAAGAAGATGGACGAAATGGTCGATGTGTACACCCATGTGTATCTCGATGAAGAGTCCGGCGATTAC
CTCAAGTACGAGGAAGTAGAGGACGTTGAGATTGATGGCTCCGATGCCACCTATCCGACTGACGCTATGCCCTACATTCC
GGTTCGCATGGTTCGCATTGATGGCGAGTCTTACGGTCGCTCCTACTGTGAAGAATACTTAGGTGACTTAAGGTCGCTTG
AGAACCTCCAAGAGGCTATCGTTAAGATGAGCATGATTAGCGCGAAGGTCATCGGTCTGGTTAACCCGGCTGGCATTACG
CAGCCCCGTAGATTAACCAAAGCTCAGACTGGTGACTTCGTTCCCGGTCGTCGAGAAGACATTGACTTCCTGCAACTGGA
GAAGCAAGCTGACTTTACCGTAGCGAAAGCTGTGAGTGACCAGATAGAAGCACGCTTATCGTATGCCTTTATGTTGAACT
CTGCGGTACAGCGCACAGGTGAACGTGTGACCGCCGAAGAGATTCGATACGTTGCGTCAGAACTGGAAGATACGCTTGGC
GGCGTCTATTCGATTCTGTCTCAAGAACTGCAATTGCCTCTGGTTCGTGTGCTCTTGAAGCAACTCCAAGCAACCTCGCA
GATTCCTGAGCTACCGAAAGAAGCCGTTGAGCCTACTATCAGTACAGGTCTGGAAGCAATCGGGCGTGGTCAAGACCTCG
ATAAGCTGGAGCGCTGTATCTCCGCTTGGGCTGCTCTGGCTCCCATGCAGGGAGACCCGGACATTAACCTTGCTGTCATT
AAGCTGCGCATTGCTAACGCCATTGGTATTGATACTTCTGGTATCCTACTGACGGACGAGCAGAAGCAAGCACTGATGAT
GCAGGATGCGGCCCAAACAGGTATCGAGAACGCTGCCGCCGCTGGTGGGGCTGGTGTGGGTGCTCTAGCGACCTCAAGTC
CAGAAGCTATGCAGGGTGCAGCAGCACAGGCTGGCCTAGACGCCACCTAATAACCCTCACTAAAGGGAGACCTCATCTTT
GAAATGAGCGATGACTAAAGGTTGGAGTCCTTTGGTTTCCCTTTATCTTTAACAACTTAGGAGATTTAACAATGGCTGAA
TCTAATGCAGACGTTTATGCGTCCTTCGGTGTGAACAACGCGGTAATGACCGGAAGCACACCTACTGAACACGAACAGAA
TATGCTGAGTCTCGATGTTGCTGCCCGTGATGGCGATGATGCAATCGTACTTAGCGAGGAACCGAGTTCTCATAACGATG
ACCCTTATGCGGCTGGCGAAGACCCATTCGCTAATGAGGAAGACGATGAGGGCCGCATTCAGGTTCGTATCAGTGAAGAT
GGTAGTGAAGCTGAGTTCGACACTGGTAGCGATAACGCTGAGGTGGAGACCGAAGGTGAGGCCGCTGAGTTTGAACCGCT
GGGTGACACTCCAGAAGAACTGAGCCAAGTGACTGAACAATTAGGTCAGCACGAAGAAGGCTTTCAGGCGATGGTCGAGC
AGGCCGTTGAGCGTGGACTGAGCGCAGAGTCTGTGACTCGCATCTACGAAGAGTACGAAGCCGATGGTATCTCTGAGAAA
TCCTACGCGGAACTCGAAGCTGCTGGCTATAGTCGTGCCTTTGTGGACTCCTACATCTCCGGTCAGGAAGCCCTTGTAGA
CCAGTACGTCAATCAGGTAGTTGCCTTTGCTGGTGGTAAGGAGCGCTTTAGCGCAATCCATACGCACCTTGAAGCAACCA
ACCCGGCTGCGGCTGAGTCCCTTGAGGCTGCCATGATGAACCGAGACTTGGCGACTATCAAAGCGATTATCAATCTGGCT
GGTGAGAGCTACACGAAGAAATTCGGTAAGCCTGCCAACCGTAGTGTTACCAAGCGTGCTACTCCGGTTAAACCTGTAGC
TCGTCAGAAAGAGGGCTTTACGAATCAGGCTGAGATGATTAAAGCTATGAGTGACCCGCGTTACCGTAGTGATGCTGCCT
ACCGTCAAATGGTAGAACAGAAGGTTATCGACTCCAGTTTCTAATTAACCCTCACTAAAGGGAGAGACCATAGATGACTA
CAATGGTTGAATCACCTGAGCACAGAACTTTGTGGTCACTCCCGTAGGTGAAACATTGAGAACCAACTCGATTCAAGTAG
TAACCAAACTTTTCTTTAAATTAACATAAGGAGATTCAACATGGCTAACATTCAAGGCGGACAGCAAATTGGTACTAATC
AGGGTAAGGGTCAGTCCGCAGCGGACAAATTGGCGCTGTTCCTGAAAGTGTTCGGCGGTGAAGTCCTGACGGCTTTCGCT
CGCACCTCCGTGACCATGCCTCGTCACATGCTGCGCTCTATTGCTTCTGGTAAGTCCGCACAGTTCCCTGTGATTGGTCG
CACCAAAGCTGCTTACCTGAAACCGGGTGAGAACCTCGATGACAAACGTAAGGATATCAAACACACCGAGAAGGTAATCC
ACATTGATGGCCTGCTGACTGCGGACGTTCTGATTTACGACATTGAGGACGCGATGAACCACTACGACGTTCGCGCCGAG
TACACCGCACAGTTGGGTGAATCTCTGGCGATGGCGGCTGACGGTGCTGTTCTGGCTGAACTGGCTGGTCTGGTTAACCT
GCCTGACGCCTCCAATGAGAACATTGAGGGTCTCGGTAAGCCGACCGTTCTGACTCTGGTTAAGCCGACCTCTGGCGACC
TGACTGACCCGGTTGAGCTGGGTAAAGCGATTATCGCTCAGTTGACCGTTGCTCGTGCGGCTCTGACCAAGAACTACGTT
CCGGCTGCTGACCGTACTTTCTACACCACTCCTGATAACTACTCCGCGATTCTGGCTGCTCTGATGCCGAACGCTGCAAA
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CTATCAGGCACTTATTGACCCTGAGCGCGGTACTATCCGTAACGTGATGGGCTTCGAAGTGGTTGAGGTTCCGCACCTGA
CTGCTGGTGGTGCTGGTGATGACCGTGAGGACACTCCGGCTGGCCAGAAGCACGCTTTCCCGGCGACTTCCAGCACTACC
GTTAAGGTTGCTCTGGATAACGTTGTTGGCCTGTTCCAGCACCGCTCTGCGGTTGGTACGGTCAAGCTGAAAGACTTGGC
TCTGGAGCGCGCTCGTCGTGCGAACTATCAGGCTGACCAGATTATCGCTAAATATGCGATGGGTCACGGCGGTCTGCGTC
CAGAAGCTGCTGGCGCTATCGTTCTCCCAAAGGTGTCGGAGTAATTCCCGACCCCACTGGAGTTACTCTTAGTCAGAAGA
CTATGAGCTTAGACGTTGGGGCTTCTAAAGCCCTGACTTCTACGGTAACTCCGGCTGATGCAGTACAGACAGTGACCTTT
ACGTCTTCCAATGCGAAGATTGCCACGGTCGATGCCTCTGGTACTGTAACTGCTGTGGGCGCTGGCTCCGCTGACATCAC
TGCGACTACTGTGAATGGCCTGACGGCTGTCTGCAAGGTCACTGTGAAAGCAGTAGAGCCTCCCGTAGAAGGCTAAGGTC
TTTACCGGGGATTTACTTTCCTTCATTGCTTTATGAACCCCTTGGGTGCCCTCTGAGGGTATCTGAGGGGTTTTTTGCTT
TAACCCTCACTAACAGGAGGTAACATCATGCGCTCTTATGAGATGAACATTGAGACCGCAGAAGAGCTATCAGCCGTCAA
CGACATTCTGGCTTCCATCGGTGAGCCACCAGTATCGACCCTTGAGGGTGACGCAAACGCTGATGTTGCAAATGCTCGAC
GTGTGCTCAACAAGATTAACCGACAGATTCAGTCACGAGGATGGACATTCAATATTGAGGAAGGTGTGACTCTTCTACCG
GATGCGTTCTCTGGTATGATTCCATTTAGCTCTGACTATCTGTCCGTGATGGCAACCAGCGGTCAGACCCAGTATATCAA
CCGTGGTGGCTATCTCTATGACCGCTCTGCGAAGACTGACCGATTTCCTTCTGGTGTTCAGGTCAACCTTATTCGTCTGA
GAGAGTTCGATGAGATGCCTGAGTGCTTCCGAAACTATATCGTTACCAAGGCTTCCCGCCAGTTTAACAACCGCTTCTTC
GGTGCGCCGGAGGTAGACGGAGTGTTGCAGGAAGAGGAACAGGAAGCATGGCGTGCGTGCTTCGAGTACGAGCTAGACTA
CGGTAACTACAACATGCTGGATGGTGACGCATTCACCTCTGGTCTACTTAACCGCTAATCATAAGGAGGCTCTATGGCTC
TCATTAGTCAATCAATCAAGAACCTCAAGGGTGGTATCAGCCAACAGCCAGATATTCTCCGGTTCGCTGAACAAGGTAGC
GTGCAGATTAACGGTTGGTCTTCTGAGTCCGAGGGTCTCCAGAAGCGCCCACCGATGATTCACCTTAAGACCCTTGGCCC
TGCTGGGTATGTGGGTGCGCAACCTTACGTGCATCTTATCAACCGTGATGAGTTCGAGCAGTATTTCGTGGTGTTCACTG
GTGAAGACATTAAGGTGTTCGACCTCGATGGTAAGGAATACCAAGTACGTGGAGACCGCTCTTATGTACGAACAGCCAAC
CCACGGGAAGACCTTCGGATGGTAACGGTGGCTGACTATACCTTTGTGACTAACCGCAAGGTGGTTGTGCAGAGTAACGA
CCAATCGGTCAACCTTCCGGGCTTTAAAGACCAAGGCGATGCGCTGATTAATGTTCGTGGTGGGCAATATGGGCGTAGAC
TCTCAATCGAGTTCAACGGGGCTGAGCGTGCTGCTATTCAACTACCAGACGGCTCACAACCAGCACACGTCAATGAGGTT
GACGGTCAGGCCATCGCTGAGAAGCTGGCGGCTCAGTTGCGGAATAACCTAGGGAACCCAAACAACGAACAAAACCCAAA
TAAGTGGCGCTTCAACGTTGGCCCCGGATTCATCCATATCCTTGCGCCAAATAACGATAACGTTTGGGGACTACAGACTA
AGGATGGTTACGCAGACCAGCTAATCAACCCTGTAACCCATTACACTCAGTCGTTCCAGAAGTTGCCTATTAACGCTCCA
GATGGGTACATTGTGAAGATTGTTGGTGATACCTCAAAGACTGCCGACCAGTATTACGTTAGGTTCGACCTCAACCGTAA
GGTATGGGTGGAAACAATCGGCTGGAACACAAGGACTCACCTGCACTACCACACGATGCCTTGGGCGCTGGTACGTGCTT
CTGACGGGAACTTTGACTTCAAGGTGCTTGAGTGGGGTGCTCGTACTGTGGGCGATGATACAACCAACCCATACCCATCG
TTTACCGGACAGACAATCAATGATATTTTCTTCTTCCGTAACCGTTTAGGCTTCCTTAGTGGAGAGAACATCATCTTGTC
TCGCACCTCGAAATACTTCAACTTCTTCCCGGCCTCCGTGTCAAACTACTCCGACGATGACCCAATCGACGTTGCGGTTA
GCCACAACCGGGTGTCAACCTTGAAGTATGCCGTTCCGTTCTCCGAAGAGTTACTCCTATGGTCTGACCAAGCGCAGTTC
GTTCTGACAGCTTCTGGTATCCTTTCGAGTCGCTCCGTAGAGTTGAACCTTACGACTCAGTTCGACGTGCAAGACAGGGC
ACGCCCACATGGTGTAGGACGTAATGTATACTTTGCATCACCTCGCGCTTCCTTCACGTCCATTAACCGATACTATGCGG
TACAGGATGTAAGCTCTGTGAAGAACGCAGAGGACATGACGGCTCACGTTCCGAACTACATACCGAATGGAGTATTCAGT
ATATCGGGTACAACCGCTGAGAACTTCGCGGCTATCCTTACGAGCGGAGCACCGAACCGGGTGTATATCTACAAGTTCCT
CTATATTGATGAAGAAATCAGGCAGCAGTCGTGGTCTCATTGGGACTTTGGGGACAACGTTACGGTGTTTGCAGCACAGG
TGATAAACTCAACAATGACTGTATTGATGAGCAACGAACATGCTGTGTGGATGGGACGCTTGCACTTCACGAAGAACTCC
ATAGACATTCCGGGAGAGCCTTACAGATTATACATCGACGCTAAGAGGAAATACACCATCCCTGCCGGGACGTATAATGA
TGATACCTACCAGACGTCCATAAGCCTCGCAGCGATTTATGGGATGAACTTCACTAAGGGTAAAGTGTCTGTGGTCTTCC
CTGATGGAAAGATTATAGAGGTAGAACCGCCAATCAACGGTTGGAGCAGTGACCCGGTGTTACGACTTGATGGGAACCAA
GAGGGCCAAGTGGTTTACATTGGGTTCAACATCCCGTTCACTTATACGTTCTCGAAGTTCCTCATTAAGAAGACTGCTGA
GGACGGCTCGACGGCTACCGAGGATATTGGTCGCTTACAGCTTCGGCGTGCGTGGGTAAACTATGAGGACTCAGGAGCGT
TCACCATCCGTGTGAACAACCTGTCCCGTGAGTTCATCTACACAATGGCTGGCGCTCGTTTGGGTTCTGACAATCTGCGT
GTTGGCAGGTCGAACATTGGCACAGGTCAGTACCGCTTCCCGGTTGTTGGAAACGCTCAGACGAACATAGTAACTATCGA
GTCAGACGCATCAACCCCACTGAACATCATTGGGTGCGGCTGGGAGGGGAACTACCTTCGTCGTTCTTCTGGCATTTAAC
TTAAAGTCTCCCTGTGGTGAATTAACCCTCACTAAAGGGAGACACTAATAGATACGAGGGGTTAAAGCATTATGTATATT
ACAAAGTGTTTACAAGACCACGCTGACAACTTTCAGCCGTCCATAGAGGACATTCTGGAAGCAGAGGCATTGGGTGTCGA
ACCTAAAGTAATTCCTGATGAGAACACTGTGGTAATGCTCAGCGATAACGCTGTGTTGGCAATTGGTGGCAATCAGGGAG
ACCGAGTGTGGTTCCTTACCTCTAAGTACGTCCCACTGTTTACCTTGAAGGAGCGCTTAGAGTTTCGTAGACTTATCATT
GAATATCGTGATATGATGCTGAGCCAGTACGAGTCCATTTGGAATTTCGTTTGGGTAGGCAATAAGTCACACATTCGTTT
CCTAAAGACCATAGGCGCGGTATTCCATAATGAGTTTACCGCTGATGGTCAATTCCAATTATTCACTATCAGTAGGAGGT
AACTATGTGCTGGATGGCAGCGATTCCTATTGCCATGATGGGTGCCCAAGCTCTAAGTAGCCAGAACAGTGCTGACAAGG
CGCGAGTGGCACAGACCGAAGCTGGACGCAGACAGGCAATGGAGATGGTCAAAGAAATGAATATCCAAAATGCCAACGCC
TCGCTGGAACAACGGGACGCCCTTGAAGCTGCATCCTCTGAGTTGACTTCACGTAACATGCAGAAGGTACAGGCTATGGG
AACCATCCGTGCAGCTATTGGCGAGGGTATGCTAGAAGGTGAGTCCATGAAGCGCATCAAGCGTATCGAAGAGGGCAACT
ACATTCGGGAGGCAAATAGTGTCACCGAGAATTACCGCCGAGACTACGCGAGTATCTTTGCGCAACAGTTGGGACGCACG
CAGTCCACAGCAAGTCAAGTCGATGCAATATATAAGAGCGAGGCCAAAGGTAAGTCTGGTCTGATGCGTGTACTAGACCC
TCTGTCCATTATGGGTCAGGAAGCTGCAAGTCAATATGCTGCTGGTGGATTTGACAAGAAAGGTGGAAACCAAGCAGCAC
CTATCAGTGCCGCCAAAGGAACCAAGACCGGGAGGTAATAATGGCTAGTAAACTAAATAGTGTTTTAGGCAACATGGCGA
CTCCCGGTATGGAACGACTCCGGGGCGTCAAAGGTATGGACTACCGGGCAGCAACCATTCAGGCTGAACAACCAAGAGCG
AGTCTTCTGGACTCCATTGGTCGATTCGCTAAGGCTGGTGCCGATATGTACATGGCGAAAGATGAACGTGATAAGCAACG
AGCCGATGAGCGCTCCAACGAGATTATCCGTAAGCTGACCCCTGAGCAGCGCCGACAGGCTATCCAGAATGGTACACTGC
TGTATCAGGATGACCCATACGCAATGCAAGCCTTGAAGTTCAAGACCGGGCGTAATGCTGCGTTCCTCGTTGACGATGAG
GTTCAACAGGCCATCAAAGAGGGTCGCTTCCGTACTCGTGAAGAGATGGAGCAGTATCGTCACTCACGCCTACAGGAGCA
CTCGAAGTCGTTCGCTGAGCAGTTCGGCATCAATGAGATGGACGAGGAGTACCAGAAGGGTTTCAATGCGAACATCACCG
AGCGTAACATTGCTCTGTATGGGGCACATGATACCTTCCTGAGTGACCAAGCGCAGAAGGGTGCAATCCTGAACTCGAAG
GTTGAACTCAATGGCGTCCTGTCTGACCCTGACCTACTGTCTCGTCCTGAGTCCGGTGAGTTCTTCCAGAACTACATTGA
CAACTCCTTGGTGACAGGGATGACCGACAATCAGGCTCAACAGGTCATCTCTTCGTCCCTGAATGACGTGCTACAGCGTC
CGGGTGGTGCCGCCTTCTTGCAGAACATTGAGAACCGCAAGGTGACTCTTAATGGCGCTACGACTACCTATCGTGAACTG
ATGGGTGACGAACAGTGGCAGGCAATGATGATTAAGGCACAGCACACTCAATTCCAGAACAACGCGAAGTTAACAGAGAA
GTTCCGACTGGATATTAACTCAGCGCTTAACCAAGCGGACACTGGTAAGGGTTGGGAGACTCTTCAAGGTATCAAGGCCG
AACTCGATAAGATTCAGCCGGGTGAAGAGATGACTCCTGAGCGCGAGTGGTTGATTTCCGCACAGGAACAGATGCGCACA
CGCTTCAAGCAGGAACAGGCTGAGACAGCCAAGCTGATGGACAAGCAACAGAAGACCCTGAATAAATCTTTGGTCATCGA
CAAGCAGTTCCAGAAGCGCCTCAACGGTGAATACGTCTCGACCAACTATAAGGACATGCCGACCAACGAGAACACTGGTG
AGTTTACACATAGCGATATGGTCAACTACGCGAACCAGAAGTTAGCGGAAATCGAAGCGATGGACTTAACGCCAGAACAG
AAAGACAAACTGAAATTGGACTACCTACGGGCAGACTCCAAGGAGGGTGCTTTCCGTGCAGCGTTTGGTGAGATGATTAC
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TGATGCTGGAAACGAATGGCAGGCTGCGGTGATTAACGGTAAGATGCCTGAGAGCACACCAGCGATGGACAACCTTCGTC
GCATCCGCAACACTGACCCTGACCTGATTGCCTCTCTGTATCCTGACAAGGCCGAGTTGTTCCTGACTATGGACATGTTG
GATAACCAAGGCATCGACACGCAGGTTCTTATCGACGCTGATAAGGCCCGCGCACAGAAGACCAAGGAGATGCAGTTTGA
GGATGACCGAGCGTGGGCTGCTATGATGAACGATTCAACGAATCCTCAAATCAAGTACATGCCTTCGAGTGTCCAAGGGT
ATGCCCGGAAGATTTATGATTCCGTGAAGTACCGGACAGGGAACCCTGACATGGCGACTGAACAGGTCGCAAAGTTCCTC
TCTGATTCAACGACTACGTTCTCCAGTAGTGATGTTGAGGGTGATACCTATGGTGTCCTGCCGAAGAACATCCTGACTGT
TTCGGATGACCCTAAGTCGTGGGAACAGGGGAAGAACATTCTGGACGAAGCCATTAAGAGAATCACAGAGGCTAACCCTT
GGATTACCAACAAGCAACTGACGGTGTACCAGCAGGGGGATGCAATCTACCTGATGGACACAACCGGGCAGGTTCGCACT
CGGTTCGACCAAGAGTTACTCAAACGCGAATACCAGCGCACCGCACAGGCGCAGGCCGAGGCAGCACGAGAGAAAGCCCT
CAAAGAGGCCAACAAGCGTGCCCCAATCAGCCGTGTACCACAGGCGCGTGAAGAAGCGCGTAAACGTGTCCAAGAGAAAC
GGAAGAAGACTCCGAAGTACATCTATGGACGTAAAGAAGACTAACAGTGATAAGGAGGCTCCATGAGCTACGATAAGAAC
AAACCTAGCGAGTTCGACGGGTTATTTCAAAAAGCGGCAGACAAACATGGGGTCTCCTATGACCTGCTTCGTAAATTGGC
ATTCAACGAATCCAGCTTCAATCCAAAGGCCAAATCTCCAACTGGCCCGAAGGGTCTCATGCAGTTCACCAAGGGTACAG
CCACTGCGCTGGGACTCAAGGTCACTGATGCAGACGATGATGACCGTTACAACCCTGAGTTGGCTGTGGATGCAGCCGCT
CGTCACCTGAGTGACCTCATTCGTAAATACGATGGGGATGAGCTTAAGGCAGCCCTAGCGTACAACCAAGGCGAGGGCAG
AAATGGTGCCCCTCAGATGCAGGCCTACGACAAAGGTGATTGGGCCTCAATCTCTGAGGAAGGTCGTAACTATATGCGCA
ACCTGATGGACGTAGCTAACAGTCCTCGCAAGGGGGACTTGGAGGCGTTCGGCGGTATCACCCCAAAGGCTAAGGGCATT
CCATCTGGGGATGCATTTGCTGGAATCGGGAAGAAGCAGACGGTAGGCACTGACCTGCCGGAGTCAACTGGATTCAAAGT
GGAGGGTAAGGAGCAGAAAGCACCTAACGTGCCTTATGCTAAGGACTTTTGGGAAAAGACTGGAACAACGCTGGACGAGT
TTAACGCACGTTCGACCTTCTTCGGAATTGGTGATGCAACAAGTGCTGAGCTTCACAACTCTGTACTTGGAGTTGCTTTC
CGTGCAGCCCGTAGCGACGATGGTTTTGATTTGTTCAAGGACACCATTACGCCTACCCGTTGGAATATCCACACTTGGAC
GCCAGAAGAGCTAGAGCGAATCCGTAAGGAAGTGAAGAACCCAGCGTATATCAACGTAGTCACTGGAGGCTCTCCTGAGA
ATCTGGACGCCCTCATTAAGATGGCGAATGACAACTATGAGATGGATGCGCGGTCTGCCGATGCTGGTGTTGGGGCCAAA
CTTACTGCTGGTATCGTCGGCGCTGGTGTAGACCCGCTGAGTTACGTTCCGCTAGTAGGCGTAGCCGGGAAGGGTCTCAA
GGTGGTTAACAAGGCGTTCGTCGTTGGTACTCAAAGCGCTGGATTAGCGATTGCATCTGAGGGTATCCGTACATCAATAG
CTGGTGGTGAAGCACACTACGCTGATGCTGCTTTAGGTGGTCTCATGTTCGGTGCTGGTATGAGTGCAATCAGTGACGCT
ATCGCTGCTGGTATTCGCCGTTCCCGTGGGACTGAGGTTGTTAATGACTTCGCTCCTATGGCACACCGCTTGGAAGCCCG
TGAGACCGCTCTGAACTCTGGTGGGGAAGACCTGACCCGTATGCCTAGCGAGAACCGTGTGTTCGACCGTGAGCACGCTG
GCGTTGAGTATTCACCTCTGGAGACAGAGCCGGGTGCCGTTGTGTTGCCTCAAGGTCAAATCCTGAGCGACACCAACCCA
CTGAACCCTCAGACTCTTAGCGAGTTCGAGGCGGTCAACCCTGAGCGTGCCGCTCGTGGTATCTCTTTGGGTGGTTTCAC
TGAGATTGGCTTGAAGACTCTCCGCTCTGAGAACCCGACTGTTCGCTCCATTGCGAGTGACCTTGTGCGTTCTCCAACAG
GGATGGAATCAGGCTCTAATGGTAAGTTCGGTGCGACTGCTTCTGACATTAAGGAGCGGCTCCACGCGAACAATCAGCGC
ACCTACAACCAGCTTTATGATGCTGTGCGTACTGCAATGAAAGACCCTGAGTTCTCCACAGGTGGGGCCACAATGAGCCG
TAAGGAAATCCGACAGGAAATCTACAAGCGTGCAGCCTTGGCGATTGAGCGACCTGAGCTTCAAGCAAACCTGACAAAGG
GTGAGCGGAACGTGATGAACATCCTCAAGCAGCACTTTGACCTCAAACGTGAAATCATGGAGAACCCGTCAATCTTCGGC
AACACCAAGGCGGTCAGTATCTTCCCCGGCTCACGCCACAAGGGAACCTACGTGCCAAACGTGTACGACCGCGCTATCAA
GATTGAGATGGTTAAACGTTACGGTAATGATGGCTTGCAGCGAGCAATCGCGGAGTCATGGTTGACGTCTTATCGTGCTC
GTCCAGAAGTCAAGGCGAGGGTCGATGAGTACCTGATGGAACTTAACGGTCTCAAATCCGTGCAGGAAGTTACGCCTGAG
ATGGTGCAGAAGCACGCGATGGATAAGGCGTATGGTATTTCACACACTGACCAGTTCTCTGCCTCCTCTGTCATTGAGGA
TAACATTGAGGGTCTGGTGGGTATCGAGAACAACAACTTCTTGGAAGCCCGTAACATGTTCGACAGTGACATGGCGGTGA
CTCTCCCTGATGGTAACACGTTCTCTGTGAATGACCTGCGTACCTATGACATGGCTGAAATTCTGCCTGCATACGACCGA
CGAGTAGATGGTGATGTTGCAATCATGGGTGGTTCCGGTAAGACTACCAAAGACCTGAAAGATGAAATCATGGCGCTGGA
TAAGCAGTCAGAGGGCAACGGCACACTGAAAGGTGAAGTGGAAGCTCTCAAGGACACCGTGAAGATTCTGACTGGTCGTG
CTCGTAGGAACCCGGAAGGCGCTTGGGGTACAGCCCTGCGCTCCGTAAATGACCTCACGTTCTTTGCTAAGAACGCCTAC
ATGGGCGCACAGAACGTTACTGAAATCGCTGGTATGCTGGCGAAAGGTAACGTCTCTGCGGTAACTCATGGCATCCCTAT
GATTAACGATTGGGTCAACCGTGGTAAACCGCTTCGTGCCTCTGAGATTAAGGAGATACACGGGATGGTGTTCGGTAAGG
AACTAGACCAACTAATCCGTCCGGGACGTGAAGACCACGTGCGCCGACTCCGGGAGTCTACGGACACCAGCGCTGCGGTT
GCCAATGTGGTCGGTACGATTCGTTTCGGTACTCAAGAGTTGGCTGCACGCTCTCCTTGGACAATGCTCCTAAATGGAAC
ATCAAACTACATTCTTGATGCTGCCCGTCAGGGTGTGCTTGGGGATGTGGCTGGAGCGGCACTTGCTGGGAAAGCCTCTA
AGTTCGGTAAGGCAAACTACCTTAAGTCTGCCTCTATCAGCCCTGAGCAGTGGAGTGGAATCAAGCAGTTGTTCAGAGAC
TATGCGACTCGTGGGGAAGACGGTAAGTTCACCATTCGTGACAAACAGGCTTTCGCTAACGACCCTCGTTCGATGGACTT
GTGGCGACTGGCTGACAAAGTGGCGGATGAGACTATACTGCGCCCTCACAAGGTTTCCTCACAGGACGCCAAAGCGTTCG
GTGCATGGGTGAAGATGGTGATGCAGTTTAAGAACTTCGTCATCAAGTCCCTTAACTCCCGGTTCGTCCGTAGCTTCTAC
GAGGCAACTAAGAACAACCGTGCGTTAGACCAAGCGTTGACTCATATCATCTCCTTGGGTCTAGCTGGTGGTTACTACAT
TGGGCAGGCGCACCTTAAGGCTGCAAGTCTACAGGAGCACAAACGTAAGGAGTACCTTAAGAACGCCCTTGACCCTAAGA
TGATTGCTCATGCGTCAATCTCTCGTAGTTCACACTTAGGCTCACCATTGAGTATCTACGATATGTTCGCTGGGATGGCT
GGTAGCGATACCTATAAGTACACCCGCTCTACGGTACTCCCTAAAGAGTCCGAGAAGCGTGACCCTAACAAGGCGGTGAC
AGGTAGACAGGTGGCTTCAACTATCGCAGGTGCAGTTGGTGAGCAGGTTCCGGGTTTAGGTTTTGTGGGTTCTGTGGGCG
CAACAGCAATTAACGCCGCTTCCCTACTGTCTTCTCCAAACAAGGCTACCGCTCTGGAGTTCCGTACAGGACTCTTCAAC
ACATCTCGTGAGTTGATTCCTAATGACCCGCTATCGCAGCAACTCATTATGAAAATCTACGAGGCCAACGGTATCCGTAT
AAAGGAGACGCCGAAGAAACAATAAACCCTCACTAAAGGGAGAGAGGTCACATTCTGGCCTCTTCTCTCTTAATGCTAAT
TTACAAAGGAGGTCACATGGCTACAACTATTAAGACCGTGATGACTTACCCGCTGGATGGCTCCACTACGGACTTTAATA
TTCCGTTCGAGTATCTGGCGCGTAAGTTTGTCCGAGTGACCCTTATCGGTGTTGACCGAAAGGAACTCATCTTGAATCAA
GACTATCGTTTTGCGACTAAGACCACAATCTCCACAACGAGAGCATTGGGGCCAGCGGACGGTTATACTTTGATTGAAAT
CCGTCGATTCACCTCCGCTACAGATCGTCTGGTTGACTTTACCGACGGCTCTATCCTGCGGGCATATGATTTGAACATAT
CTCAGGTTCAGACCCTTCACGTTGCTGAGGAAGCCCGTGACCTTACCGCTGATACAATTGGCGTTAACAATGATGGGAAC
TTGGATGCTCGTGGTCGTCGTATCGTTAACGTTGCGGATGCGCAAGATGTAGGTGATGCAGTCAACTTAGGTCAAATCAA
ACGGTGGAACGACTCTGCGTTGAACTCTGCGAATCGCGCGAAACAGGAAGCTGACCGTGCGACCGCTCGTGCAAACGATG
CGAACAACTCTGCGAACGCATCTGCAAGCTCTGCAAGCTCTTCTGCTGGGTCTGCTGAGTTGGCGAAACGCTGGGCTACC
AGTGATACAGTAGTTGAGAGTGACCTTGAGTCTTCTAGAACCTACGCGATTCACTCCATGTCATATCGTAATGAAGCTAA
AGACTCTGCTGACCGTGCCGCTGTTTCCGAGACCAATGCTAAGGCCTCCGAAGGGAGCGCTGCTAACTCGGCTGCTGCCG
CTAAGGTATCAGAGACCAACGCTAAGGCCTCCGAGGAGAGAGCAATCACTGAGGCGAGCAAGCTGGGAAACATGAATGAC
TTTGCGGCTGCCATAGAGTCAGTGACAGGGAACGATGTGAAGATGAAGGGCGCTGTGTCCTCACCCGGCAATATCACAGG
CGGTGGTTTAGTCTCCACGGGTGCGGCGAGTATCCAGAAAGGTGCGCTTGTTGGAGAGGACTTGATTGTTGGAAGGGATA
TTACTGCAAAGCAGGATATGTACTCTCAGCGAAACATTGCCGTAGCTGGGGTCACATATGCTCAGGGAGGCATTGAGCAA
ACACTAGCAACCAACATTTATAATAAGCTGTACCGACTTCACATTAACAGCAATCCACAACATGTTGGACAACGGCAGGG
TCTACATATTGGATGGAACGAGGGTGGTAACGGTGAGTCAAACTTTATCACCAACCGTGGTGCTGGTTCTGGCGGATTCG
TGTTCCGCACAGTCAATGCTGAGAACTCAGTAGAGACTGGTAGAGTAGATATTACCGGAGGCGGTGTACTCTACGCGAAT
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CACCTACAGGTTCGTTCAGGTGCCCGAATTGAGGGGAACAACAACATCGTAGGTCAGAACCTCTACGCAGGAATGGGAAG
TACGATGCTTGAAGGTAACGGTAATCTATCTGGTGGCATCTGGGCGCAGTGGGGTAACTTATGGAGCGGCCTACACAACA
ACTCACTCTTCGCCAAACCACCCAGCGGTGTTCAGTTATTTACCGCAAGGGGCGGTGATTATCTTGAAGGTAGGGTTGAT
GGTAAATCCGTTGGGTTCCGGTGGTTCCAATCTGACAGAAGGCTGAAAGAAGACATTAGGGTTGTTCGCTCTGCTGACGA
CATGCTGAACATCATTCGGTCGTACATACCAGTGTCCTACAAATATAAGGACGCATCCTATACAGATAACAGGGGTAGAA
CAAACACCATTGAAGGTAAGCGGTCACGGGCTGGCTTCATCACACAGGATTTAATACGCTTGTGGCCCGAGGCTGTGGAC
GTGATGTCAGATGGAATGCAGTCCCCTGACCCGAACCAGATTATTGGCGGATTGATGTTACTTGTTAAGAACCTAGACGC
TCGCGTTCAGGAGCTTGAATCTAAACTTATGACAGACTAAGGAGGTGTTAAATGTTATCCTTCGACTTCAACAATGAGGT
CGTTAAGGCTGCGCCTATTGTTGGCACAGGGGTCGCTGATGGGGCGGCCCGACTCTTTTGGGGGCTATCGTTAAACGAAT
GGTTCTACGTTGCAGCTATCGCCTACACAGTGGTTCAGATTGGTGCCAAGGTAGTCGATAAGATGATTGACTGGAAACGT
GCAAACAAGGAGTAACCTATGAGCGACAAGACTTTAATCAAGCTGCTGGAGATGCTAGACACGGAGATGGCACAGCGTAT
GCTTGCTGACCTCCAGAGCGAGGAACGCCGAACGCCGCAACTTTACAACGCAATCGGCAAACTGTTAGACCGCCATAAGT
TCCAAATCAGTAAGCTGACACCGGACGAGAATATCCTCGGTGGACTGGCGGCAGGTCTGGAAGACTACAACAAAGTGGTC
GGCCCTAATGGTCTGACTGACGATGAGACTATCACGCTACAGTAAGTGACATACTCAAGGTTCTCCACGCGGGAGCCTTT
ATGGATGTTATTTGGTGCATCTATGTGAAATCTGAAAATTGATGGGAGGTGTTATGCTAAAACTTTTACGCAGCGCACTC
CCTTGGGTACTCGCCGGGACACTCTTTATGGGTGGCTGGCACTTAGGGTCAACCCATGAGAGAGCAAACTGGAAGGAGGT
AATCCAAAATGAATACATTGCGAAAACAAAAGCAACCGCAGCAACTCAGGCAGAGGTCAGTCGGGTATCCCGTGAGTACC
AAGAAGAGATTGCAGCCATTGAAGGCAGCACTGATAGGATGCTTAATGACCTGCGTAGCAATAATAAGCGGCTGTCAGTC
CGCATCAAAACCCTTACCGGACTACCAGAAGATAACGGTAGATGCGAGTTTAATGGTCGAGCCGAACTACACGAGTCAGA
TGCTAAGCGTATTATCGGAATAACCCAAGCTGCTGATGCTCACGTAAGAGCGCTCCAGCGTACTATTAAGGAGATGCAGA
ATGAGCGACACCCAAGCAAACCGTAATGCGCTAATCATCGCGCAGCTTAAGGGTGACTTCGTGGCCTTCCTGTTCGTATT
GTGGAAGGCTTTGGCTCTCCCGCCGCCGACTAAGTGTCAGATTGATATGGCCCGGTGTCTGGCTAACGGAGACAACAAGA
AGTTTATCCTACAGGCTTTCCGTGGTATCGGTAAGTCATTCATCACCTGTGCGTTCGTTGTGTGGACGTTATGGCGTGAC
CCTCAGTTGAAGATACTGATTGTCTCTGCATCCAAAGAACGTGCGGACGCTAACTCCATCTTCATCAAGAACATCATTGA
CCTGCTGCCCTTCTTGGCTGAGTTAAAGCCTCGCCCCGGTCAGCGTGACTCTGTGATTAGTTTCGATGTTGGCCCTGCCA
AGCCTGACCACTCTCCGTCTGTGAAGTCGGTGGGTATCACTGGTCAGTTGACTGGTAGTCGTGCTGATATCATCATAGCG
GATGACGTTGAGATTCCGTCTAACTCCGCAACTCAAGGTGCCCGTGAGAAGCTGTGGACTCTGGTGCAGGAATTTGCTGC
GCTTCTGAAACCGCTGCCGACTTCTCGCGTTATCTACCTTGGTACGCCTCAAACCGAAATGACCTTGTACAAGGAACTCG
AAGATAACCGTGGGTACACCACAATCATCTGGCCTGCGCTCTATCCGCGTAGCCGTGAGGAAGACTTGTACTATGGCGAC
CGTCTGGCCCCGATGCTCCGCGAAGAGTTCAACGATGGGTTCGAGATGCTCCAAGGTCAACCGACTGACCCCGTGCGCTT
CGATATGGAAGACCTCCGGGAGCGTGAGTTGGAATACGGTAAGGCTGGCTTCACTTTGCAGTTCATGCTCAACCCGAACC
TGAGTGATGCCGAGAAGTACCCCTTACGCCTCCGTGACGCTATCGTGTGCGGTCTGGACTTCGAGAAAGCCCCAATGCAT
TACCAGTGGCTTCCGAACCGTCAGAATCGCAATGAAGAGCTTCCTAACGTGGGCCTTAAGGGTGATGATATTCATAGCTA
TCATTCGTGCAGCCAGAACACTGGACAGTACCAGCAACGCATCCTAGTGATTGACCCTAGTGGTCGCGGTAAGGACGAGA
CTGGTTACGCAGTGTTGTTCACCCTGAATGGCTACATCTATCTGATGGAAGCTGGCGGGTTCCGCGATGGTTATTCCGAT
AAGACCCTTGAGTCCCTCGCTAAGAAAGCGAAGCAGTGGAAGGTTCAGACAGTGGTCTTCGAGAGTAACTTCGGGGATGG
TATGTTTGGTAAGGTATTCAGCCCTGTGCTCCTGAAACACCATGCAGCCGCTATGGAAGAGATTCGTGCTCGTGGTATGA
AGGAACTACGCATTTGTGATACGCTGGAGCCTGTACTCTCTACGCACCGCCTTGTGATTCGTGACGAGGTGATTCGTGAG
GACTACCAGACTGCCCGTGACGCTGATGGCAAGCATGACGTTCGCTATTCGCTGTTCTACCAGTTGACCCGTATGGCTCG
TGAGAAGGGCGCTGTGGCACATGATGACCGACTTGATGCGTTAGCATTGGGTGTAGAGTTCTTACGCTCTACGATGGAAC
TGGACGCCGTTAAGGTTGAGGCTGAGGTGCTTGAGGCGTTCTTAGAGGAACACATGGAGCACCCAATCCATTCGGCTGGT
CACGTAGTTACCGCTATGGTTGACGGGATGGAACTCTATTGGGAGGATGACGATGTGAATAGTAACAGGTTCATTGACTG
GTAGTTATGCGTATTGAGTGCATAAGGAAGCATTGAGACCACGGATGGTCACTTTAAGAAACTCCTTAAGAATCAATGAG
TTTGAATTAACCCTCACTAAAGGGAGAGAGGGGACTTAAAGCTACTATATAGGTTAGTCATTCAGGTTATGCAATGACCC
TTTATGCACTTTAAGTCTACCTCTATGATTGGTGATATTATCATTGTATAATCACCCTACCTTAGAGCAACTGAAAGGAG
GTGGCTCAATGTTACGCTTGCTGATTGCCCTGCTGCGTCATAGAGTCACTTGGCGATTTCTTCTGGTACTTACTGCTGCC
CTTGGGTACGCAGGTCTTACTGACCACCTCGGTCAACTGGAAGTGGCCTTTTGCTCTATACTCTCTTGTGGGGATTAAAT
TGTTGTTGATGACCGACAAGCGGCTCTGAGGGATTCGTAGGTATAGTTTCACTACACCAACTCATCCCTGTAGAGTCAGC
CCTAAAGGTTATACCTAAAGATGCCCTGTAGTTCGTAATGGTCTTACAGGGTCTTCTGGTGTCTCCTAGCTATCCCTTCG
GGATGCGCCTATGGTCTCACCTATGGTGTGGTCTTACCTAAAGTGGGTTCCTAAAGAGACCCTTTAAGAATTTACCACAA
AAATCTGAATGGGTATCTCACAGTTCAAGAACCCAAAGTACCCCCATAGCCCTCCTAAAGCCACCTAAAGCCAGCCCTAC
CCCTCTGGTTTAACCTTCGGTTAACCTTGGGTATCTCCTCAAGTGGCCTATAGGATAGCCTAAAGTGTTGCCTAAAGTCA
ATACCTAAAGTGATGGCTGCCTATTGGAGACTTAAAGAGTGTCCTAGTGTACCAGTTCGATAGTACATCTCTATGTGTCC
CTATCTGTTA
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Рисунок 42 - Карта сиквенса Yersinia phage (Ye3-f2)

В результате проведенного секвенирования бактериофагов, активных в

отношении Proteus, Enterobacter и Yersinia нами были получены

биоинформационные данные нуклеотидных последовательностей и размеры

фаговых геномов: Proteus phage Pr 4 - УГСХА (44 580 bp), Enterobacter phage

Е7 (36 030 bp) и Yersinia phage Ye3-f2 (39 210 bp). В дальнейшем эти данные

будут использованы для анализа протеомов указанных бактериофагов.
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7.ИССЛЕДОВАНИЕ ПРОФИЛОГРАММ СТРУКТУРНЫХ

ПРОТЕОМОВ БАКТЕРИАЛЬНЫХ ШТАММОВ

В целях подтверждения бактериальной принадлежности культур были

проведены масс-спектрометрические исследования штаммов.

Геномная информация в микробной клетке переводится в более чем

2000 белков, значительное количество которых может быть изучено с

использованием протеомики (Wasinger et al., 1995). По оценкам, для геномов,

которые содержат менее 1000 генов, более 50% прогнозируемого протеома

могут быть идентифицированы из генома. Аналогично, 30 и 10%

прогнозируемого протеома могут быть идентифицированы из геномов,

которые несут около 2500 и около 4000 генов соответственно (Jungblut и

Hecker, 2004). Таким образом, микробный геном, содержащий 600-7000

предсказанных генов, представляет собой среднюю сложную систему, где

применение протеомики может обеспечить знание значительной части

протеома микроба.

Характеристика и дифференциация микробного протеома развивались

и прогрессировали с использованием методов разделения белка в геле.

Разделение нативных клеточных белков в полиакриламидном геле (ПААГ) в

сочетании с компьютерным анализом использовали в нескольких

исследованиях для идентификации и классификации микроорганизмов

(Vandamme et al., 1996). При выполнении в стандартизированных условиях

эта методика была достаточно воспроизводимой. Однако профилирование

белков в ПААГ не стало популярным среди микробиологов. Это может быть

связано с:

- отсутствием обширных баз данных для идентификации неизвестных

микроорганизмов;

- требованием высоко стандартизированных условий, включающих

рост неизвестных микроорганизмов на идентичных средах,
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стандартизированные электрофоретические условия, процедуры

окрашивания и последующий анализ образцов;

- техника не являлась достаточно точной, для различия сильно похожих

штаммов.

Двумерный гель-электрофорез (2-DE) также не стал популярным среди

микробиологов, так как он был трудоемким практическим методом, даже

после того, как появились готовые решения для его проведения и

улучшенное программное обеспечение для анализа геля (Cash, 2009).

Достоинства и недостатки других количественных протеомных подходов

были рассмотрены в другом месте (Tiwari and Tiwari, 2014).

В последние годы в нескольких отчетах была продемонстрирована

возможность использования масс-спектрометрии (MSF) для лазерной

десорбционной ионизации (MALDI) - времени полета (TOF) для

идентификации микроорганизмов [обзор см. Sauer and Kliem, 2010].

Обнаружение образцов массы белка стало удобным инструментом для

быстрого анализа бактерий (Freiwald and Sauer, 2009). Метод анализирует

профили белков, которые извлекаются из целых бактерий. Масс-спектрометр

MALDI может эффективно обнаруживать многочисленные молекулы

одновременно. Массовые образцы белка могут использоваться для

дентификации бактерий в роде, видах и в некоторых случаях подвидных

уровнях. Метод обнаружения массовых образцов подтвержден в нескольких

исследованиях для различных грамотрицательных патогенов, передающихся

через пищевые продукты (Dieckmann et al., 2008; Hazen et al., 2009; Alispahic

et al., 2010; Stephan et al., 2010).

Идентификация бактериального штамма Prot2

В ходе выполнения масс-спектрометрии MALDI-TOF были получены

следующие результаты, представленные в рисунке 43.
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Рисунок 43 - Значения белковых спектров изолята Prot2 и его

идентификация с использованием программного обеспечения MALDI

Biotyper.

Идентификация бактериального штамма Ye3

В ходе выполнения масс-спектрометрии MALDI-TOF были получены

следующие результаты, представленные в рисунке 44.

Рисунок 44 - Значения белковых спектров изолята Ye3 и его

идентификация с использованием программного обеспечения MALDI

Biotyper.
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Идентификация бактериального штамма En2

В ходе выполнения масс-спектрометрии MALDI-TOF были получены

следующие результаты, представленные в рисунке 45.

Рисунок 45 - Значения белковых спектров изолята En2 и его

идентификация с использованием программного обеспечения MALDI

Biotyper.

Идентификация бактериального штамма Cit2

В ходе выполнения масс-спектрометрии MALDI-TOF были получены

следующие результаты, представленные в рисунке 46.

Рисунок 46 - Значения белковых спектров изолята Cit2 и его

идентификация с использованием программного обеспечения MALDI

Biotyper
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В результате проведенного протеомного анализа бактериальных

культур было проведено их MALDI-TOFF-профилирование и подтверждено

их соответствие определяемым видам. Так культура Prot2 определена как

Proteus mirabilis, Ye3 – как Yersinia enterocolitica, En2 – Enterobacter cloacae,

Cit2 – Citrobacter freundii.

8.АНАЛИЗ ПРОТЕОМОВ ВЫДЕЛЕННЫХ И

СЕЛЕКЦИОНИРОВАННЫХ БАКТЕРИОФАГОВ

В ходе выполнения данного этапа проекта нами было проведено

секвенирование выделенных и селекционированных бактериофагов

Enterobacter, Yersinia, Proteus (представлены в тексте).

Данные нуклеотидных последовательностей выделенных и

селектированных бактериофагов, полученные при их секвенировании,

позволили нам провести сравнительный анализ их геномов. Однако

исследование биологических свойств бактериофагов включает в себя также

их протеомный анализ (аминокислотную последовательность протеинов, их

качественный и количественный состав, изоэлектрическую точка белков,

молекулярный вес и алифатический индекс).

Для протеомного анализа нами были использованы ресурсы систем

SnapGene Viewer v.4.1.7 и ExPasy (https://web.expasy.org) и был проведен

анализ бактериофагов, активных в отношении бактерий Enterobacter, Yersinia,

Proteus и даны физико-химические характеристики каждого из белков в их

составе.

Для анализа белковых профилограмм выделенных бактериофагов нами

был использован метод вертикального электрофореза в ПААГ. Анализ

профилограмм был проведен с использованием программного обеспечения

GelAnalyzer 2010.

https://web.expasy.org
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Для начала необходимо было получить максимально возможную

бактериофаговую массу для достаточной визуальной детекции после

электрофореза.

Бактериальную массу культивировали в течение 24 часов на жидких

питательных средах. Затем были внесены выделенные бактериофаги в

количестве 1,0 мл на 10 мл культуры соответственно бактериальным видам.

Культивировали в течение 24-48 часов при 28-37⁰С в аэробных условиях и

достаточной влажности. Затем часть аликвоты культур с бактериофагами

были исследованы методом Грациа для определения титра фагов, а часть –

использована для получения белков бактериофагов.

Для выделения и концентрирования белков бактериофагов

культуральную жидкость центрифугировали 20 минут при 3000 об/мин.

Надосадочную жидкость, содержащую бактериофаги переносили в чистую

пробирку в количестве 5,0 мл и подвергали ультразвуковой дезинтеграции

при режиме 10 микрон с трехкратным подходом по 60 сек. Затем в смесь

вносили 5,0 мл насыщенного раствора сульфата аммония. Все манипуляции

проводили на холоде. Смесь инкубировали в течение 1 часа при 2-8⁰С, а

затем белки осаждали при 10000 об/мин в течение 30 минут (Centrifuge type

MPW-310, Польша). Надосадочную жидкость удаляли под визуальным

контролем наличия осадка. Осадок растворяли в 100 мкл буфера для

электрофореза. Крупные конгломераты нерастворимых фракций белков и

детрита осаждали при 3000 об/мин в течение 1 минуты.

Выделенные и сконцентрированные таким образом белки были

использованы для проведения вертикального электрофореза в ПААГ.

Режим электрофореза и концентрация ПААГ: 200 В, 60 мА, 30 минут,

4-20% ПААГ, трис-глициновый буфер с рН-8,6.

В результате проведенных исследований нами были сопоставлены

данные протеомного анализа на основании проведенного сиквенса и

электрофореза в ПААГ.
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На рисунках 47-51 представлены профилограммы протеомов

выделенных бактериофагов при разделеении их в ПААГ. Для Proteus phage

(Pr 4 – УГСХА) было выявлено 3 белка (67 кДа, 77 кДа и 94 кДа), для

Enterobacter phage E7 - 4 белка (73 кДа, 81 кДа, 98 кДа, 124 кДа), для Yersinia

phage Ye3-f2 – 3 белка (72 кДа, 115 кДа, 128 кДа).

Рисунок 47 - Профилаграмма протеомов бактериофагов: 1 – Proteus

phage (Pr 4 - УГСХА), 2 – Enterobacter phage (E7), 3 –Yersinia phage (Ye3-f2),

4 - маркер

Рисунок 48 - Калибровка маркеров молекулярного веса протеомов

бактериофагов
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Рисунок 49 - Анализ протеома бактериофага Proteus phage (Pr 4 - УГСХА)

Рисунок 50 - Анализ протеома бактериофага Enterobacter phage (E7)

Рисунок 51 - Анализ протеома бактериофага Yersinia phage (Ye3-f2)
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8.1 Proteus phage (Pr 4 - УГСХА)

При анализе протеома бактериофага Proteus в приложении SnapGene

Viewer 4.1.9 соответственно данных секвенирования его нуклеиновой

кислоты было выявлено 50 белков с молекулярными массами от 5,5 до 140

кДа. Качественный протеомный состав Proteus phage Pr 4 - УГСХА

представлен в таблицах 72- и 73 и рисунках 52-55.

Рисунок 52 - Карта линейной ДНК бактериофага Proteus phage (Pr 4 -

УГСХА) c расшифровкой кодирующих областей генома (по данным

приложения SnapGene Viewer 4.1.9)
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Таблица 72 - Локализация белков в геноме Proteus phage (Pr 4 - УГСХА) (по

данным приложения SnapGene Viewer 4.1.9)
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Таблица 73 - Протеомный состав бактериофага Pr 4 - УГСХА, активного в

отношении Proteus (по данным приложения SnapGene Viewer 4.1.9)
Наименование Мол. Масса, Да pI

DNA ligase 35410 6,57

DNA polymerase 97367 6,09

DNA primase/helicase 74770 5,92

DNA-directed RNA polymerase 99625 6,38

Endonuclease 15439 9,82

Exonuclease 39003 6,27

head-tail connector 57724 5,48

HNH endonuclease 15818 9,74

hypothetical protein – 1 97367 6,09

hypothetical protein – 10 9551 10,06

hypothetical protein – 11 6135 4,04

hypothetical protein – 12 20960 5,49

hypothetical protein – 13 8786 8,54

hypothetical protein – 14 5587 5,11

hypothetical protein – 15 29386 4,79

hypothetical protein – 16 8410 6,16

hypothetical protein – 17 11408 4,57

hypothetical protein – 18 5538 4,12

hypothetical protein – 19 9808 6,27

hypothetical protein – 2 9677 5,81

hypothetical protein – 20 11778 7,74

hypothetical protein – 21 11748 4,94

hypothetical protein – 22 10275 9,15

hypothetical protein – 23 9892 9,74

hypothetical protein – 24 9419 4,61

hypothetical protein – 25 66538 7,51

hypothetical protein – 26 32842 5,60

hypothetical protein – 27 23953 6,28

hypothetical protein – 3 8340 4,28

hypothetical protein – 4 19922 4,32

hypothetical protein – 5 12585 3,59
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Продолжение таблицы 73

hypothetical protein – 6 8298 5,09

hypothetical protein – 7 32074 5,12

hypothetical protein – 8 8060 9,27

hypothetical protein – 9 23289 9,65

internal virion protein 23624 7,97

internal virion protein – 2 139867 6,49

large terminase subunit 72173 6,50

lysozyme domain-containing protein 108926 5,52

major capsid protein 40443 5,18

membrane protein 7245 5,11

N-acetyltransferase putative acetyltransferase 18741 6,20

protein phosphatase 2a-like protein 37886 7,04

putative M15 family peptidase 13215 9,39

putative membrane protein 7982 9,86

scaffolding protein 32160 4,17

small terminase subunit 15141 6,72

tail protein 27466 5,94

tail protein – 2 92577 5,48

tail protein – 3 35803 4,87

Рисунок 53 - График распределения белкового состава Proteus phage Pr 4 -

УГСХА по молекулярной массе (по данным приложения SnapGene Viewer

4.1.9)
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Рисунок 54 - График распределения белкового состава Proteus phage Pr 4 -

УГСХА по изоэлектрической точке (pI) (по данным приложения SnapGene

Viewer 4.1.9)

Рисунок 55 -График распределения белкового состава Proteus phage Pr 4 -

УГСХА по молекулярной массе в зависимости от pI (по данным приложения

SnapGene Viewer 4.1.9)

hypothetical protein-1

10 20 30 40 50 60
MMENINWVEE AKGRILVMDA EAKGLLDAIR YGKGNDDVHI ICCMDLLTTE EFLFFNPYDE

70 80 90 100 110 120
RDPNSRERLV EWEGHQDGTL EDGVRFLKNC EAIVSQNFLG YDGLLFEKAF PEIWKGFNYT

130 140 150 160 170 180
EKRGKDRLRS DLCPIRVMDT LVMSRMLNPD RRLPPQAYAK GMGNVAPHSI EAHGIRIGRY

190 200 210 220 230 240
KPENEDWSKL TDHMVHRVRE DVAIGRDLFL WLYNNEWTEH KKRGVNKRTG IGVETAFHME

250 260 270 280 290 300
SIVALEMSRQ AERGFRLDMD KAIARCKELD EKIDATVAGF RPHMPMRIKS KPFKPDEKQE

310 320 330 340 350 360
QVEKANEYSM LNRIGVSLDY DAFIHVERRG DRKTVWSPTT KSGDWSATVK KDFPHMRGNR

370 380 390 400 410 420
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NDTPEIKWIG AYTPVTFEEI PLGNRDTVKE VLYQHGWRGV DYNDTEQDHL DEYGVLPKPW
430 440 450 460 470 480

SGKINEKSIE VWKERAERDG KSVPDWCLGI ASWYILVSRR GQILNRGDVE TFDEKGTWPS
490 500 510 520 530 540

QAGTRKCRGL VPCAFNKELG INAQTFYERY GKWPTSDVDD GEWRVPAIAI SIGTSTFRMR
550 560 570 580 590 600

HRNVVNIPAR GLYPLRDLFI AGKGKLILGC DGAGLELRVL SHFMNDPEYQ DIVLHGDIHT
610 620 630 640 650 660

HNQLKAGLPK RDMAKTFIYA FLYGSGIPNL ASVCGISEEE MKEVVARFEI ELPSLARLKE
670 680 690 700 710 720

NVVSQGNKYG YLQAPDGHWG RIRMQNGELK EHTMLNVLLQ MTGSLCMKYA LVRAFFNMRK
730 740 750 760 770 780

EGVGLDEYGD PAGVANVHDE IQMEVNEDEV LTLNYTLPFT LEGFENEKKV VKSVFDVEEK
790 800 810 820 830 840

RVHVDSEGRM WSAASLVSVD ADSGVLHCQR RYHRAGQIIA DAMTWAGQYL KMRCPMAGEY
850

KIGTSWAETH

Number of amino acids: 850
Molecular weight: 97366.79
Theoretical pI: 6.09
Amino acid composition:
Ala (A) 52 6.1%
Arg (R) 62 7.3%
Asn (N) 38 4.5%
Asp (D) 57 6.7%
Cys (C) 13 1.5%
Gln (Q) 21 2.5%
Glu (E) 72 8.5%
Gly (G) 70 8.2%
His (H) 25 2.9%
Ile (I) 45 5.3%
Leu (L) 66 7.8%
Lys (K) 54 6.4%
Met (M) 30 3.5%
Phe (F) 30 3.5%
Pro (P) 35 4.1%
Ser (S) 37 4.4%
Thr (T) 36 4.2%
Trp (W) 21 2.5%
Tyr (Y) 28 3.3%
Val (V) 58 6.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%

Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 129
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 116
Atomic composition:
Carbon C 4315
Hydrogen H 6716
Nitrogen N 1220
Oxygen O 1269
Sulfur S 43
Formula: C4315H6716N1220O1269S43
Total number of atoms: 13563
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 157970
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.622, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 157220
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.615, assuming all Cys residues are reduced
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Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 31.34
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 76.84
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.538

hypothetical protein-2
10 20 30 40 50 60

MMLLTSLYLM RCNMYKHHIA TFDRNTYELL CGLHNAVPKR NALSLGLNLF EVTITRCYDK
70 80

QACFDMLEDI GINNIEYVIT
Number of amino acids: 83
Molecular weight: 9677.36
Theoretical pI: 5.81
Amino acid composition:
Ala (A) 4 4.8%
Arg (R) 4 4.8%
Asn (N) 7 8.4%
Asp (D) 4 4.8%
Cys (C) 4 4.8%
Gln (Q) 1 1.2%
Glu (E) 5 6.0%
Gly (G) 3 3.6%
His (H) 3 3.6%
Ile (I) 7 8.4%
Leu (L) 12 14.5%
Lys (K) 3 3.6%
Met (M) 5 6.0%
Phe (F) 3 3.6%
Pro (P) 1 1.2%
Ser (S) 2 2.4%
Thr (T) 6 7.2%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 5 6.0%
Val (V) 4 4.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%

Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 9
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 7
Atomic composition:
Carbon C 430
Hydrogen H 682
Nitrogen N 112
Oxygen O 123
Sulfur S 9
Formula: C430H682N112O123S9
Total number of atoms: 1356
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 7700
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Abs 0.1% (=1 g/l) 0.796, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 7450
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.770, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 53.63
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 108.07
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.182

hypothetical protein-3

10 20 30 40 50 60
MFYEIYLSDY ASFKLLSSWC EAESRTYNLN GDQEMYVVKI ERMYSEQTLR ELLVENGIEF
DDVIPFKMF

Number of amino acids: 69
Molecular weight: 8340.47
Theoretical pI: 4.28

Amino acid composition:
Ala (A) 2 2.9%
Arg (R) 3 4.3%
Asn (N) 3 4.3%
Asp (D) 4 5.8%
Cys (C) 1 1.4%
Gln (Q) 2 2.9%
Glu (E) 9 13.0%
Gly (G) 2 2.9%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 4 5.8%
Leu (L) 7 10.1%
Lys (K) 3 4.3%
Met (M) 4 5.8%
Phe (F) 5 7.2%
Pro (P) 1 1.4%
Ser (S) 6 8.7%
Thr (T) 2 2.9%
Trp (W) 1 1.4%
Tyr (Y) 6 8.7%
Val (V) 4 5.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%

Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 13
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 6
Atomic composition:
Carbon C 379
Hydrogen H 565
Nitrogen N 87
Oxygen O 115
Sulfur S 5
Formula: C379H565N87O115S5
Total number of atoms: 1151
Extinction coefficients:
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Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 14440
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.731, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 14440
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.731, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 54.91
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 81.88
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.238

hypothetical protein-4

10 20 30 40 50 60
MLNRIDVHFK LLSAEKDIYF KRTWTTEPSD YPFIMGINID GTMYYPDGNT MDNALYLIEG

70 80 90 100 110 120
EHCKWHYIQD VLKETFKRDK ECLYLTFQPL IKLHYDDGSV KELDTKDDWF SFDWHEGYDW

130 140 150 160
SLEERLNQLF FETEQAGEAI GDNVEDLEEW LESNLLTWSW DNVSMS
Number of amino acids: 166
Molecular weight: 19922.16
Theoretical pI: 4.32
Amino acid composition:
Ala (A) 4 2.4%
Arg (R) 4 2.4%
Asn (N) 8 4.8%
Asp (D) 18 10.8%
Cys (C) 2 1.2%
Gln (Q) 4 2.4%
Glu (E) 17 10.2%
Gly (G) 8 4.8%
His (H) 5 3.0%
Ile (I) 9 5.4%
Leu (L) 18 10.8%
Lys (K) 10 6.0%
Met (M) 5 3.0%
Phe (F) 9 5.4%
Pro (P) 4 2.4%
Ser (S) 9 5.4%
Thr (T) 10 6.0%
Trp (W) 8 4.8%
Tyr (Y) 9 5.4%
Val (V) 5 3.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%

Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 35
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 14
Atomic composition:
Carbon C 906
Hydrogen H 1320
Nitrogen N 218
Oxygen O 277
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Sulfur S 7
Formula: C906H1320N218O277S7
Total number of atoms: 2728
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 57535
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.888, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 57410
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.882, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 43.35
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 74.58
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.623

hypothetical protein - 5

10 20 30 40 50 60
MTTYNEVLDS AIESLKEYIE CNDIQEETYE IQDAISEIAD NAIPIYNCDI FSVFAEGGIS

70 80 90 100
YQMDDTGLIE GCDDVIQILQ MRIYEELSND LYHMVRGLIN EYVYSLEEE
Number of amino acids: 109
Molecular weight: 12584.91
Theoretical pI: 3.59
Amino acid composition:
Ala (A) 5 4.6%
Arg (R) 2 1.8%
Asn (N) 6 5.5%
Asp (D) 10 9.2%
Cys (C) 3 2.8%
Gln (Q) 5 4.6%
Glu (E) 16 14.7%
Gly (G) 5 4.6%
His (H) 1 0.9%
Ile (I) 15 13.8%
Leu (L) 8 7.3%
Lys (K) 1 0.9%
Met (M) 4 3.7%
Phe (F) 2 1.8%
Pro (P) 1 0.9%
Ser (S) 7 6.4%
Thr (T) 4 3.7%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 9 8.3%
Val (V) 5 4.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 26
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 3
Atomic composition:
Carbon C 551
Hydrogen H 841
Nitrogen N 129
Oxygen O 193
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Sulfur S 7
Formula: C551H841N129O193S7
Total number of atoms: 1721
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 13535
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.075, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 13410
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.066, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 52.09
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 100.18
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.190

hypothetical protein – 6

10 20 30 40 50 60
MVMFFGVTTL VAFCYLVYRV GTTNKAINII REEGLTVYGD GNMYVLIDNH GVIEYITENQ

70
LIEIANFFLR LR
Number of amino acids: 72
Molecular weight: 8297.70
Theoretical pI: 5.09
Amino acid composition:
Ala (A) 3 4.2%
Arg (R) 4 5.6%
Asn (N) 6 8.3%
Asp (D) 2 2.8%
Cys (C) 1 1.4%
Gln (Q) 1 1.4%
Glu (E) 5 6.9%
Gly (G) 6 8.3%
His (H) 1 1.4%
Ile (I) 8 11.1%
Leu (L) 7 9.7%
Lys (K) 1 1.4%
Met (M) 3 4.2%
Phe (F) 5 6.9%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 0 0.0%
Thr (T) 6 8.3%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 5 6.9%
Val (V) 8 11.1%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 5
Atomic composition:
Carbon C 381
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Hydrogen H 592
Nitrogen N 94
Oxygen O 105
Sulfur S 4
Formula: C381H592N94O105S4
Total number of atoms: 1176
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 7450
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.898, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 7450
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.898, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 32.97
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 117.64
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.508

hypothetical protein – 7

10 20 30 40 50 60
MTNQVLTLRD EIRNEVNALL DNIGASYLRI GELLNEARSD FDNQRDFLSW VENEFSIKKS

70 80 90 100 110 120
QCFNLMKVSL HFKDNESFQK VSMRVLLALI PYMDDNDIMR RAEVLALRGD LTTNSLNIIL

130 140 150 160 170 180
GKPETKVKET QAEPEKTQEK PAQLQSVPQE EAKEENKIPF EPDVEEKVSE PKAQPIESQD

190 200 210 220 230 240
NVDNTAMKAL LEQIKTLTEQ NRELQERIIS LSSVRETKKA TAPMLPQFKS SCMYARLGLS

250 260 270 280
AEEATKKTAV NKAKRELVKL GYGEGHEAWD FIKEAVEDLL K
Number of amino acids: 281
Molecular weight: 32073.50
Theoretical pI: 5.12
Amino acid composition:
Ala (A) 21 7.5%
Arg (R) 14 5.0%
Asn (N) 17 6.0%
Asp (D) 15 5.3%
Cys (C) 2 0.7%
Gln (Q) 15 5.3%
Glu (E) 34 12.1%
Gly (G) 8 2.8%
His (H) 2 0.7%
Ile (I) 14 5.0%
Leu (L) 31 11.0%
Lys (K) 26 9.3%
Met (M) 8 2.8%
Phe (F) 9 3.2%
Pro (P) 11 3.9%
Ser (S) 18 6.4%
Thr (T) 14 5.0%
Trp (W) 2 0.7%
Tyr (Y) 4 1.4%
Val (V) 16 5.7%
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Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%

Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 49
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 40
Atomic composition:
Carbon C 1404
Hydrogen H 2283
Nitrogen N 387
Oxygen O 448
Sulfur S 10
Formula: C1404H2283N387O448S10
Total number of atoms: 4532
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 17085
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.533, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 16960
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.529, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 45.04
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 86.44
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.623

DNA-directed RNA polymerase

10 20 30 40 50 60
MDLQEIQLQL ENEMFNGGIR RFEADQQRHL QSGNASDTAW NRKLISEFIA PMAQGIQAYK

70 80 90 100 110 120
EEYKGKIGRA PRALAFLNCV ENEVSAYITM KVVMDMIQTD VTLQSIAMSI ADRIEDQVRF

130 140 150 160 170 180
SNLEGKAKKY FEKVKASLKA SRSKQYAHGH KVMVVAEKNL AEKSEDIDRW IPWGKEELLN

190 200 210 220 230 240
IGLTLLEILE NSVFFNGEPV FFRTIRTMGY KKTLYFLQTS ENIGEWVRAF KDHVAQLSPA

250 260 270 280 290 300
YAPCVVPPRP WKSPFNGGFH TEKVASRIRL VKGDREHVRK LTQKQMPKVY KAINALQNTQ

310 320 330 340 350 360
WQVNKEILNV ADEVVRLDLG YGVPHFKPLI DKDNKPANPV PVEFQHLRGR ELKEVLSDEK

370 380 390 400 410 420
WQSFMHWKGE CAKLYTAETK RGSKSASVVR MLGQARKYSM FDAIYFVYAM DSRSRVYAQS

430 440 450 460 470 480
STLSPQSDDL GKALLRFTEG RSINSVEDLK WFCINGANLW GWDKKTFDVR LNNVLQEDFQ

490 500 510 520 530 540
EMCRDIASDP LTFTQWVGAD APYQFLAWAF EYANYLDLVD EGRAHEFKTH LPVHQDGSCS

550 560 570 580 590 600
GIQHYSAMLK DEVGARAVNL KPSDAPQDIY GEVAKVVIRK NNENMEASEE DFMTSGSMHL

610 620 630 640 650 660
QGAVLRAMAS SWDSVGITRG LTKKPVMTLP YGSTRITCRE SVEDYLITLE EEEVKRAIAE

670 680 690 700 710 720
NRKANKVHPF VGDKEEGQIL ERDALNYMTA LIWPSISEVV KAPIVAMRMI KQLARYASKR

730 740 750 760 770 780
NEGLEYTLPT GFILKQKIMA TEMLRVRTML MGDIRMSLQV DTDVVDETAM SGASAPNFVH

790 800 810 820 830 840
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GHDASHLILT VCDLVDKGIK SIAVIHDSFG THADNTVALR DSLRHKMVEM YENTNALQKL
850 860 870

LEEHEERWLV DTGIKVPEQG TFDIREILNS DYVFA
Number of amino acids: 875
Molecular weight: 99624.91
Theoretical pI: 6.38
Amino acid composition:
Ala (A) 71 8.1%
Arg (R) 50 5.7%
Asn (N) 38 4.3%
Asp (D) 51 5.8%
Cys (C) 8 0.9%
Gln (Q) 38 4.3%
Glu (E) 68 7.8%
Gly (G) 48 5.5%
His (H) 22 2.5%
Ile (I) 47 5.4%
Leu (L) 73 8.3%
Lys (K) 62 7.1%
Met (M) 32 3.7%
Phe (F) 34 3.9%
Pro (P) 30 3.4%
Ser (S) 54 6.2%
Thr (T) 40 4.6%
Trp (W) 16 1.8%
Tyr (Y) 27 3.1%
Val (V) 66 7.5%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 119
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 112
Atomic composition:
Carbon C 4430
Hydrogen H 6973
Nitrogen N 1223
Oxygen O 1311
Sulfur S 40
Formula: C4430H6973N1223O1311S40
Total number of atoms: 13977
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 128730
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.292, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 128230
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.287, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 42.55
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 83.47
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.386

HNH endonuclease
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10 20 30 40 50 60
MRGDLARRAE LAGYTIHKDG SITGKRGNIL KPWLQTSGYY VVNIVFIKGQ RTTTLVHRLI

70 80 90 100 110 120
ASKYCECNDI DANEVNHKDG DKLNNDSSNL EWITHRQNVN HRFGFENYKE LTADDARIKN

130
NIRCSIRNKL KRKSKVN
Number of amino acids: 137
Molecular weight: 15817.92
Theoretical pI: 9.74
Amino acid composition:
Ala (A) 7 5.1%
Arg (R) 12 8.8%
Asn (N) 15 10.9%
Asp (D) 9 6.6%
Cys (C) 3 2.2%
Gln (Q) 3 2.2%
Glu (E) 6 4.4%
Gly (G) 9 6.6%
His (H) 5 3.6%
Ile (I) 11 8.0%
Leu (L) 10 7.3%
Lys (K) 13 9.5%
Met (M) 1 0.7%
Phe (F) 3 2.2%
Pro (P) 1 0.7%
Ser (S) 7 5.1%
Thr (T) 8 5.8%
Trp (W) 2 1.5%
Tyr (Y) 5 3.6%
Val (V) 7 5.1%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 15
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 25
Atomic composition:
Carbon C 687
Hydrogen H 1108
Nitrogen N 216
Oxygen O 206
Sulfur S 4
Formula: C687H1108N216O206S4
Total number of atoms: 2221
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 18575
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.174, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 18450
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.166, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 34.31
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 79.71
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.829
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hypothetical protein – 8

10 20 30 40 50 60
MIKCITDKPT TIKKLKRHLK ALLITLATIC LIGFIVEMAR VKPEIVAITL CLLIVLAGVV

70
CLYSIIYQLF TE
Number of amino acids: 72
Molecular weight: 8060.13
Theoretical pI: 9.27
Amino acid composition:
Ala (A) 5 6.9%
Arg (R) 2 2.8%
Asn (N) 0 0.0%
Asp (D) 1 1.4%
Cys (C) 4 5.6%
Gln (Q) 1 1.4%
Glu (E) 3 4.2%
Gly (G) 2 2.8%
His (H) 1 1.4%
Ile (I) 12 16.7%
Leu (L) 12 16.7%
Lys (K) 7 9.7%
Met (M) 2 2.8%
Phe (F) 2 2.8%
Pro (P) 2 2.8%
Ser (S) 1 1.4%
Thr (T) 7 9.7%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 2 2.8%
Val (V) 6 8.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 4
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 9
Atomic composition:
Carbon C 376
Hydrogen H 642
Nitrogen N 88
Oxygen O 92
Sulfur S 6
Formula: C376H642N88O92S6
Total number of atoms: 1204
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 3230
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.401, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 2980
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.370, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 21.46
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 161.11
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Grand average of hydropathicity (GRAVY): 1.165

DNA primase/helicase

10 20 30 40 50 60
MAIINNLPCP MCQKNGHDKS GNHLMVFDDG AGYCNRGHFH DNGRPYYHKP EGGIEITELP

70 80 90 100 110 120
ISGNIKYTPA QFKELEKEGK IADPKLRAIA LGGMRMADRW EVMNEQERAE QKAEWELDVE

130 140 150 160 170 180
WFNTLKRKNL ISRHIRGDIC ALYDVRVGHD EEGKVNRHYY PRYEQGKLVG AKCRTLPKDF

190 200 210 220 230 240
RFGHLGKLFG DQDLFGMHTM TAFLDKGRRK DTLLIVGGEL DALASQQMLL DSAKGTQWEG

250 260 270 280 290 300
KPYHVWSINK GEACLQEIVA NREHISQFKK IIWGFDNDEV GMKLNQQASR LFAGKSYIIE

310 320 330 340 350 360
YPSGCKDANK ALMAGKHKEF VDAWFNAKSS DEVFASQIKS IASQRDKLKE ARPEQGLSWP

370 380 390 400 410 420
WPKLNKITLG IRKNQLIVIG AGSGVGKTEF LREVVKHLIE EHGESVGIIS TEDPYNKVAR

430 440 450 460 470 480
AFIGKWIDKR IELPPCNNPR EDGYREVFDY TEEEANAAID YVADTGKLFV ADLEGDYSME

490 500 510 520 530 540
KIEQTCLEFE AMGISNIIID NLTGIKLDER QFGGKVGALD ECVKRIGTIK DRHKVTIFLV

550 560 570 580 590 600
SHLTRVSGQR TPHEAGGDVY LSDFRGSGAI GFWASYAIGI KRNTMAESLD ERTTTFISCV

610 620 630 640 650 660
KDRDQGIYTG TEIMLKGDLA TGRLVEPQAR VKSFDTGVPK EQEVPELETT IEENKQDEIE
EF
Number of amino acids: 662

Molecular weight: 74769.85
Theoretical pI: 5.92
Amino acid composition:
Ala (A) 44 6.6%
Arg (R) 37 5.6%
Asn (N) 27 4.1%
Asp (D) 43 6.5%
Cys (C) 11 1.7%
Gln (Q) 24 3.6%
Glu (E) 60 9.1%
Gly (G) 62 9.4%
His (H) 18 2.7%
Ile (I) 49 7.4%
Leu (L) 48 7.3%
Lys (K) 54 8.2%
Met (M) 15 2.3%
Phe (F) 27 4.1%
Pro (P) 22 3.3%
Ser (S) 29 4.4%
Thr (T) 29 4.4%
Trp (W) 11 1.7%
Tyr (Y) 19 2.9%
Val (V) 33 5.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 103
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 91
Atomic composition:
Carbon C 3313
Hydrogen H 5195
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Nitrogen N 925
Oxygen O 997
Sulfur S 26
Formula: C3313H5195N925O997S26
Total number of atoms: 10456
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 89435
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.196, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 88810
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.188, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 34.11
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 78.25
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.543

hypothetical protein – 9

10 20 30 40 50 60
MYQLNLNVGS KVRNIREHSS FKGMIGFVEC EVNEGKGDKW LVQYQDGRRG TYFKHLAHHS

70 80 90 100 110 120
LQLVDEHKSV KQTIKEQHKE ERIMIKRERR NVISGWTQSE MIKQHGYAKG VTQFNLRALG

130 140 150 160 170 180
KTTGQALSVI SKAVLQPNTP ISFHNIDHAI VEHNVPPKIA NVVMKSKIED LIVTLGFKGI

190 200
RFNNNNSIVF NPIVTEETYV ERI
Number of amino acids: 203

Molecular weight: 23288.77
Theoretical pI: 9.65
Amino acid composition:
Ala (A) 7 3.4%
Arg (R) 11 5.4%
Asn (N) 15 7.4%
Asp (D) 5 2.5%
Cys (C) 1 0.5%
Gln (Q) 11 5.4%
Glu (E) 15 7.4%
Gly (G) 14 6.9%
His (H) 10 4.9%
Ile (I) 18 8.9%
Leu (L) 12 5.9%
Lys (K) 18 8.9%
Met (M) 5 2.5%
Phe (F) 8 3.9%
Pro (P) 5 2.5%
Ser (S) 12 5.9%
Thr (T) 10 4.9%
Trp (W) 2 1.0%
Tyr (Y) 5 2.5%
Val (V) 19 9.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
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Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 20
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 29
Atomic composition:
Carbon C 1036
Hydrogen H 1658
Nitrogen N 302
Oxygen O 297
Sulfur S 6
Formula: C1036H1658N302O297S6
Total number of atoms: 3299
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 18450
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.792, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 18450
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.792, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 36.89
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 88.23
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.482

hypothetical protein – 10

10 20 30 40 50 60
MQVKIQKKII KCGKKLLATN MLVNSLWSMK MKNKISLSIL DGKEDMQAHV TNQAFLFAQM

70 80
TLAEAKKNSL TREQIIKESE RKK
Number of amino acids: 83

Molecular weight: 9551.48
Theoretical pI: 10.06
Amino acid composition:
Ala (A) 6 7.2%
Arg (R) 2 2.4%
Asn (N) 5 6.0%
Asp (D) 2 2.4%
Cys (C) 1 1.2%
Gln (Q) 6 7.2%
Glu (E) 5 6.0%
Gly (G) 2 2.4%
His (H) 1 1.2%
Ile (I) 7 8.4%
Leu (L) 9 10.8%
Lys (K) 15 18.1%
Met (M) 6 7.2%
Phe (F) 2 2.4%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 6 7.2%
Thr (T) 4 4.8%
Trp (W) 1 1.2%
Tyr (Y) 0 0.0%
Val (V) 3 3.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
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(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 17

Atomic composition:
Carbon C 420
Hydrogen H 720
Nitrogen N 118
Oxygen O 119
Sulfur S 7
Formula: C420H720N118O119S7
Total number of atoms: 1384
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 5500
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.576, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 5500
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.576, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 12.94
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 92.89
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.414

hypothetical protein – 11

10 20 30 40 50
MELVMIKVAL GLHHLVSDET IDSQERAERD AELGLALPEP DRDVDLWEVD DGEY
Number of amino acids: 54
Molecular weight: 6134.79
Theoretical pI: 4.04
Amino acid composition:
Ala (A) 4 7.4%
Arg (R) 3 5.6%
Asn (N) 0 0.0%
Asp (D) 8 14.8%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 1 1.9%
Glu (E) 8 14.8%
Gly (G) 3 5.6%
His (H) 2 3.7%
Ile (I) 2 3.7%
Leu (L) 8 14.8%
Lys (K) 1 1.9%
Met (M) 2 3.7%
Phe (F) 0 0.0%
Pro (P) 2 3.7%
Ser (S) 2 3.7%
Thr (T) 1 1.9%
Trp (W) 1 1.9%
Tyr (Y) 1 1.9%
Val (V) 5 9.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
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(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 16
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 4
Atomic composition:
Carbon C 266
Hydrogen H 420
Nitrogen N 70
Oxygen O 92
Sulfur S 2
Formula: C266H420N70O92S2
Total number of atoms: 850
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 6990
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.139
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 22.35
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 106.48
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.385

DNA polymerase

10 20 30 40 50 60
MMENINWVEE AKGRILVMDA EAKGLLDAIR YGKGNDDVHI ICCMDLLTTE EFLFFNPYDE

70 80 90 100 110 120
RDPNSRERLV EWEGHQDGTL EDGVRFLKNC EAIVSQNFLG YDGLLFEKAF PEIWKGFNYT

130 140 150 160 170 180
EKRGKDRLRS DLCPIRVMDT LVMSRMLNPD RRLPPQAYAK GMGNVAPHSI EAHGIRIGRY

190 200 210 220 230 240
KPENEDWSKL TDHMVHRVRE DVAIGRDLFL WLYNNEWTEH KKRGVNKRTG IGVETAFHME

250 260 270 280 290 300
SIVALEMSRQ AERGFRLDMD KAIARCKELD EKIDATVAGF RPHMPMRIKS KPFKPDEKQE

310 320 330 340 350 360
QVEKANEYSM LNRIGVSLDY DAFIHVERRG DRKTVWSPTT KSGDWSATVK KDFPHMRGNR

370 380 390 400 410 420
NDTPEIKWIG AYTPVTFEEI PLGNRDTVKE VLYQHGWRGV DYNDTEQDHL DEYGVLPKPW

430 440 450 460 470 480
SGKINEKSIE VWKERAERDG KSVPDWCLGI ASWYILVSRR GQILNRGDVE TFDEKGTWPS

490 500 510 520 530 540
QAGTRKCRGL VPCAFNKELG INAQTFYERY GKWPTSDVDD GEWRVPAIAI SIGTSTFRMR

550 560 570 580 590 600
HRNVVNIPAR GLYPLRDLFI AGKGKLILGC DGAGLELRVL SHFMNDPEYQ DIVLHGDIHT

610 620 630 640 650 660
HNQLKAGLPK RDMAKTFIYA FLYGSGIPNL ASVCGISEEE MKEVVARFEI ELPSLARLKE

670 680 690 700 710 720
NVVSQGNKYG YLQAPDGHWG RIRMQNGELK EHTMLNVLLQ MTGSLCMKYA LVRAFFNMRK

730 740 750 760 770 780
EGVGLDEYGD PAGVANVHDE IQMEVNEDEV LTLNYTLPFT LEGFENEKKV VKSVFDVEEK

790 800 810 820 830 840
RVHVDSEGRM WSAASLVSVD ADSGVLHCQR RYHRAGQIIA DAMTWAGQYL KMRCPMAGEY

850
KIGTSWAETH
Number of amino acids: 850

Molecular weight: 97366.79
Theoretical pI: 6.09
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Amino acid composition:
Ala (A) 52 6.1%
Arg (R) 62 7.3%
Asn (N) 38 4.5%
Asp (D) 57 6.7%
Cys (C) 13 1.5%
Gln (Q) 21 2.5%
Glu (E) 72 8.5%
Gly (G) 70 8.2%
His (H) 25 2.9%
Ile (I) 45 5.3%
Leu (L) 66 7.8%
Lys (K) 54 6.4%
Met (M) 30 3.5%
Phe (F) 30 3.5%
Pro (P) 35 4.1%
Ser (S) 37 4.4%
Thr (T) 36 4.2%
Trp (W) 21 2.5%
Tyr (Y) 28 3.3%
Val (V) 58 6.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 129
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 116
Atomic composition:
Carbon C 4315
Hydrogen H 6716
Nitrogen N 1220
Oxygen O 1269
Sulfur S 43
Formula: C4315H6716N1220O1269S43
Total number of atoms: 13563
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 157970
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.622, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 157220
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.615, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 31.34
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 76.84
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.538

hypothetical protein – 12

10 20 30 40 50 60
MYKSLIKINH MLNSIVGEEV TLVGGCVRDT LYGVTPKDYD AVICMGDSSE SYCHGMIEDI

70 80 90 100 110 120
AYRFRALDFK VELYQSYGLH EGEVINPTSF QAMFYSCLKV TMKNCQVDIL LSKADTIEEH

130 140 150 160 170 180
VKRHDCNMNM VWFDLESKQI KWCHDGDQPK CETLQFVPDV CNERIGRMYN KWLQLNSKSK
D
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Number of amino acids: 181

Molecular weight: 20960.06
Theoretical pI: 5.49
Amino acid composition:
Ala (A) 5 2.8%
Arg (R) 6 3.3%
Asn (N) 9 5.0%
Asp (D) 14 7.7%
Cys (C) 9 5.0%
Gln (Q) 7 3.9%
Glu (E) 12 6.6%
Gly (G) 10 5.5%
His (H) 6 3.3%
Ile (I) 11 6.1%
Leu (L) 14 7.7%
Lys (K) 14 7.7%
Met (M) 9 5.0%
Phe (F) 6 3.3%
Pro (P) 4 2.2%
Ser (S) 12 6.6%
Thr (T) 7 3.9%
Trp (W) 3 1.7%
Tyr (Y) 9 5.0%
Val (V) 14 7.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 26
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 20
Atomic composition:
Carbon C 922
Hydrogen H 1432
Nitrogen N 244
Oxygen O 278
Sulfur S 18
Formula: C922H1432N244O278S18
Total number of atoms: 2894
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 30410
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.451, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 29910
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.427, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 39.44
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 79.06
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.333

hypothetical protein – 13

10 20 30 40 50 60
MFYNEKYILS KDKLIGIDMK CVKGTDALYI IVEVRCNGYM IRRYQTFEKG YTDLDVLSYL
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70
AEVVPALKAK AQLPLN
Number of amino acids: 76
Molecular weight: 8786.38
Theoretical pI: 8.54
Amino acid composition:
Ala (A) 5 6.6%
Arg (R) 3 3.9%
Asn (N) 3 3.9%
Asp (D) 5 6.6%
Cys (C) 2 2.6%
Gln (Q) 2 2.6%
Glu (E) 4 5.3%
Gly (G) 4 5.3%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 6 7.9%
Leu (L) 9 11.8%
Lys (K) 8 10.5%
Met (M) 3 3.9%
Phe (F) 2 2.6%
Pro (P) 2 2.6%
Ser (S) 2 2.6%
Thr (T) 3 3.9%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 7 9.2%
Val (V) 6 7.9%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 9
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 11
Atomic composition:
Carbon C 401
Hydrogen H 640
Nitrogen N 98
Oxygen O 112
Sulfur S 5
Formula: C401H640N98O112S5
Total number of atoms: 1256
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 10555
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.201, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 10430
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.187, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 22.61
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 106.45
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.005

hypothetical protein – 14
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10 20 30 40 50
MKVTVINTVT GELREYENAE MMVAPNGVIF VKRGKQTLFA SGSTDIIVEA Q
Number of amino acids: 51

Molecular weight: 5587.46
Theoretical pI: 5.11
Amino acid composition:
Ala (A) 4 7.8%
Arg (R) 2 3.9%
Asn (N) 3 5.9%
Asp (D) 1 2.0%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 2 3.9%
Glu (E) 5 9.8%
Gly (G) 4 7.8%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 4 7.8%
Leu (L) 2 3.9%
Lys (K) 3 5.9%
Met (M) 3 5.9%
Phe (F) 2 3.9%
Pro (P) 1 2.0%
Ser (S) 2 3.9%
Thr (T) 5 9.8%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 1 2.0%
Val (V) 7 13.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 6
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 5
Atomic composition:
Carbon C 245
Hydrogen H 403
Nitrogen N 65
Oxygen O 77
Sulfur S 3
Formula: C245H403N65O77S3
Total number of atoms: 793
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 1490
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.267
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 8.04
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 93.53
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.092

hypothetical protein – 15
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10 20 30 40 50 60
MARNFDFGAE VAKTEGGVFK NPDVGDHEAI ISAIIHVGSF QDIFKKGSTT EVKKPCNFVL

70 80 90 100 110 120
VRATLMGDDD KNEDGSRMEQ WMSVALKSGD KATLTKLLNA VDPKELLGGF DDFIGECFTV

130 140 150 160 170 180
SMVGDEKAGK NEDGTFKYVN WKGFSGMPDK LKKLVIAQVE EEGIECLGHI TFDKLTKDVL

190 200 210 220 230 240
DAIPAHLVRQ YFLNETTRGK NLSVEGSHVA DIIAEARKAD PEWKKAKAKD DAKPDDKQSL

250 260
DTGASVPQEV PEAQNQPAPA DMDTDEEF
Number of amino acids: 268

Molecular weight: 29386.06
Theoretical pI: 4.79
Amino acid composition:
Ala (A) 24 9.0%
Arg (R) 6 2.2%
Asn (N) 10 3.7%
Asp (D) 28 10.4%
Cys (C) 3 1.1%
Gln (Q) 8 3.0%
Glu (E) 22 8.2%
Gly (G) 22 8.2%
His (H) 5 1.9%
Ile (I) 12 4.5%
Leu (L) 17 6.3%
Lys (K) 28 10.4%
Met (M) 7 2.6%
Phe (F) 14 5.2%
Pro (P) 11 4.1%
Ser (S) 12 4.5%
Thr (T) 14 5.2%
Trp (W) 3 1.1%
Tyr (Y) 2 0.7%
Val (V) 20 7.5%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 50
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 34
Atomic composition:
Carbon C 1294
Hydrogen H 2035
Nitrogen N 345
Oxygen O 415
Sulfur S 10
Formula: C1294H2035N345O415S10
Total number of atoms: 4099
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 19605
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.667, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 19480
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.663, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 27.69
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This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 72.80
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.506

hypothetical protein – 16

10 20 30 40 50 60
MKVESITIHY QPHQTSLDGK EHLYFVEGQE RDLHYIFREG QHIVNFVGAG CNGTRTGISI

70
PAEDVRQVTT ILKV
Number of amino acids: 74

Molecular weight: 8409.50
Theoretical pI: 6.16
Amino acid composition:
Ala (A) 2 2.7%
Arg (R) 4 5.4%
Asn (N) 2 2.7%
Asp (D) 3 4.1%
Cys (C) 1 1.4%
Gln (Q) 5 6.8%
Glu (E) 6 8.1%
Gly (G) 7 9.5%
His (H) 5 6.8%
Ile (I) 7 9.5%
Leu (L) 4 5.4%
Lys (K) 3 4.1%
Met (M) 1 1.4%
Phe (F) 3 4.1%
Pro (P) 2 2.7%
Ser (S) 3 4.1%
Thr (T) 6 8.1%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 3 4.1%
Val (V) 7 9.5%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 9
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 7
Atomic composition:
Carbon C 373
Hydrogen H 584
Nitrogen N 106
Oxygen O 112
Sulfur S 2
Formula: C373H584N106O112S2
Total number of atoms: 1177
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 4470
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.532, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 4470
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.532, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).
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>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 28.46
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 88.11
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.347

hypothetical protein – 17

10 20 30 40 50 60
MFTIETISNR VVKAGKLEVV ESFIVVDADG NLVSGTKAYD TREEAQAKID SMGNFSLGLE

70 80 90 100
FAKAQFPTMS EKALIGKANV VAQYLDWVAA GKPVVSAEAP VAEEAPE
Number of amino acids: 107
Molecular weight: 11407.97
Theoretical pI: 4.57
Amino acid composition:
Ala (A) 16 15.0%
Arg (R) 2 1.9%
Asn (N) 4 3.7%
Asp (D) 5 4.7%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 3 2.8%
Glu (E) 11 10.3%
Gly (G) 7 6.5%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 5 4.7%
Leu (L) 6 5.6%
Lys (K) 8 7.5%
Met (M) 3 2.8%
Phe (F) 5 4.7%
Pro (P) 4 3.7%
Ser (S) 7 6.5%
Thr (T) 5 4.7%
Trp (W) 1 0.9%
Tyr (Y) 2 1.9%
Val (V) 13 12.1%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 16
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 10
Atomic composition:
Carbon C 509
Hydrogen H 809
Nitrogen N 129
Oxygen O 161
Sulfur S 3
Formula: C509H809N129O161S3
Total number of atoms: 1611
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 8480
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.743
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).
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Instability index:
The instability index (II) is computed to be 27.13
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 90.28
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.055

hypothetical protein – 18

10 20 30 40 50
MSTEIFNIAY SISLYVVRRI CKVVSAEAPV AEEAPEEATA PVMTSEEEEF
Number of amino acids: 50
Molecular weight: 5538.25
Theoretical pI: 4.12
Amino acid composition:
Ala (A) 7 14.0%
Arg (R) 2 4.0%
Asn (N) 1 2.0%
Asp (D) 0 0.0%
Cys (C) 1 2.0%
Gln (Q) 0 0.0%
Glu (E) 10 20.0%
Gly (G) 0 0.0%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 4 8.0%
Leu (L) 1 2.0%
Lys (K) 1 2.0%
Met (M) 2 4.0%
Phe (F) 2 4.0%
Pro (P) 3 6.0%
Ser (S) 5 10.0%
Thr (T) 3 6.0%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 2 4.0%
Val (V) 6 12.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 10
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 3
Atomic composition:
Carbon C 244
Hydrogen H 384
Nitrogen N 58
Oxygen O 82
Sulfur S 3
Formula: C244H384N58O82S3
Total number of atoms: 771
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 2980
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.538, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 2980
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.538, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
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>10 hours (Escherichia coli, in vivo).
Instability index:
The instability index (II) is computed to be 103.45
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 87.80
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.132

hypothetical protein – 19

10 20 30 40 50 60
MPTIEDRFKL EYGIHYSIQY KSAVICVKVF LDKELFHKED IIVEEQPARF PRHVLQDILK

70 80
EWPKCQDLTL NLERQYQKTT I
Number of amino acids: 81
Molecular weight: 9808.40
Theoretical pI: 6.27
Amino acid composition:
Ala (A) 2 2.5%
Arg (R) 4 4.9%
Asn (N) 1 1.2%
Asp (D) 5 6.2%
Cys (C) 2 2.5%
Gln (Q) 6 7.4%
Glu (E) 8 9.9%
Gly (G) 1 1.2%
His (H) 3 3.7%
Ile (I) 8 9.9%
Leu (L) 8 9.9%
Lys (K) 8 9.9%
Met (M) 1 1.2%
Phe (F) 4 4.9%
Pro (P) 4 4.9%
Ser (S) 2 2.5%
Thr (T) 4 4.9%
Trp (W) 1 1.2%
Tyr (Y) 4 4.9%
Val (V) 5 6.2%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 13
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 12
Atomic composition:
Carbon C 449
Hydrogen H 703
Nitrogen N 115
Oxygen O 125
Sulfur S 3
Formula: C449H703N115O125S3
Total number of atoms: 1395
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 11585
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.181, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 11460
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.168, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
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>10 hours (Escherichia coli, in vivo).
Instability index:
The instability index (II) is computed to be 47.81
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 97.41
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.457

Exonuclease

10 20 30 40 50 60
MSRPNFEFGA TVSEDNNLIL WPTDGNKVAL VDGDMLPYII GYTINEMMYV RALTRVKSGQ

70 80 90 100 110 120
CESIKDTPEC KQACDRVNAL LNSWVYGAEC DSALIFLTQS DANFRLRLAF TQVYKGTRKS

130 140 150 160 170 180
EKPPFFHEMR EHLLTVHGAK LAVGDEADDL MSIEQWKAHN EFLKECGGEF EVGSPEHKAF

190 200 210 220 230 240
SNTVIVSADK DLMIVVGWHF NPSEGELKWV EPMGWLELRY RPNGQVKDLK GAGLKFFYAQ

250 260 270 280 290 300
MIIGDNVDNY AGIKGRGAKF AFELLNNCKT EKELYMKVLG AYKDKFGYGK VKLKNHRGTY

310 320 330 340
RIGTAYDLML ECGRLAHMSR FSGDIWRADK SPIIWGDDSV WLPS
Number of amino acids: 344
Molecular weight: 39002.64
Theoretical pI: 6.27
Amino acid composition:
Ala (A) 24 7.0%
Arg (R) 16 4.7%
Asn (N) 17 4.9%
Asp (D) 22 6.4%
Cys (C) 7 2.0%
Gln (Q) 7 2.0%
Glu (E) 24 7.0%
Gly (G) 30 8.7%
His (H) 8 2.3%
Ile (I) 16 4.7%
Leu (L) 31 9.0%
Lys (K) 27 7.8%
Met (M) 12 3.5%
Phe (F) 17 4.9%
Pro (P) 12 3.5%
Ser (S) 18 5.2%
Thr (T) 13 3.8%
Trp (W) 9 2.6%
Tyr (Y) 13 3.8%
Val (V) 21 6.1%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 46
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 43
Atomic composition:
Carbon C 1752
Hydrogen H 2694
Nitrogen N 468
Oxygen O 505
Sulfur S 19
Formula: C1752H2694N468O505S19
Total number of atoms: 5438
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
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Ext. coefficient 69245
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.775, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 68870
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.766, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 30.35
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 77.97
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.344

Endonuclease

10 20 30 40 50 60
MATKLKASEV ATYKEELMKA QKHKCPLCGG SLKAIAPINR VLDHDHQTGF CRAIVCRGCN

70 80 90 100 110 120
GAEGKILNVI SGYGKAGNNR YFQIQWLKNL LAYWEKHQTP QTDRIYHNHK TEAEKREARN

130
KKARLAYARK KEVKGG
Number of amino acids: 136
Molecular weight: 15438.86
Theoretical pI: 9.82
Amino acid composition:
Ala (A) 15 11.0%
Arg (R) 9 6.6%
Asn (N) 8 5.9%
Asp (D) 3 2.2%
Cys (C) 5 3.7%
Gln (Q) 6 4.4%
Glu (E) 9 6.6%
Gly (G) 11 8.1%
His (H) 6 4.4%
Ile (I) 7 5.1%
Leu (L) 10 7.4%
Lys (K) 18 13.2%
Met (M) 2 1.5%
Phe (F) 2 1.5%
Pro (P) 3 2.2%
Ser (S) 3 2.2%
Thr (T) 6 4.4%
Trp (W) 2 1.5%
Tyr (Y) 6 4.4%
Val (V) 5 3.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 12
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 27
Atomic composition:
Carbon C 678
Hydrogen H 1095
Nitrogen N 209
Oxygen O 190
Sulfur S 7
Formula: C678H1095N209O190S7
Total number of atoms: 2179
Extinction coefficients:
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Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 20190
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.308, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 19940
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.292, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 24.82
This classifies the protein as stable.

Aliphatic index: 70.44
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.786

protein phosphatase 2a-like protein

10 20 30 40 50 60
MAKLRSLYKD SEVLSAIELA TDEKGNVNYN EMAKILSAKP VGKKITRQLA RYWHGQFKTT

70 80 90 100 110 120
KKNGDYYSTL LPENKRIKEQ RSLRTPNRYE DLALELLPES DNRSILVIPD THAPYEHPDT

130 140 150 160 170 180
FNFLSAVAAK YRPDCVVHLG DEADKHAMSF HDSDPNLDSA GVELEKARVF MRKLHSMFPV

190 200 210 220 230 240
MRICHSNHGS LHFRKANAHG IPVQYLRTYR EVFFPNGGGE RWEWKHSHTL ELPNGEQVTF

250 260 270 280 290 300
KHQPAGAVLA DAAHERTNLV CGHLHGKMSI EYASNSHEQY WGAQGGCLID EDSLAFAYGK

310 320 330
ESKYKPALGC MVILDGVPHI IPMQTNSDGM WTGVI
Number of amino acids: 335

Molecular weight: 37885.97
Theoretical pI: 7.04
Amino acid composition:
Ala (A) 27 8.1%
Arg (R) 17 5.1%
Asn (N) 16 4.8%
Asp (D) 18 5.4%
Cys (C) 5 1.5%
Gln (Q) 9 2.7%
Glu (E) 23 6.9%
Gly (G) 23 6.9%
His (H) 19 5.7%
Ile (I) 14 4.2%
Leu (L) 30 9.0%
Lys (K) 23 6.9%
Met (M) 10 3.0%
Phe (F) 11 3.3%
Pro (P) 17 5.1%
Ser (S) 22 6.6%
Thr (T) 14 4.2%
Trp (W) 5 1.5%
Tyr (Y) 14 4.2%
Val (V) 18 5.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
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Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 41
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 40
Atomic composition:
Carbon C 1683
Hydrogen H 2601
Nitrogen N 477
Oxygen O 493
Sulfur S 15
Formula: C1683H2601N477O493S15
Total number of atoms: 5269
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 48610
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.283, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 48360
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.276, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 31.98
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 74.87
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.540

hypothetical protein – 20

10 20 30 40 50 60
MIQAAWEKEH GWNQCVQAIK EDRQTDVVKS PSHYQFFPDV EAIEIIASSM TQEGFHGYCM

70 80 90 100
GNRLKYRLRA GNKDKLEQDI AKSDFYVELY NKHKHLCKGA K
Number of amino acids: 101

Molecular weight: 11778.37
Theoretical pI: 7.74
Amino acid composition:
Ala (A) 8 7.9%
Arg (R) 4 4.0%
Asn (N) 4 4.0%
Asp (D) 6 5.9%
Cys (C) 3 3.0%
Gln (Q) 7 6.9%
Glu (E) 8 7.9%
Gly (G) 6 5.9%
His (H) 5 5.0%
Ile (I) 6 5.9%
Leu (L) 5 5.0%
Lys (K) 11 10.9%
Met (M) 3 3.0%
Phe (F) 4 4.0%
Pro (P) 2 2.0%
Ser (S) 5 5.0%
Thr (T) 2 2.0%
Trp (W) 2 2.0%
Tyr (Y) 5 5.0%
Val (V) 5 5.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%



207

(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 14
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 15
Atomic composition:
Carbon C 522
Hydrogen H 803
Nitrogen N 147
Oxygen O 153
Sulfur S 6
Formula: C522H803N147O153S6
Total number of atoms: 1631
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 18575
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.577, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 18450
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.566, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 39.37
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 64.75
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.771

DNA ligase

10 20 30 40 50 60
MNVFEFLGLP EDHRPKPVML VKHREEVPAS KLTFPVFAQV KRDGIFSATV VRDGEVGIFG

70 80 90 100 110 120
RTGLKLANVE HLEEQFKSFP AGVYLGELQT LCLAHLEELS GVVNPNRKLE LDFHGKQIKD

130 140 150 160 170 180
ELYIDFFDML TIKAFIEGKT DTGFLKRHEA LTRRIGEIIK TQKSNILPYT TCWGEEGVEE

190 200 210 220 230 240
FAQEQIDAGR EGAVFKVDCD YEAGHKGWRQ TKIVRSVTYD LLCIGYEEGK GKYKGKVANL

250 260 270 280 290 300
VFQWHKGKTV KAMLGKGWTH DDAELMFKCI QEGGELQPIG KIFTVKALQD SSKGNLRLPK

310
VGELRHDKEL PDV
Number of amino acids: 313

Molecular weight: 35409.77
Theoretical pI: 6.57
Amino acid composition:
Ala (A) 16 5.1%
Arg (R) 14 4.5%
Asn (N) 7 2.2%
Asp (D) 17 5.4%
Cys (C) 5 1.6%
Gln (Q) 12 3.8%
Glu (E) 30 9.6%
Gly (G) 31 9.9%
His (H) 10 3.2%
Ile (I) 16 5.1%
Leu (L) 31 9.9%
Lys (K) 31 9.9%
Met (M) 5 1.6%
Phe (F) 18 5.8%
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Pro (P) 11 3.5%
Ser (S) 8 2.6%
Thr (T) 16 5.1%
Trp (W) 4 1.3%
Tyr (Y) 7 2.2%
Val (V) 24 7.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 47
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 45
Atomic composition:
Carbon C 1600
Hydrogen H 2515
Nitrogen N 429
Oxygen O 458
Sulfur S 10
Formula: C1600H2515N429O458S10
Total number of atoms: 5012
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 32680
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.923, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 32430
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.916, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 33.77
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 85.91
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.369

hypothetical protein – 21

10 20 30 40 50 60
MANYNLSVRY LQLKLCKIQA KVTYVCRRWA SYVMIRSYQM FDSMKATLAV ETAEAIFEGL

70 80 90 100
SCGIEPSPTL LADAEEYGIN VHAIRSKVEE LYGSGEEETD YQF
Number of amino acids: 103
Molecular weight: 11748.42
Theoretical pI: 4.94
Amino acid composition:
Ala (A) 10 9.7%
Arg (R) 5 4.9%
Asn (N) 3 2.9%
Asp (D) 3 2.9%
Cys (C) 3 2.9%
Gln (Q) 4 3.9%
Glu (E) 11 10.7%
Gly (G) 5 4.9%
His (H) 1 1.0%
Ile (I) 6 5.8%
Leu (L) 9 8.7%
Lys (K) 5 4.9%
Met (M) 4 3.9%
Phe (F) 3 2.9%
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Pro (P) 2 1.9%
Ser (S) 8 7.8%
Thr (T) 5 4.9%
Trp (W) 1 1.0%
Tyr (Y) 8 7.8%
Val (V) 7 6.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 14
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 10
Atomic composition:
Carbon C 523
Hydrogen H 813
Nitrogen N 133
Oxygen O 160
Sulfur S 7
Formula: C523H813N133O160S7
Total number of atoms: 1636
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 17545
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.493, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 17420
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.483, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 52.36
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 86.21
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.126

hypothetical protein – 22

10 20 30 40 50 60
MGLNQALLYL QMQKSTVSMY MLFVLKWRNY MAQEKKKPTI NFEGYDLLEK TILAASPAKQ

70 80
GKTHDELVWD ECKRYILSCI KHNFLVQ
Number of amino acids: 87

Molecular weight: 10275.13
Theoretical pI: 9.15
Amino acid composition:
Ala (A) 5 5.7%
Arg (R) 2 2.3%
Asn (N) 4 4.6%
Asp (D) 3 3.4%
Cys (C) 2 2.3%
Gln (Q) 6 6.9%
Glu (E) 5 5.7%
Gly (G) 3 3.4%
His (H) 2 2.3%
Ile (I) 4 4.6%
Leu (L) 12 13.8%
Lys (K) 10 11.5%
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Met (M) 5 5.7%
Phe (F) 3 3.4%
Pro (P) 2 2.3%
Ser (S) 4 4.6%
Thr (T) 4 4.6%
Trp (W) 2 2.3%
Tyr (Y) 5 5.7%
Val (V) 4 4.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 8
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 12
Atomic composition:
Carbon C 467
Hydrogen H 737
Nitrogen N 119
Oxygen O 127
Sulfur S 7
Formula: C467H737N119O127S7
Total number of atoms: 1457

Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 18575
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.808, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 18450
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.796, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 53.08
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 90.80
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.274

N-acetyltransferase putative acetyltransferase

10 20 30 40 50 60
MVRPATFIDI PFLLNLSNRY CEEEVKKIKY HSANWNVDMC ANAFCMSVND DDTFLWLGVN

70 80 90 100 110 120
DGEIVGFLWA TTHMMAPWNP DKVASDYIFY VVPEKRGTMI GHSLIKAYKS WAESKGCLEV

130 140 150 160
RLSIASGINE ERIGKMYERL GFEPFGSVYN HKVRSNHGCS KESI
Number of amino acids: 164
Molecular weight: 18741.48
Theoretical pI: 6.20
Amino acid composition:
Ala (A) 10 6.1%
Arg (R) 7 4.3%
Asn (N) 11 6.7%
Asp (D) 8 4.9%
Cys (C) 5 3.0%
Gln (Q) 0 0.0%
Glu (E) 12 7.3%
Gly (G) 11 6.7%
His (H) 5 3.0%
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Ile (I) 11 6.7%
Leu (L) 10 6.1%
Lys (K) 11 6.7%
Met (M) 7 4.3%
Phe (F) 8 4.9%
Pro (P) 6 3.7%
Ser (S) 13 7.9%
Thr (T) 5 3.0%
Trp (W) 5 3.0%
Tyr (Y) 7 4.3%
Val (V) 12 7.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 20
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 18
Atomic composition:
Carbon C 841
Hydrogen H 1280
Nitrogen N 222
Oxygen O 241
Sulfur S 12

Formula: C841H1280N222O241S12
Total number of atoms: 2596
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 38180
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.037, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 37930
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.024, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 39.40
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 77.26
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.221

head-tail connector

10 20 30 40 50 60
MIPENGMTLA GKKSKIPKMW EKFATKRGSF LDRAKGYAKL TLPYLLNDQG DNTSSQNGWQ

70 80 90 100 110 120
GTGAQATNHL ANKLAQVLFP AQRSFFRVDL TEKGEEALSK GGVDKTKLAT LFAKVETNAM

130 140 150 160 170 180
KSLEQRQFRS SMVEAFKHLI VAGNCLLFKP EKGNICAVPM NHYVVNRDTS GNLLDIIMLQ

190 200 210 220 230 240
KKALRTFDPA TRMAIEVGMK GKKCKEDDEV KLYTHATLKP DGMWEVSQSA DDIPIGKVSR

250 260 270 280 290 300
VKEEKLPFIV LTWKRSYGED WGRPLAEDYS GDLFVIQFLS EAVARGAALM ADIKYLIRPG

310 320 330 340 350 360
AQTDIEHFVQ SGTGEVITGV EEDIHIVTLG KYADFTPISA VLEVYTRRIG VVFMMEALTR

370 380 390 400 410 420
RDAERVTAVE IQRDALEIEQ TMGGVYSLFA KTMQTPIAMW GLQDLGSNFT TELIDPVIVT

430 440 450 460 470 480
GIEALGRMAE LDKLANFAQY VALPAQWPEQ AQRAIDWPKY MDWIRGQISA ELPFLKDEET
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490 500 510
IKQEEAQLQE QMQEQQLNQG LADSIPNVVQ QGLQEA
Number of amino acids: 516
Molecular weight: 57724.24
Theoretical pI: 5.48
Amino acid composition:
Ala (A) 48 9.3%
Arg (R) 23 4.5%
Asn (N) 16 3.1%
Asp (D) 29 5.6%
Cys (C) 3 0.6%
Gln (Q) 33 6.4%
Glu (E) 40 7.8%
Gly (G) 37 7.2%
His (H) 6 1.2%
Ile (I) 30 5.8%
Leu (L) 48 9.3%
Lys (K) 37 7.2%
Met (M) 19 3.7%
Phe (F) 20 3.9%
Pro (P) 20 3.9%
Ser (S) 22 4.3%
Thr (T) 31 6.0%
Trp (W) 9 1.7%
Tyr (Y) 12 2.3%
Val (V) 33 6.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 69
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 60
Atomic composition:
Carbon C 2573
Hydrogen H 4086
Nitrogen N 692
Oxygen O 769
Sulfur S 22
Formula: C2573H4086N692O769S22
Total number of atoms: 8142
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 67505
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.169, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 67380
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.167, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 35.52
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 86.80
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.286

scaffolding protein

10 20 30 40 50 60
MAFEIVDTET TQDTSTTTEV DTQEVKDVNN NDSTDTGSTD DVQGTPAPEG DENSGGEDTG
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70 80 90 100 110 120
GNGQDDKQEP QGAEDSTYYF GGNEVEIEIP QDVEESLKEK GIDAKELVAE LYSKDGDFSL

130 140 150 160 170 180
SDETKQKLYD AFGKFAVDAY LSGLKAQNEM FFMNEATKAK EMEQANSQRF NDIAKEVGGD

190 200 210 220 230 240
EGWTRLEEFA LSTLSDEELT AFNAVMDSGN QYLQMYAVRE LEARRKQAQG DDKVELVQGT

250 260 270 280 290
PASDEGDNSP LSAQEYIREV SQIGSKFLGD RKGAAEYQAK LDARRRAGMA RGL
Number of amino acids: 293
Molecular weight: 32159.62
Theoretical pI: 4.17
Amino acid composition:
Ala (A) 27 9.2%
Arg (R) 11 3.8%
Asn (N) 13 4.4%
Asp (D) 30 10.2%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 19 6.5%
Glu (E) 35 11.9%
Gly (G) 27 9.2%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 7 2.4%
Leu (L) 18 6.1%
Lys (K) 18 6.1%
Met (M) 7 2.4%
Phe (F) 11 3.8%
Pro (P) 6 2.0%
Ser (S) 19 6.5%
Thr (T) 20 6.8%
Trp (W) 1 0.3%
Tyr (Y) 9 3.1%
Val (V) 15 5.1%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 65
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 29
Atomic composition:
Carbon C 1369
Hydrogen H 2131
Nitrogen N 377
Oxygen O 504
Sulfur S 7
Formula: C1369H2131N377O504S7
Total number of atoms: 4388
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 18910
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.588
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 35.39
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 57.34
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.907
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major capsid protein

10 20 30 40 50 60
MSTPNNLTNV AVSASGEVDS LLIEKFNGKV NEQYLKGENI MSYFDVQTVT GTNTVSNKYL

70 80 90 100 110 120
GETDLQVLAP GQSPAATSTQ ADKNQLVIDS TVIARNTVAH LHDVQGDIDS LKPKLAANQA

130 140 150 160 170 180
KQLKRMEDEM LIQQMILGGL SNTDVKRSKP RVKGHGFSIN IEVSEGEALI NPQYVMAAVE

190 200 210 220 230 240
LALEKQLEQE VDISDVAILM PWAYFNCLRD ADRIVDKTYT ISQSGATIQG FVLSSFNCPV

250 260 270 280 290 300
IPSNRFPKFK QDQSHHLLSN EDNGYRYDST ADMNGAVAVL FTADALLVGR SIDVTGDIFY

310 320 330 340 350 360
EKKEKTYYID TFMSEGAIPD RWEAVSVVTT KREVDGTASS QGGTNHTQVL NRAQRKAIYT

370
KTVGGAAASA
Number of amino acids: 370
Molecular weight: 40443.46
Theoretical pI: 5.18
Amino acid composition:
Ala (A) 33 8.9%
Arg (R) 13 3.5%
Asn (N) 22 5.9%
Asp (D) 25 6.8%
Cys (C) 2 0.5%
Gln (Q) 21 5.7%
Glu (E) 20 5.4%
Gly (G) 24 6.5%
His (H) 6 1.6%
Ile (I) 21 5.7%
Leu (L) 28 7.6%
Lys (K) 22 5.9%
Met (M) 9 2.4%
Phe (F) 11 3.0%
Pro (P) 11 3.0%
Ser (S) 29 7.8%
Thr (T) 27 7.3%
Trp (W) 2 0.5%
Tyr (Y) 12 3.2%
Val (V) 32 8.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 45
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 35
Atomic composition:
Carbon C 1770
Hydrogen H 2822
Nitrogen N 488
Oxygen O 572
Sulfur S 11
Formula: C1770H2822N488O572S11
Total number of atoms: 5663
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 29005
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.717, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 28880
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.714, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
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The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).
>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 33.81
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 85.65
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.299

tail protein

10 20 30 40 50 60
MPISFDSDVS AIMSTAEFQI IDTKLEAVNL CMRAIGRDGV DSLDSGDLDA EDASKIIDIV

70 80 90 100 110 120
SQRFQYKQGG GWWFNREPNW KLKPDTNGEV NLPNNCLAVY QCYGLNDMKV NMTQRAGKLY

130 140 150 160 170 180
SLTGHTFDMR RYVNRDGFMS LTLVVLLPYE HLPTTVMQAI AYQSAVEFIT SKDADKTKLQ

190 200 210 220 230 240
VHQTIAQQLL LDVQSEQSAQ RRHNMLVHNP TQRMFGIMAG GSNNVPAFSY NPYDNYPPRP
WR
Number of amino acids: 242
Molecular weight: 27466.13
Theoretical pI: 5.94
Amino acid composition:
Ala (A) 16 6.6%
Arg (R) 13 5.4%
Asn (N) 16 6.6%
Asp (D) 18 7.4%
Cys (C) 3 1.2%
Gln (Q) 16 6.6%
Glu (E) 8 3.3%
Gly (G) 14 5.8%
His (H) 5 2.1%
Ile (I) 12 5.0%
Leu (L) 20 8.3%
Lys (K) 10 4.1%
Met (M) 11 4.5%
Phe (F) 9 3.7%
Pro (P) 12 5.0%
Ser (S) 16 6.6%
Thr (T) 13 5.4%
Trp (W) 4 1.7%
Tyr (Y) 10 4.1%
Val (V) 16 6.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 26
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 23
Atomic composition:
Carbon C 1211
Hydrogen H 1881
Nitrogen N 337
Oxygen O 366
Sulfur S 14
Formula: C1211H1881N337O366S14
Total number of atoms: 3809
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 37025
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Abs 0.1% (=1 g/l) 1.348, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 36900
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.343, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 36.77
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 77.36
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.414

tail protein – 2

10 20 30 40 50 60
MFLLSLTTLT TIIHLDLGGN MEVQGSLGRQ IQGITQQPPA VRLEGQCTDM VNMVPDVVDG

70 80 90 100 110 120
TKTRMGSKHI AKLMESGTDD MATHHYRRGD GDEEYFFIMK KGAIPRIFDK KGRECMVQSQ

130 140 150 160 170 180
DAPMTYFAEV VNPREDVQFM TIADVTFVLN RRKVVKARDE KSPKVGATSL VYCAFGQYGT

190 200 210 220 230 240
KYEIIINGEV AASYTTQDGA EAYHVSSIRT ENIAEQLFNS LQQWDKVSQY VVNRDGTVII

250 260 270 280 290 300
ITKKDGDTNY TITTSDGAKG KDLVAIKYKV ASTDLLPSRA PEGYKVQVWP TGSKPESRYW

310 320 330 340 350 360
LEAEKQEGNL VSWKETIGAD VTLGFDKGTM PYIIERIGFN EGIAQFKIRQ GDWEDRSVGD

370 380 390 400 410 420
DLTNPMPSFI DEEVPQTLGG MFMVQNRFCV TAGEAVISTR TSRFFDFFRF TVVSSIDTDP

430 440 450 460 470 480
FDAFSDASEV YQLKHAVTLD GDTVLFSDKS QFTMAGDKPL TKSNVMLRPV TTFEVDNRVK

490 500 510 520 530 540
PVVTGDSVMF ATSEGAYSGI REFYTDSYSD TKKAQPITSH VNKLLQGNIT HMIASTNINR

550 560 570 580 590 600
VFVITDKDKN VVYAYDWLWQ GTEKVQSAWH RWVFPDNTKV RALFYSSEIL YALMERGDTG

610 620 630 640 650 660
LFLEAFDLGD ALPEGLQDRV RLDRQVKVDF KYDHANDVWE SSPLPYDVDN ATMLECVLLQ

670 680 690 700 710 720
GHEGYVGGSF LFTYEPETRR LYTKFDMNDE NAMSVAYVGY VYSVEIEPTP VVIKDNQERV

730 740 750 760 770 780
SYIDVPTVGL VHLNLDLYPD FKVSIKNIRS GKVRYALASN RRGGARNNVV GYVKPSDGVF

790 800 810 820
KFPVRAKSID VVYRIIAKAP HTLQLRDIEW EGTYNPSKRR V
Number of amino acids: 821
Molecular weight: 92576.79
Theoretical pI: 5.48
Amino acid composition:
Ala (A) 48 5.8%
Arg (R) 45 5.5%
Asn (N) 32 3.9%
Asp (D) 64 7.8%
Cys (C) 5 0.6%
Gln (Q) 32 3.9%
Glu (E) 46 5.6%
Gly (G) 58 7.1%
His (H) 13 1.6%
Ile (I) 44 5.4%
Leu (L) 51 6.2%
Lys (K) 49 6.0%
Met (M) 23 2.8%
Phe (F) 39 4.8%



217

Pro (P) 33 4.0%
Ser (S) 51 6.2%
Thr (T) 61 7.4%
Trp (W) 11 1.3%
Tyr (Y) 36 4.4%
Val (V) 80 9.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 110
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 94
Atomic composition:
Carbon C 4134
Hydrogen H 6420
Nitrogen N 1106
Oxygen O 1254
Sulfur S 28
Formula: C4134H6420N1106O1254S28
Total number of atoms: 12942
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 114390
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.236, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 114140
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.233, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 35.68
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 79.23
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.342

internal virion protein

10 20 30 40 50 60
MAIVGATTAA LGSSGAMSSA MSWLGGSTAG FSNSGLLAMG GSLLGGLTSF LDGGTEAEAL

70 80 90 100 110 120
AEAQREQWKQ QMINTREQYR QLADMERVAN KDHHEQIMQN QISLLQQQGQ VELLAGASGT

130 140 150 160 170 180
GGASISSMLG DLAGQAGRNQ AQLIDNYERT QQGFINQAKA IQTGGQMTMQ QFNKPSAFSS

190 200 210 220
LVSGLGSAAT SYLQFADIGK NLSKSYFESR PARSTIGMLK GGKLK
Number of amino acids: 225

Molecular weight: 23623.53
Theoretical pI: 7.97
Amino acid composition:
Ala (A) 27 12.0%
Arg (R) 8 3.6%
Asn (N) 9 4.0%
Asp (D) 6 2.7%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 24 10.7%
Glu (E) 10 4.4%
Gly (G) 30 13.3%
His (H) 2 0.9%
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Ile (I) 10 4.4%
Leu (L) 23 10.2%
Lys (K) 9 4.0%
Met (M) 11 4.9%
Phe (F) 7 3.1%
Pro (P) 2 0.9%
Ser (S) 25 11.1%
Thr (T) 12 5.3%
Trp (W) 2 0.9%
Tyr (Y) 4 1.8%
Val (V) 4 1.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 16
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 17
Atomic composition:
Carbon C 1012
Hydrogen H 1631
Nitrogen N 297
Oxygen O 332
Sulfur S 11
Formula: C1012H1631N297O332S11
Total number of atoms: 3283
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 16960
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.718
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 31.55
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 74.36
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.272

lysozyme domain-containing protein

10 20 30 40 50 60
MAIERSEVQG LQPVQPTGVT RGSATSTIQV GTPRLDRSKS SFVTDLLSAA GAFAKVGTDI

70 80 90 100 110 120
MNQAVEDDKV RQYDRAMQGL LPSDDATRGG TRAHMLVQLQ NDVVSQTTYL SDEAKRFQGT

130 140 150 160 170 180
DEEWEQLVVD SRNGVQDKLW KQYPELQGDL DTMKMVTNAF MEQQPKIFSA RASAKLQREA

190 200 210 220 230 240
QERTDAMRSR IIMVTEGLSG KPLDAALHQL QREAITMQLT KPEYEELVAQ IAMERASIGD

250 260 270 280 290 300
GTLVDGTKSL KDAQGVSLYE RNGKLMTAEI SANRTWAAQN QVTLFQKKDS AIKAYEAGEL

310 320 330 340 350 360
SKSEMLQIME NHNRMSGGTA WSDSEIKSLF DKVAKQHADN ANLQDLLARG TGASPLGLQD

370 380 390 400 410 420
ISEKDRKTYA EAIMGVYTKL AEDEIARTGA QGEEAEAIRG RYEQMRYMKL GQQLIKDPNI

430 440 450 460 470 480
KARYDSLMQM SSANLADMKV EPEALQTLMR ARDSIPEDAR RAVMGDEEYA FVENYDFATR

490 500 510 520 530 540
IGMNTAQSIE FAQRASRSKN LSGSVIKELS EEVESVVDSV AGGSWLTLGD NMSDVGRDIM

550 560 570 580 590 600
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LDDAMNVARV MKVAGNNNNT IKRHLESFLK TQYTQMAEGF FNQGVLVRGD IRGLGDTIDT
610 620 630 640 650 660

GNNTEDTARA LRLYMDKYKQ ELLDASGGLE EKDLFYDVDM KRGMFVIRGG SAQIPLTQAM
670 680 690 700 710 720

PLSYIKGQQL LQEDYNAKVK EREDAKKAFE EQQLSRFGYG AMARGDYLKA KAPTAQEVAR
730 740 750 760 770 780

MGISNFLVSD GFKEGASLPT NFEFGYKKNN ADFINYVAKT ENGDNVGLDK VAGVFTPYKD
790 800 810 820 830 840

AHGHSVGYGH FITPQEKSNG YIMIGDEKVP FEDGRSELTP ERAMRLLEQD LKKHIPTTSD
850 860 870 880 890 900

WKVPFDEMHP TVQRGIMDLT YNLGKGGISK SPRALASFKA GNFGDGFIEM LATSSTEGKR
910 920 930 940 950 960

SGGLLARRAS AYNMAMGKDL PKITEVEVKE DGSMYVKFSR AFGKDDISAS NLNRIDKDGW
970 980

LQVYSAKEGS LHSSTRVGKI KIN
Number of amino acids: 983
Molecular weight: 108925.74
Theoretical pI: 5.52
Amino acid composition:
Ala (A) 92 9.4%
Arg (R) 58 5.9%
Asn (N) 40 4.1%
Asp (D) 71 7.2%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 55 5.6%
Glu (E) 71 7.2%
Gly (G) 82 8.3%
His (H) 11 1.1%
Ile (I) 44 4.5%
Leu (L) 78 7.9%
Lys (K) 68 6.9%
Met (M) 43 4.4%
Phe (F) 31 3.2%
Pro (P) 25 2.5%
Ser (S) 69 7.0%
Thr (T) 54 5.5%
Trp (W) 7 0.7%
Tyr (Y) 30 3.1%
Val (V) 54 5.5%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 142
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 126
Atomic composition:
Carbon C 4727
Hydrogen H 7561
Nitrogen N 1349
Oxygen O 1516
Sulfur S 43
Formula: C4727H7561N1349O1516S43
Total number of atoms: 15196
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 83200
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.764
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
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The instability index (II) is computed to be 33.82
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 73.69
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.556

internal virion protein – 2

10 20 30 40 50 60
MAELDNQSWV GASRRFLQPT FSQVAEANRK LEEQRANDKV METALENEWA IPAMERALNR

70 80 90 100 110 120
SQTEFEPDEG YVVNQETKDE LAKKYGFDVS REILEGVQSE AELQFKVANA QADLERNQIL

130 140 150 160 170 180
ARNGLKGFGA QMTAALFDPV GWGVSIAGAP VAGAIKLKRV GNIAKMATIA GVENAALEAI

190 200 210 220 230 240
INQGDYYRDV DDIFMSAGFG VVMGGTIGAV SRLRAKGRAD EGSFDASKAD VDGLDTVIKG

250 260 270 280 290 300
ADEFDVSASK AVREAMEYDA YMAMRDVAPM KAGDFDNTMS VVRHIDNLKS NTNVRMSGKE

310 320 330 340 350 360
KASLRSEIRN LEQEVATMQG RKVDELAEAS AKVGAPRNKG ERLDLDVQKR ILARKYDEPI

370 380 390 400 410 420
ADMTARLEEL KVKLARAENV NKAKDELKRF TSLTKEQQLK ELGLDKPPRR VDMTSAVQQA

430 440 450 460 470 480
LKEIRSKRAK TPTEQHAEMK AKEEAKVSDE VPKQRDDTLS AARVKDSEIQ GEQFDLSDKM

490 500 510 520 530 540
EDLMSELASE AMHSNVKPVN LAGLGSVSSV ILNSKNPVFR GLGLRLLENA QGGSYQGKTA

550 560 570 580 590 600
SILSNLNANI IRSAEKNRYN DGFSMFIKDN NLRAIDFLNP AVTRDFNNQI YTAIARGIPD

610 620 630 640 650 660
DTPRGVKMAA EGLADKLKKA LDIRKQAGEA GFEDIKAAKD YMPVIYDGIR VTEAINKLGS

670 680 690 700 710 720
NEAVIALLSK GYQTGKYGLG KKAADALARV QLLRASDSTL SGRVAFDRVI SQQQQAQLIE

730 740 750 760 770 780
DLKKAKVPDH IIDNFIEGTE LKEMAESISN RAKASMGINT QAEYNGMKVQ DLLNTNVGEI

790 800 810 820 830 840
VENYTKEAAG GAALASMGFP TRQAVYNAID AGERAGRNMV GSDAKAIKQL RAEADMLRDS

850 860 870 880 890 900
VRLIYGNTID ADPNSGIVRG TRRVRELTTL LRLGQMGFAQ LPELARAISK MGLGTVLKSI

910 920 930 940 950 960
PATRFLRSRA GREGGTAQGK LLEPELREME ELIGYIGEDN WLTGWNIRHD EFGESADNLG

970 980 990 1000 1010 1020
RLSAIIDNGL AMGSRVNLWL SGFKAIQGGS EKIVARSINK RLKEHLSGER VLPQKDLDEV

1030 1040 1050 1060 1070 1080
GLSADVMKRL KRHFDDNPAY TDYNGQQVRM MNFDAMEPDL REIVGVGVRR MAGRLIQRHF

1090 1100 1110 1120 1130 1140
IGDEGIWMNK WWGKALTQFK SFSIVSIEKQ LIHDLRGDKI QAAQILAWST LLAYASYATQ

1150 1160 1170 1180 1190 1200
MQMQAIGRSD RDKFLKEKFD ERNMAFGVFN KMPQVAGFGL GGDALATFGL LPDSLMNAPS

1210 1220 1230 1240 1250 1260
RMGYRSQGFG DLVAGAGVIG DAVDVSQAFA KYVSGDDDVS TRQLVDKVRR LVPLANTIGV

1270
GQMTKASVDL LED
Number of amino acids: 1273
Molecular weight: 139866.97
Theoretical pI: 6.49
Amino acid composition:
Ala (A) 145 11.4%
Arg (R) 89 7.0%
Asn (N) 62 4.9%
Asp (D) 91 7.1%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 58 4.6%
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Glu (E) 89 7.0%
Gly (G) 107 8.4%
His (H) 9 0.7%
Ile (I) 68 5.3%
Leu (L) 112 8.8%
Lys (K) 88 6.9%
Met (M) 46 3.6%
Phe (F) 40 3.1%
Pro (P) 31 2.4%
Ser (S) 75 5.9%
Thr (T) 46 3.6%
Trp (W) 10 0.8%
Tyr (Y) 25 2.0%
Val (V) 82 6.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 180
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 177
Atomic composition:
Carbon C 6091
Hydrogen H 9880
Nitrogen N 1776
Oxygen O 1900
Sulfur S 46
Formula: C6091H9880N1776O1900S46
Total number of atoms: 19693
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 92250
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.660
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 34.57
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 85.22
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.402

tail protein – 3

10 20 30 40 50 60
MSYTFTEHTA NGTQVTFPFR FSGSDKGYLR TSDIIVERKE DDWVAIQGWE VTGTHQITFR

70 80 90 100 110 120
VPPTAGTMLR IRRVVDKEKN YAEFDRNVML DMKSLNGSFI HLLEISQELL DGFYPDGYFV

130 140 150 160 170 180
KQNVDWGGNK IINLGDGTDP KDGVNKGQLD SVDNTQTAWN QQQDILIDGL RRAMTSGIAH

190 200 210 220 230 240
RTIPWVYTSQ QGGELEIAPP YIFDSVIVFI NGVFQHELKG AYVIQSNKII LSEPLLKGDE

250 260 270 280 290 300
VYVLIGSRIA SPDKSSWVYF KIDAEEGQTK VDVGTSFLSI EVYLDGLYQP DDAYVVEGSS

310
FTFTEPLPAC RVTGKLKIA
Number of amino acids: 319
Molecular weight: 35803.37
Theoretical pI: 4.87
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Amino acid composition:
Ala (A) 14 4.4%
Arg (R) 13 4.1%
Asn (N) 12 3.8%
Asp (D) 25 7.8%
Cys (C) 1 0.3%
Gln (Q) 16 5.0%
Glu (E) 18 5.6%
Gly (G) 28 8.8%
His (H) 5 1.6%
Ile (I) 25 7.8%
Leu (L) 23 7.2%
Lys (K) 17 5.3%
Met (M) 5 1.6%
Phe (F) 16 5.0%
Pro (P) 13 4.1%
Ser (S) 21 6.6%
Thr (T) 22 6.9%
Trp (W) 6 1.9%
Tyr (Y) 13 4.1%
Val (V) 26 8.2%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 43
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 30
Atomic composition:
Carbon C 1615
Hydrogen H 2485
Nitrogen N 419
Oxygen O 490
Sulfur S 6
Formula: C1615H2485N419O490S6
Total number of atoms: 5015
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 52370
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.463, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 52370
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.463, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 32.58
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 86.71
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.266

small terminase subunit

10 20 30 40 50 60
MGTSLVSVGI TGYLLQRLFI PCCRLEIGYI QSISYGRRDM SINNRHAASE DDVGILHSAI

70 80 90 100 110 120
TKLFNTKAKA ILDAIEEDPD AAIALVSGKD MGAMCKWVLD NGITATPAVQ QEESKLSKRL

130 140
AQIKAASQGK VINFTDVKEA
Number of amino acids: 140
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Molecular weight: 15141.46
Theoretical pI: 6.72
Amino acid composition:
Ala (A) 16 11.4%
Arg (R) 6 4.3%
Asn (N) 5 3.6%
Asp (D) 9 6.4%
Cys (C) 3 2.1%
Gln (Q) 6 4.3%
Glu (E) 7 5.0%
Gly (G) 10 7.1%
His (H) 2 1.4%
Ile (I) 14 10.0%
Leu (L) 12 8.6%
Lys (K) 10 7.1%
Met (M) 4 2.9%
Phe (F) 3 2.1%
Pro (P) 3 2.1%
Ser (S) 11 7.9%
Thr (T) 7 5.0%
Trp (W) 1 0.7%
Tyr (Y) 3 2.1%
Val (V) 8 5.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 16
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 16
Atomic composition:
Carbon C 663
Hydrogen H 1088
Nitrogen N 184
Oxygen O 205
Sulfur S 7
Formula: C663H1088N184O205S7
Total number of atoms: 2147
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 10095
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.667, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 9970
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.658, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 34.10
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 100.43
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.002

large terminase subunit

10 20 30 40 50 60
MARARESQAE ALARWEALHE LQQTFPYTIA GLLSFAQVVI NTLITGNPDL NRVQADILKF

70 80 90 100 110 120
LFSGNKYRMV EAQRGQAKTT IAAIYAVFRI IHEPHKRIMI VSQTAKRAEE IAGWVIKIFR

130 140 150 160 170 180
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GLDFLEFMLP DIYAGDKASI KGFEIHYTLR GSDKSPSVAC YSIESGMQGA RADIILADDV
190 200 210 220 230 240

ESLQNSRTAA GRALLEDLTK EFESINQFGD IIYLGTPQSV NSIYNNLPAR GYQIRIWPGR
250 260 270 280 290 300

YPTLEQEACY GDFLAPMIKQ DMTEDPSLRH GYGIDGTQGA PTCPEMYDDE KLIEKEISQG
310 320 330 340 350 360

TAKFQLQFML NTRLLDADRY PLKLNQLIMM SFGTEQLPEM PVWSNDSINL IGDAPRFGNK
370 380 390 400 410 420

PSDFLYRAVQ RPYEWRSVQR KIMYIDPAGG GKNGDETGVA IVFLLGTFIY VYKVFGVQGG
430 440 450 460 470 480

YGSEPLSRIV REAKNAGVRE VFIEKNMGHG AYDAVIKPYF EREWPVTIGE DYAHGQKEVR
490 500 510 520 530 540

IIDTLEPLIS AHRIIFNTEM IKQDIDSVQH YPLETRMSYS LFAQMSNITM EKGCLRHDDR
550 560 570 580 590 600

LDALYGAVRQ LTSQIDYDEV NRINRLRMQE MRDYLEMMHD PARRREFFTG QDHGYRRSTN
610 620 630

CSVAMQKRVY GQGTYSRTKS RNVISSRISR LY
Number of amino acids: 632
Molecular weight: 72173.27
Theoretical pI: 6.50
Amino acid composition:
Ala (A) 47 7.4%
Arg (R) 49 7.8%
Asn (N) 23 3.6%
Asp (D) 37 5.9%
Cys (C) 5 0.8%
Gln (Q) 34 5.4%
Glu (E) 42 6.6%
Gly (G) 46 7.3%
His (H) 12 1.9%
Ile (I) 52 8.2%
Leu (L) 48 7.6%
Lys (K) 27 4.3%
Met (M) 23 3.6%
Phe (F) 26 4.1%
Pro (P) 26 4.1%
Ser (S) 37 5.9%
Thr (T) 30 4.7%
Trp (W) 6 0.9%
Tyr (Y) 32 5.1%
Val (V) 30 4.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 79
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 76
Atomic composition:
Carbon C 3210
Hydrogen H 5021
Nitrogen N 893
Oxygen O 947
Sulfur S 28
Formula: C3210H5021N893O947S28
Total number of atoms: 10099
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 80930
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.121, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 80680
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.118, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
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The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).
>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 42.76
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 82.91
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.383

hypothetical protein – 23

10 20 30 40 50 60
MSNDYGNKGF TNKHPRSMKQ PKSSHLAVPV VVKADVEKKA SVINDATKSG KQNGAFLISN

70 80 90
KELELRVQVA VGSKPEDKWS TLKQASEITP A
Number of amino acids: 91
Molecular weight: 9892.29
Theoretical pI: 9.74
Amino acid composition:
Ala (A) 8 8.8%
Arg (R) 2 2.2%
Asn (N) 6 6.6%
Asp (D) 4 4.4%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 4 4.4%
Glu (E) 5 5.5%
Gly (G) 5 5.5%
His (H) 2 2.2%
Ile (I) 3 3.3%
Leu (L) 5 5.5%
Lys (K) 13 14.3%
Met (M) 2 2.2%
Phe (F) 2 2.2%
Pro (P) 5 5.5%
Ser (S) 10 11.0%
Thr (T) 4 4.4%
Trp (W) 1 1.1%
Tyr (Y) 1 1.1%
Val (V) 9 9.9%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 9
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 15
Atomic composition:
Carbon C 433
Hydrogen H 711
Nitrogen N 125
Oxygen O 135
Sulfur S 2
Formula: C433H711N125O135S2
Total number of atoms: 1406
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 6990
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.707
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).



226

>10 hours (Escherichia coli, in vivo).
Instability index:
The instability index (II) is computed to be 41.30
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 71.76
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.676

hypothetical protein – 24

10 20 30 40 50 60
MAYADSVTGQ AFRVKAVPTT ATALVVPVVE KEELTKKDSD LNQYHLSGKQ LGAMVGFMEG

70 80
EELTIAIAKG NLPEDGWSIL ATDIAVVPA
Number of amino acids: 89
Molecular weight: 9418.80
Theoretical pI: 4.61
Amino acid composition:
Ala (A) 12 13.5%
Arg (R) 1 1.1%
Asn (N) 2 2.2%
Asp (D) 5 5.6%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 3 3.4%
Glu (E) 7 7.9%
Gly (G) 7 7.9%
His (H) 1 1.1%
Ile (I) 4 4.5%
Leu (L) 8 9.0%
Lys (K) 6 6.7%
Met (M) 3 3.4%
Phe (F) 2 2.2%
Pro (P) 4 4.5%
Ser (S) 4 4.5%
Thr (T) 7 7.9%
Trp (W) 1 1.1%
Tyr (Y) 2 2.2%
Val (V) 10 11.2%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 12
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 7
Atomic composition:
Carbon C 420
Hydrogen H 676
Nitrogen N 106
Oxygen O 132
Sulfur S 3
Formula: C420H676N106O132S3
Total number of atoms: 1337
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 8480
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.900
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
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The instability index (II) is computed to be 39.79
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 98.65
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.134

putative M15 family peptidase

10 20 30 40 50 60
MLNNYFKRRE FACKCGCGTS TVDYELLQVI TDVREHFGKP IIITSGHRCF KHNANVGGAR

70 80 90 100 110
NSMHLTGKAA DIKVQGVDPA DVADYLETKY PDKYGIGRYA GRFTHIDVRG YKARWRG
Number of amino acids: 117
Molecular weight: 13215.06
Theoretical pI: 9.39
Amino acid composition:
Ala (A) 9 7.7%
Arg (R) 10 8.5%
Asn (N) 5 4.3%
Asp (D) 8 6.8%
Cys (C) 4 3.4%
Gln (Q) 2 1.7%
Glu (E) 4 3.4%
Gly (G) 13 11.1%
His (H) 5 4.3%
Ile (I) 7 6.0%
Leu (L) 5 4.3%
Lys (K) 9 7.7%
Met (M) 2 1.7%
Phe (F) 5 4.3%
Pro (P) 3 2.6%
Ser (S) 3 2.6%
Thr (T) 7 6.0%
Trp (W) 1 0.9%
Tyr (Y) 7 6.0%
Val (V) 8 6.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 12
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 19
Atomic composition:
Carbon C 584
Hydrogen H 908
Nitrogen N 174
Oxygen O 166
Sulfur S 6
Formula: C584H908N174O166S6
Total number of atoms: 1838
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 16180
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.224, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 15930
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.205, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
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The instability index (II) is computed to be 24.32
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 67.52
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.528

putative membrane protein

10 20 30 40 50 60
MTRQVKRVTS RSGVTTTKWH KSGKGEYMKK IFKNKKVVGA TVALILAILG TALGMEIGGE

70
QAVTEIICEV ITCA
Number of amino acids: 74
Molecular weight: 7981.53
Theoretical pI: 9.86
Amino acid composition:
Ala (A) 6 8.1%
Arg (R) 3 4.1%
Asn (N) 1 1.4%
Asp (D) 0 0.0%
Cys (C) 2 2.7%
Gln (Q) 2 2.7%
Glu (E) 5 6.8%
Gly (G) 8 10.8%
His (H) 1 1.4%
Ile (I) 7 9.5%
Leu (L) 4 5.4%
Lys (K) 9 12.2%
Met (M) 3 4.1%
Phe (F) 1 1.4%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 3 4.1%
Thr (T) 9 12.2%
Trp (W) 1 1.4%
Tyr (Y) 1 1.4%
Val (V) 8 10.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%

Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 5
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 12
Atomic composition:
Carbon C 352
Hydrogen H 600
Nitrogen N 98
Oxygen O 101
Sulfur S 5
Formula: C352H600N98O101S5
Total number of atoms: 1156
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 7115
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.891, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 6990
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.876, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).
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Instability index:
The instability index (II) is computed to be 40.90
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 97.43
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.145

membrane protein

10 20 30 40 50 60
MHKLLLILAG LIDLLKSYKI KKEQENAQTQ ADIINDNPAG WFSTHFGVSK PSDTEQTNAS
ETNTE
Number of amino acids: 65
Molecular weight: 7245.10
Theoretical pI: 5.11
Amino acid composition:
Ala (A) 5 7.7%
Arg (R) 0 0.0%
Asn (N) 5 7.7%
Asp (D) 4 6.2%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 4 6.2%
Glu (E) 5 7.7%
Gly (G) 3 4.6%
His (H) 2 3.1%
Ile (I) 5 7.7%
Leu (L) 7 10.8%
Lys (K) 6 9.2%
Met (M) 1 1.5%
Phe (F) 2 3.1%
Pro (P) 2 3.1%
Ser (S) 5 7.7%
Thr (T) 6 9.2%
Trp (W) 1 1.5%
Tyr (Y) 1 1.5%
Val (V) 1 1.5%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%

Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 9
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 6
Atomic composition:
Carbon C 319
Hydrogen H 507
Nitrogen N 85
Oxygen O 105
Sulfur S 1
Formula: C319H507N85O105S1
Total number of atoms: 1017
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 6990
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.965
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 31.74
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This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 84.15
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.582

hypothetical protein – 25

10 20 30 40 50 60
MAYLFRDHYR RDKIVGGFLT ALLFANIHRE CWVIIGGIMS LTKPTTDKIK HGFTILSEVI

70 80 90 100 110 120
ESIFKKLMGI PSVTNVVDFG ADPTGVVSSK VAIDKAITSA GIGGVVYFPK GIYVTQGNHN

130 140 150 160 170 180
LLQGQTLKGY GVTFKSDLSI TADSLFNIEQ DNISILGNII IDGGMYEIGD RYPDIITGIR

190 200 210 220 230 240
VGSTHQVTNF TCDKVTFIGS VYGLWITSLR DSVISNCYAF RCGNGFGLAS NTTGILDING

250 260 270 280 290 300
VYNVKFSKCV AEECGYTFLG TDQSPTTSAK CGFKITDIAI RNLVYEDCVA RRNYTHGFNY

310 320 330 340 350 360
HGHNYSSVPD GFIQEGIHYI RCISDDNNIP EQYTKESDGN GLSSGFYIGI VGVPVHNITL

370 380 390 400 410 420
QDCYASGNNG EALYQASLDS TQPLIGLSIS NFCVKGSPRV KTKGIRSNNS IVKLDRVRDL

430 440 450 460 470 480
NINGIPLRNV QGLYDYVIYC TKLSGTLSVK GNWDVGAPKL MYANAVNNTK TVIRDITHSY

490 500 510 520 530 540
TSSLNTASVI AIELVDFSEI IVDNITLSNK STTKMSHGIF QRSSSFGITS CKINNTNIFG

550 560 570 580 590 600
GTGQFTVGVE TTTVGGSKLF QGCTLQNCTN GFAGNNGENA IFIGNHFVTG TVITPLLSFA

610
PSVIKRGNFG LEDS
Number of amino acids: 614
Molecular weight: 66538.49
Theoretical pI: 7.51
Amino acid composition:
Ala (A) 25 4.1%
Arg (R) 20 3.3%
Asn (N) 46 7.5%
Asp (D) 32 5.2%
Cys (C) 15 2.4%
Gln (Q) 16 2.6%
Glu (E) 17 2.8%
Gly (G) 67 10.9%
His (H) 13 2.1%
Ile (I) 63 10.3%
Leu (L) 40 6.5%
Lys (K) 30 4.9%
Met (M) 6 1.0%
Phe (F) 31 5.0%
Pro (P) 15 2.4%
Ser (S) 52 8.5%
Thr (T) 52 8.5%
Trp (W) 3 0.5%
Tyr (Y) 25 4.1%
Val (V) 46 7.5%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 49
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 50
Atomic composition:
Carbon C 2963
Hydrogen H 4641
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Nitrogen N 795
Oxygen O 904
Sulfur S 21
Formula: C2963H4641N795O904S21
Total number of atoms: 9324
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 54625
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.821, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 53750
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.808, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 32.64
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 91.22
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.014

hypothetical protein – 26

10 20 30 40 50 60
MLQRLGSSLV KHTGKHLSFT LDKILTALNP NNSKIDYLNT IVNVNQSPRD NSIAIQEKES

70 80 90 100 110 120
NSVRFVTWNL WTEYSTKTWF GDDRQSPDKT MQLQKQFLDV RGDYFGFQEA YMNPAITWGY

130 140 150 160 170 180
LTVNPLKYQF FGMTDDAKLG DYIGNMTLTK FKPTESKAVI YSDTQPTSLD VWKRGYIREK

190 200 210 220 230 240
LPNGIVVYNT HLSTDPARTT TMLAELLAEI KENGGDKVVL LGDFNVRDAS ALSEFEDYGF

250 260 270 280 290
TIVNKSVWGG EIDRILVRGL NITGYGMVEI LGGKGSHLSD HNMFYVDVEV
Number of amino acids: 290
Molecular weight: 32842.17
Theoretical pI: 5.60
Amino acid composition:
Ala (A) 11 3.8%
Arg (R) 11 3.8%
Asn (N) 19 6.6%
Asp (D) 21 7.2%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 10 3.4%
Glu (E) 14 4.8%
Gly (G) 23 7.9%
His (H) 5 1.7%
Ile (I) 16 5.5%
Leu (L) 28 9.7%
Lys (K) 19 6.6%
Met (M) 8 2.8%
Phe (F) 13 4.5%
Pro (P) 9 3.1%
Ser (S) 19 6.6%
Thr (T) 24 8.3%
Trp (W) 6 2.1%
Tyr (Y) 13 4.5%
Val (V) 21 7.2%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
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(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 35
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 30
Atomic composition:
Carbon C 1476
Hydrogen H 2283
Nitrogen N 387
Oxygen O 446
Sulfur S 8
Formula: C1476H2283N387O446S8
Total number of atoms: 4600
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 52370
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.595
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 23.11
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 83.97
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.357

hypothetical protein – 27

10 20 30 40 50 60
MFFNNTLLDT QNEDVGLQLL RIEAIARQGL ALRGMKTYTT WSSLGLSDNP TALELFNAMP

70 80 90 100 110 120
KYSMFTINIE RTNTNLGLKP FDTPSSIYAP GILVCTKADR RLELLAHTEH YSCTRTLYSN

130 140 150 160 170 180
GVNDTGWGRL QANWSSIPVP EDLTSLDQIK CDGVFFIPHT ISGNIQDHPY GGDQILERTS

190 200 210
NHFGGTQHYW MIKGAAATNV LYYKSPLATT WKAL
Number of amino acids: 214
Molecular weight: 23953.14
Theoretical pI: 6.28
Amino acid composition:
Ala (A) 14 6.5%
Arg (R) 9 4.2%
Asn (N) 14 6.5%
Asp (D) 11 5.1%
Cys (C) 3 1.4%
Gln (Q) 8 3.7%
Glu (E) 8 3.7%
Gly (G) 16 7.5%
His (H) 6 2.8%
Ile (I) 13 6.1%
Leu (L) 25 11.7%
Lys (K) 8 3.7%
Met (M) 5 2.3%
Phe (F) 8 3.7%
Pro (P) 10 4.7%
Ser (S) 14 6.5%
Thr (T) 22 10.3%
Trp (W) 5 2.3%
Tyr (Y) 9 4.2%
Val (V) 6 2.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
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(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 19
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 17
Atomic composition:
Carbon C 1072
Hydrogen H 1654
Nitrogen N 288
Oxygen O 320
Sulfur S 8
Formula: C1072H1654N288O320S8
Total number of atoms: 3342
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 41035
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.713, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 40910
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.708, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 40.77
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 83.93
Grand average of hydropathici

При анализе протеома бактериофага Proteus (Pr 4 - УГСХА) в

приложении BASys (Bacterial Annotation System) соответственно данных

секвенирования его нуклеиновой кислоты было выявлено 55 белков с

молекулярными массами от 3,4 до 140 кДа. Качественный протеомный

состав Proteus phage Pr 4 - УГСХА представлен в таблицах 74-129 и рисунок

56-216.
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Рисунок 56 - Карта линейной ДНК бактериофага Proteus phage (Pr 4 -

УГСХА) c расшифровкой кодирующих областей генома (по данным

приложения BASys version 1.0.)

Таблица 74 - Локализация белков в геноме Proteus phage (Pr 4 - УГСХА) (по

данным приложения BASys version 1.0.)

Protein Function Start End Size, bp Strand

Hypothetical Protein BASYS00001 975 331 644 -

Hypothetical Protein BASYS00002 1847 975 872 -

Hypothetical Protein BASYS00003 3750 1906 1844 -

Hypothetical Protein BASYS00004 4061 3864 197 -

Hypothetical Protein BASYS00005 4278 4054 224 -

Peptidase 4658 4305 353 -

Hypothetical Protein BASYS00007 4937 4668 269 -

Hypothetical Protein BASYS00008 5224 4949 275 -

Phage-Related DNA Maturase 7289 5391 1898 -
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Hypothetical Protein BASYS00010 7711 7289 422 -

Hypothetical Protein BASYS00011 8741 7779 962 -

Hypothetical Protein BASYS00012 12559 8738 3821 -

Hypothetical Protein BASYS00013 15578 12627 2951 -

Hypothetical Protein BASYS00014 16264 15587 677 -

Hypothetical Protein BASYS00015 17477 17578 101 +

Tail Tubular Protein B 18729 16264 2465 -

Hypothetical Protein BASYS00017 19399 18671 728 -

Hypothetical Protein BASYS00018 19550 19455 95 -

Hypothetical Protein BASYS00019 20640 19528 1112 -

Hypothetical Protein BASYS00020 21595 20714 881 -

Head--Tail Joining Protein 23145 21595 1550 -

Hypothetical Protein BASYS00022 23351 23145 206 -

Hypothetical _C 23820 23326 494 -

Hypothetical Protein BASYS00024 24098 23820 278 -

Hypothetical Protein BASYS00025 25084 24143 941 -

Hypothetical Protein BASYS00026 25182 25081 101 -

Hypothetical Protein BASYS00027 25484 25179 305 -

Conserved Hypothetical Protein 26562 25555 1007 -

Hypothetical Protein BASYS00029 26965 26555 410 -

Hypothetical Protein BASYS00030 27984 26950 1034 -

Hypothetical Protein BASYS00031 28394 28242 152 -

Hypothetical Protein BASYS00032 28789 28466 323 -

Hypothetical Protein BASYS00033 29116 28892 224 -

Hypothetical Protein BASYS00034 29926 29120 806 -

Hypothetical Protein BASYS00035 30094 29939 155 -

Hypothetical Protein BASYS00036 30349 30113 236 -

Hypothetical Protein BASYS00037 30903 30346 557 -

DNA polymerase I, thermostable [H] 33482 30930 2552 -

Hypothetical Protein BASYS00039 33630 33466 164 -
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Hypothetical Protein BASYS00040 33870 33694 176 -

Hypothetical Protein BASYS00041 34087 33845 242 -

Hypothetical Protein BASYS00042 34698 34087 611 -

Hypothetical Protein BASYS00043 34946 34770 176 -

DNA Primase 36934 34946 1988 -

Hypothetical Protein BASYS00045 37140 36934 206 -

Hypothetical Protein BASYS00046 37492 37364 128 -

Hypothetical Protein BASYS00047 37907 37494 413 -

DNA-Directed RNA Polymerase 40837 38210 2627 -

Hypothetical Protein BASYS00049 41756 40911 845 -

Hypothetical Protein BASYS00050 42045 41827 218 -

Hypothetical Protein BASYS00051 42553 42224 329 -

Hypothetical Protein BASYS00052 43118 42618 500 -

Hypothetical Protein BASYS00053 43485 43276 209 -

Hypothetical Protein BASYS00054 43730 43485 245 -

Hypothetical Protein BASYS00055 43974 43699 275 -

Таблица 75 - Протеомный состав бактериофага Pr 4 - УГСХА, активного в

отношении Proteus (по данным приложения BASys version 1.0.)
Наименование Мол. масса, Да pI

Hypothetical Protein BASYS00001 23953 6,79

Hypothetical Protein BASYS00002 32843 5,7

Hypothetical Protein BASYS00003 66539 7,62

Hypothetical Protein BASYS00004 7245 4,92

Hypothetical Protein BASYS00005 7982 10,55

Peptidase 13215 9,63

Hypothetical Protein BASYS00007 9419 4,35

Hypothetical Protein BASYS00008 9892 10,49

Phage-Related DNA Maturase 72174 6,96

Hypothetical Protein BASYS00010 15142 7,35
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Hypothetical Protein BASYS00011 35935 4,63

Hypothetical Protein BASYS00012 139869 6,85

Hypothetical Protein BASYS00013 108927 5,38

Hypothetical Protein BASYS00014 23624 8,89

Hypothetical Protein BASYS00015 3749 10,78

Tail Tubular Protein B 92578 5,42

Hypothetical Protein BASYS00017 27466 6,62

Hypothetical Protein BASYS00018 3394 6,62

Hypothetical Protein BASYS00019 40444 4,99

Hypothetical Protein BASYS00020 32160 3,92

Head--Tail Joining Protein 57725 5,32

Hypothetical Protein BASYS00022 7196 10,57

Hypothetical _C 18742 6,62

Hypothetical Protein BASYS00024 10878 9,63

Hypothetical Protein BASYS00025 35410 7,06

Hypothetical Protein BASYS00026 4003 7,08

Hypothetical Protein BASYS00027 11778 8,08

Conserved Hypothetical Protein 37886 7,53

Hypothetical Protein BASYS00029 15439 10,39

Hypothetical Protein BASYS00030 39003 6,71

Hypothetical Protein BASYS00031 5538 3,81

Hypothetical Protein BASYS00032 11408 4,28

Hypothetical Protein BASYS00033 8410 6,67

Hypothetical Protein BASYS00034 29386 4,55

Hypothetical Protein BASYS00035 5588 4,8

Hypothetical Protein BASYS00036 9031 8,65

Hypothetical Protein BASYS00037 21449 5,29

DNA polymerase I, thermostable [H] 97368 6,49

Hypothetical Protein BASYS00039 6135 3,82

Hypothetical Protein BASYS00040 6757 10,5
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Hypothetical Protein BASYS00041 9428 5,12

Hypothetical Protein BASYS00042 23289 10,26

Hypothetical Protein BASYS00043 6422 6,51

DNA Primase 74771 6,26

Hypothetical Protein BASYS00045 8028 9,63

Hypothetical Protein BASYS00046 5196 11,71

Hypothetical Protein BASYS00047 15818 10,28

DNA-Directed RNA Polymerase 99626 6,83

Hypothetical Protein BASYS00049 32074 4,82

Hypothetical Protein BASYS00050 8298 4,84

Hypothetical Protein BASYS00051 12585 3,35

Hypothetical Protein BASYS00052 19922 4,08

Hypothetical Protein BASYS00053 8341 4,01

Hypothetical Protein BASYS00054 9433 6,22

Hypothetical Protein BASYS00055 10622 10,55

Рисунок 57 - График распределения белкового состава Proteus phage Pr 4 -

УГСХА по молекулярной массе (по данным приложения BASys version1.0.)
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Рисунок 58 - График распределения белкового состава Proteus phage Pr 4 -

УГСХА по молекулярной массе в зависимости от pI (по данным приложения

BASys version 1.0.)

По каждому из протеинов Proteus phage Pr 4 - УГСХА был проведен

биоинформационный анализ (таб. 76- 129 и рис. 59-216)

BASYS00001

Таблица 76 - Данные о протеине BASYS00001 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 15:59:32 GMT

Entry ID BASYS00001.1

Accession No. BASYS00001

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 975-331 (Counterclockwise)

Centisome Position 2.19

Gene Name BASYS00001
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Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gtggtttaaatataacaggatatggtatggtagaaatactaggaggtaagggtagtcatt
tgtcagaccataacatgttctatgtagatgtggaggtata

Gene Sequence

atgttttttaataacaccttattagatacgcagaatgaagatgtaggtttacagcttctt
cgtatagaggcaatagcaagacaaggtttagctttacgtggcatgaagacatacacaact
tggagttctctaggtttgtctgataaccctactgcacttgagttgtttaatgctatgcct
aagtatagtatgttcactattaatattgaaagaactaatactaatttagggcttaaacct
tttgacacaccttcctctatatatgcaccaggtatcttggtttgtacaaaggcagatcgt
aggcttgaattgcttgcacatacagaacactattcttgtactcgcaccttatacagtaat
ggtgtgaatgatacaggttggggtaggcttcaagctaattggtcttccatacctgtaccg
gaagacttaacatcattagatcaaattaaatgtgatggtgtcttctttatacctcatact
atatccggtaatatacaagaccacccttatggtggagaccagatattagagagaacatct
aatcatttcggtggtactcaacactattggatgattaaaggtgcagcggctacaaatgtg
ttatattataaaagccctctagctactacatggaaggctttataa

GC Content
[Percent]

37.36

Preceding Gene BASYS00055

Following Gene BASYS00002

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00001

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_214_residues
MFFNNTLLDTQNEDVGLQLLRIEAIARQGLALRGMKTYTTWSSLGLSDNPTALELFNAMP
KYSMFTINIERTNTNLGLKPFDTPSSIYAPGILVCTKADRRLELLAHTEHYSCTRTLYSN
GVNDTGWGRLQANWSSIPVPEDLTSLDQIKCDGVFFIPHTISGNIQDHPYGGDQILERTS
NHFGGTQHYWMIKGAAATNVLYYKSPLATTWKAL
>Mature_214_residues
MFFNNTLLDTQNEDVGLQLLRIEAIARQGLALRGMKTYTTWSSLGLSDNPTALELFNAMP
KYSMFTINIERTNTNLGLKPFDTPSSIYAPGILVCTKADRRLELLAHTEHYSCTRTLYSN
GVNDTGWGRLQANWSSIPVPEDLTSLDQIKCDGVFFIPHTISGNIQDHPYGGDQILERTS
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NHFGGTQHYWMIKGAAATNVLYYKSPLATTWKAL

No. of Amino Acids Translated: 214 ; Mature: 214

Cys/Met Content

1.4 %Cys (Translated)
2.3 %Met (Translated)
3.7 %Cys+Met (Translated)
1.4 %Cys (Mature)
2.3 %Met (Mature)
3.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 23953 ; Mature: 23953

Theoretical pI Translated: 6.79 ; Mature: 6.79

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available
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Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 59 -Локализация BASYS00001 в геноме бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 60 -Филогенетическое дерево гомологов BASYS00001 бактериофага
Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 61 -Конформационная структура BASYS00001 бактериофага Pr 4 –

УГСХА (согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00002

Таблица 77 - Данные о протеине BASYS00002 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:0:3 GMT

Entry ID BASYS00002.1

Accession No. BASYS00002

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 1847-975 (Counterclockwise)

Centisome
Position

4.14

Gene Name BASYS00002

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
agtgtaattaagcgaggtaattttggtttagaggattcatagaaaccttactaggaacgg
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cgctagccgttcttatttcaactttctttatggaggtaat

Gene Sequence

atgttacagcgcctaggttcttccttggttaaacacacaggtaaacacttatcatttaca
ttagataagatattaacagcactaaaccctaacaattctaagatagattatcttaacaca
atagttaatgttaatcaatcacctcgtgataattccattgctatacaagagaaggaaagt
aactctgttcgctttgttacttggaacttatggactgaatactcaactaagacttggttt
ggtgatgacaggcaatcacctgataagactatgcaattacagaaacaattcttagatgta
agaggggattacttcgggtttcaggaagcatatatgaatcccgctattacttggggttac
ttaactgttaatccacttaaatatcaattctttggtatgactgatgatgcaaagttaggt
gattatattggtaacatgacacttaccaagttcaaacctactgaaagcaaagcagttata
tacagtgatactcaacctacttcattagatgtctggaagcgtggttacattagagagaaa
ctacctaatggtatagtagtttataatacacatcttagcactgaccctgcaaggacaact
acaatgcttgctgaattattagctgaaatcaaggaaaatggtggcgataaggtagtactt
cttggtgacttcaatgtaagagacgcatctgcattatctgaattcgaagattacggtttc
actatcgtgaataaatcagtatggggtggtgagattgataggatattggttcgtggttta
aatataacaggatatggtatggtagaaatactaggaggtaagggtagtcatttgtcagac
cataacatgttctatgtagatgtggaggtataa

GC Content
[Percent]

36.08

Preceding Gene BASYS00001

Following Gene BASYS00003

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00002

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_290_residues
MLQRLGSSLVKHTGKHLSFTLDKILTALNPNNSKIDYLNTIVNVNQSPRDNSIAIQEKES
NSVRFVTWNLWTEYSTKTWFGDDRQSPDKTMQLQKQFLDVRGDYFGFQEAYMN-
PAITWGY
LTVNPLKYQFFGMTDDAKLGDYIGNMTLTKFKPTESKAVIYSDTQPTSLDVWKRGYIREK
LPNGIVVYNTHLSTDPARTTTMLAELLAEIKENGGDKVVLLGDFNVRDASALSEFEDYGF
TIVNKSVWGGEIDRILVRGLNITGYGMVEILGGKGSHLSDHNMFYVDVEV
>Mature_290_residues
MLQRLGSSLVKHTGKHLSFTLDKILTALNPNNSKIDYLNTIVNVNQSPRDNSIAIQEKES
NSVRFVTWNLWTEYSTKTWFGDDRQSPDKTMQLQKQFLDVRGDYFGFQEAYMN-
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PAITWGY
LTVNPLKYQFFGMTDDAKLGDYIGNMTLTKFKPTESKAVIYSDTQPTSLDVWKRGYIREK
LPNGIVVYNTHLSTDPARTTTMLAELLAEIKENGGDKVVLLGDFNVRDASALSEFEDYGF
TIVNKSVWGGEIDRILVRGLNITGYGMVEILGGKGSHLSDHNMFYVDVEV

No. of Amino Acids Translated: 290 ; Mature: 290

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
2.8 %Met (Translated)
2.8 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.8 %Met (Mature)
2.8 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 32843 ; Mature: 32843

Theoretical pI Translated: 5.70 ; Mature: 5.70

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic
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Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available
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Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 62 - Локализация BASYS00002 в геноме бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 63 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00002 бактериофага

Pr 4 - УГСХА

Рисунок 64 - Конформационная структура BASYS00002 бактериофага Pr 4 –

УГСХА (согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00003

Таблица 78 - Данные о протеине BASYS00003 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:0:33 GMT

Entry ID BASYS00003.1

Accession No. BASYS00003

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 3750-1906 (Counterclockwise)

Centisome Position 8.41

Gene Name BASYS00003

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gacaacaaggtatgctttgataaacctgatgctactaagttaggtttgtatattcttgag
ctagaaagaggttactaatcatacgtaaccaatactatca

Gene Sequence

gtggcttacctatttagagaccactatagaagagataagatagttggcggtttcttgacc
gccctattattcgccaacattcatagggagtgttgggtaataataggaggtatcatgtca
ttgactaaaccaactactgataaaataaaacatggttttactattttatcagaagtaata
gagtctatatttaagaaactaatgggtataccttctgtaaccaatgttgttgattttggt
gcagaccctacaggtgttgtttcctctaaggttgctatagataaagcaattacaagcgct
ggtataggtggagttgtttattttccaaaaggtatatatgtgactcaaggtaaccataac
ctattacaaggtcagactttaaaaggttatggtgttactttcaaatcagatttatccatt
acagcagattccttatttaatatagagcaagataatatttctatcttaggtaacataatt
attgatggtggtatgtatgaaataggtgatagatatccagatattataacaggaattcgt
gtaggttctactcatcaagtcacaaactttacatgtgataaagtcacatttataggtagt
gtttatggcttatggattacttcattacgtgattctgttatcagtaactgttatgctttt
aggtgcggaaatggttttggtttggcatctaatacaacaggaattttagatataaatggt
gtgtataatgttaaattttctaagtgtgttgcagaggaatgtggttatacatttctaggc
acagatcaatcacctaccacatctgctaagtgtggtttcaaaattacagacatagctatt
cgtaatcttgtatatgaagattgtgtagctcgtagaaattatacacatggttttaactat
catgggcataactattcaagtgtaccagatggttttatacaagaaggtattcattatatt
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cgttgtatttctgatgataataacataccagagcaatatacaaaagagtcagatggtaat
ggtttaagttctggcttttatattggcattgtaggagtaccagttcataatataacacta
caagattgttacgcaagtggtaataatggagaagctttatatcaggcatcactagatagt
acacaaccactaataggtctgtctatatctaatttctgtgttaaaggttctcctcgtgtg
aagactaagggtattaggtcaaataactctattgtaaaattagatagagtgagagattta
aatatcaacggcataccattaagaaatgtacaaggtctttatgattacgtaatttattgt
actaaattgtcaggtactctttctgtaaaaggtaattgggatgtaggagcacctaagtta
atgtatgccaatgcagttaataatactaaaactgttattagagatataactcatagttac
acttcctccttaaatacagcttccgttattgcaattgaacttgttgatttctcagagata
attgtagataatataactttgagtaataaaagtacaacaaagatgtctcatggtattttc
caaagaagcagtagttttgggattacttcttgtaagattaataacactaacatctttggt
ggaactggacagttcacagtaggtgttgaaacaactacagttggtggttctaaattattt
caaggttgtactctgcaaaattgcacaaatggtttcgcaggtaataatggtgagaatgct
atctttataggtaaccattttgtaactggcacagttataacaccattattatcttttgca
cctagtgtaattaagcgaggtaattttggtttagaggattcatag

GC Content
[Percent]

33.22

Preceding Gene BASYS00002

Following Gene BASYS00004

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00003

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_614_residues
MAYLFRDHYRRDKIVGGFLTALLFANIHRECWVIIGGIMSLTKPTTDKIKHGFTILSEVI
ESIFKKLMGIPSVTNVVDFGADPTGVVSSKVAIDKAITSAGIGGVVYFPKGIYVTQGNHN
LLQGQTLKGYGVTFKSDLSITADSLFNIEQDNISILGNIIIDGGMYEIGDRYPDIITGIR
VGSTHQVTNFTCDKVTFIGSVYGLWITSLRDSVISNCYAFRCGNGFGLASNTTGILDING
VYNVKFSKCVAEECGYTFLGTDQSPTTSAKCGFKITDIAIRNLVYEDCVARRNYTHGFNY
HGHNYSSVPDGFIQEGIHYIRCISDDNNIPEQYTKESDGNGLSSGFYIGIVGVPVHNITL
QDCYASGNNGEALYQASLDSTQPLIGLSISNFCVKGSPRVKTKGIRSNNSIVKLDRVRDL
NINGIPLRNVQGLYDYVIYCTKLSGTLSVKGNWDVGAPKLMYANAVNNTKTVIRDITHSY
TSSLNTASVIAIELVDFSEIIVDNITLSNKSTTKMSHGIFQRSSSFGITSCKINNTNIFG
GTGQFTVGVETTTVGGSKLFQGCTLQNCTNGFAGNNGENAIFIGNHFVTGTVITPLLSFA
PSVIKRGNFGLEDS
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>Mature_613_residues
AYLFRDHYRRDKIVGGFLTALLFANIHRECWVIIGGIMSLTKPTTDKIKHGFTILSEVIE
SIFKKLMGIPSVTNVVDFGADPTGVVSSKVAIDKAITSAGIGGVVYFPKGIYVTQGNHNL
LQGQTLKGYGVTFKSDLSITADSLFNIEQDNISILGNIIIDGGMYEIGDRYPDIITGIRV
GSTHQVTNFTCDKVTFIGSVYGLWITSLRDSVISNCYAFRCGNGFGLASNTTGILDINGV
YNVKFSKCVAEECGYTFLGTDQSPTTSAKCGFKITDIAIRNLVYEDCVARRNYTHGFNYH
GHNYSSVPDGFIQEGIHYIRCISDDNNIPEQYTKESDGNGLSSGFYIGIVGVPVHNITLQ
DCYASGNNGEALYQASLDSTQPLIGLSISNFCVKGSPRVKTKGIRSNNSIVKLDRVRDLN
INGIPLRNVQGLYDYVIYCTKLSGTLSVKGNWDVGAPKLMYANAVNNTKTVIRDITHSYT
SSLNTASVIAIELVDFSEIIVDNITLSNKSTTKMSHGIFQRSSSFGITSCKINNTNIFGG
TGQFTVGVETTTVGGSKLFQGCTLQNCTNGFAGNNGENAIFIGNHFVTGTVITPLLSFAP
SVIKRGNFGLEDS

No. of Amino Acids Translated: 614 ; Mature: 613

Cys/Met Content

2.4 %Cys (Translated)
1.0 %Met (Translated)
3.4 %Cys+Met (Translated)
2.4 %Cys (Mature)
0.8 %Met (Mature)
3.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 66539 ; Mature: 66408

Theoretical pI Translated: 7.62 ; Mature: 7.62

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available
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COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available
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Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 65 - Локализация BASYS00003 в геноме бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 66 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00003 бактериофага

Pr 4 - УГСХА

Рисунок 67 - Конформационная структура BASYS00003 бактериофага Pr 4 –

УГСХА (согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00004

Таблица 79 - Данные о протеине BASYS00004 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:1:17 GMT

Entry ID BASYS00004.1

Accession No. BASYS00004

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 4061-3864 (Counterclockwise)

Centisome Position 9.11

Gene Name BASYS00004

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gctactgttgcacttatcttagctattcttggtacggcacttggcatggagattggtggt
gagcaggctgtcaccgaaatcatttgcgaagtgattacct

Gene Sequence

gtgcataagctactgctcatcttggcaggtcttattgacctgcttaagtcttacaagatt
aagaaggagcaagagaatgcacaaactcaagctgacattattaatgataatcctgctggt
tggttctctactcacttcggggtgtcaaagcctagcgacacagagcaaaccaatgccagt
gaaaccaacactgaataa

GC Content
[Percent]

42.93

Preceding Gene BASYS00003

Following Gene BASYS00005

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available
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Protein Name Hypothetical Protein BASYS00004

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_65_residues
MHKLLLILAGLIDLLKSYKIKKEQENAQTQADIINDNPAGWFSTHFGVSKPSDTEQTNAS
ETNTE
>Mature_65_residues
MHKLLLILAGLIDLLKSYKIKKEQENAQTQADIINDNPAGWFSTHFGVSKPSDTEQTNAS
ETNTE

No. of Amino Acids Translated: 65 ; Mature: 65

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
1.5 %Met (Translated)
1.5 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
1.5 %Met (Mature)
1.5 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 7245 ; Mature: 7245

Theoretical pI Translated: 4.92 ; Mature: 4.92

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available
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COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available
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Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 68 - Локализация BASYS00004 в геноме бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 69 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00004 бактериофага

Pr 4 - УГСХА

Рисунок 70 - Конформационная структура BASYS00004 бактериофага Pr 4 –

УГСХА (согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00005

Таблица 80 - Данные о протеине BASYS00005 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:1:32 GMT

Entry ID BASYS00005.1

Accession No. BASYS00005

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 4278-4054 (Counterclockwise)

Centisome Position 9.60

Gene Name BASYS00005

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100 >100_bases
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Bases
atggtattgggcgctatgcaggccgttttactcacattgatgttcgtgggtataaggctc
gttggcgtggttagatgtttagaatggtgtcgtagtatgc

Gene Sequence

gtgacaaggcaagtcaagcgggtgacttcaaggagtggagtaactacgacaaaatggcac
aagagtgggaaaggagaatacatgaagaagatctttaagaacaagaaagtggtaggtgct
actgttgcacttatcttagctattcttggtacggcacttggcatggagattggtggtgag
caggctgtcaccgaaatcatttgcgaagtgattacctgtgcataa

GC Content
[Percent]

44.89

Preceding Gene BASYS00004

Following Gene BASYS00006

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00005

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_74_residues
MTRQVKRVTSRSGVTTTKWHKSGKGEYMKKIFKNKKVVGATVALILAILGTALGMEIGGE
QAVTEIICEVITCA
>Mature_73_residues
TRQVKRVTSRSGVTTTKWHKSGKGEYMKKIFKNKKVVGATVALILAILGTALGMEIGGEQ
AVTEIICEVITCA

No. of Amino Acids Translated: 74 ; Mature: 73

Cys/Met Content

2.7 %Cys (Translated)
4.1 %Met (Translated)
6.8 %Cys+Met (Translated)
2.7 %Cys (Mature)
2.7 %Met (Mature)
5.5 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 7982 ; Mature: 7850
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Theoretical pI Translated: 10.55 ; Mature: 10.55

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

HASH(0xe1eab54)-

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Membrane

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available
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EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

7.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 71 - Локализация BASYS00005 в геноме бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 72 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00005

Рисунок 73 - Конформационная структура BASYS00005 бактериофага Pr 4 –

УГСХА (согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00006

Таблица 81 - Данные о протеине BASYS00006 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:1:43 GMT
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Entry ID BASYS00006.1

Accession No. BASYS00006

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 4658-4305 (Counterclockwise)

Centisome Position 10.45

Gene Name BASYS00006

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cgaagagttaactatcgctattgctaaaggtaacctaccagaagatggttggagtatctt
agccactgatattgccgtagttcccgcataaggagtatta

Gene Sequence

atgttaaacaattattttaagagacgtgagtttgcttgtaagtgtggctgtggtactagc
actgttgattatgagttacttcaagtaatcacagatgtacgtgaacactttggcaaacct
atcattatcacatcagggcatcgttgctttaagcataatgccaatgtaggtggtgctcgt
aactctatgcatcttactggtaaggcagcagatatcaaagtgcaaggtgtagaccctgct
gatgtagctgattacttagaaacaaagtatcctgataagtatggtattgggcgctatgca
ggccgttttactcacattgatgttcgtgggtataaggctcgttggcgtggttag

GC Content
[Percent]

41.53

Preceding Gene BASYS00005

Following Gene BASYS00007

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Peptidase

Alternate Protein Not Available
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Names

Sequence

>Translated_117_residues
MLNNYFKRREFACKCGCGTSTVDYELLQVITDVREHFGKPIIITSGHRCFKHNANVGGAR
NSMHLTGKAADIKVQGVDPADVADYLETKYPDKYGIGRYAGRFTHIDVRGYKARWRG
>Mature_117_residues
MLNNYFKRREFACKCGCGTSTVDYELLQVITDVREHFGKPIIITSGHRCFKHNANVGGAR
NSMHLTGKAADIKVQGVDPADVADYLETKYPDKYGIGRYAGRFTHIDVRGYKARWRG

No. of Amino Acids Translated: 117 ; Mature: 117

Cys/Met Content

3.4 %Cys (Translated)
1.7 %Met (Translated)
5.1 %Cys+Met (Translated)
3.4 %Cys (Mature)
1.7 %Met (Mature)
5.1 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 13215 ; Mature: 13215

Theoretical pI Translated: 9.63 ; Mature: 9.63

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Function unknown (code S)

COG ID COG3108 Uncharacterized protein conserved in bacteria

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG/new/release/cow.cgi?cog=COG3108
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Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0
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TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 74 - Локализация BASYS00006 в геноме бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 75 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00006 бактериофага
Pr 4 - УГСХА

Рисунок 76 - Конформационная структура BASYS00006 бактериофага Pr 4 –
УГСХА (согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00007

Таблица 82 - Данные о протеине BASYS00007 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:2:3 GMT

Entry ID BASYS00007.1

Accession No. BASYS00007

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 4937-4668 (Counterclockwise)

Centisome Position 11.07

Gene Name BASYS00007

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tagaactacgtgtacaggttgctgttggtagtaagccagaagataaatggtctactttaa
aacaagcatctgaaatcaccccagcataaggagaataaca

Gene Sequence

atggcatatgcagattcagtaacaggtcaagctttccgagtaaaagcagtacctaccact
gcaaccgctttggttgtacctgtagtggagaaagaggaactaactaagaaagactctgac
ctgaaccagtatcacctatctggtaagcaacttggtgctatggttgggttcatggaaggc
gaagagttaactatcgctattgctaaaggtaacctaccagaagatggttggagtatctta
gccactgatattgccgtagttcccgcataa

GC Content
[Percent]

44.44

Preceding Gene BASYS00006

Following Gene BASYS00008

Operon Status Not Available
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Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00007

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_89_residues
MAYADSVTGQAFRVKAVPTTATALVVPVVEKEELTKKDSDLNQYHLSGKQLGAMVGF-
MEG
EELTIAIAKGNLPEDGWSILATDIAVVPA
>Mature_66_residues
LVVPVVEKEELTKKDSDLNQYHLSGKQLGAMVGFMEGEELTIAIAKGNLPEDGWSILATD
IAVVPA

No. of Amino Acids Translated: 89 ; Mature: 66

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
3.4 %Met (Translated)
3.4 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
3.0 %Met (Mature)
3.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 9419 ; Mature: 7080

Theoretical pI Translated: 4.35 ; Mature: 4.14

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown
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Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available
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Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 77 - Локализация BASYS00007 в геноме бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 78 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00007

Рисунок 79 - Конформационная структура BASYS00007 бактериофага Pr 4 –

УГСХА (согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00008

Таблица 83 - Данные о протеине BASYS00008 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:2:17 GMT

Entry ID BASYS00008.1

Accession No. BASYS00008

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 5224-4949 (Counterclockwise)

Centisome Position 11.72

Gene Name BASYS00008

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
atgtagacctaggtaactaggtataccttatgaggagggtactacagtacccgaccttat
tctttctttcttcttatattctattataataggagatata
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Gene Sequence

atgagtaatgattatggcaataaagggtttaccaataaacaccctcgcagtatgaagcaa
cccaaatcatctcacttagcagttccagttgtggtaaaggctgatgtagagaaaaaggca
agtgtaattaatgatgcaacaaagtctggtaaacagaatggtgctttcttaatttctaat
aaagaattagaactacgtgtacaggttgctgttggtagtaagccagaagataaatggtct
actttaaaacaagcatctgaaatcaccccagcataa

GC Content
[Percent]

36.96

Preceding Gene BASYS00007

Following Gene BASYS00009

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00008

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_91_residues
MSNDYGNKGFTNKHPRSMKQPKSSHLAVPVVVKADVEKKASVINDATKSGKQNGAFLISN
KELELRVQVAVGSKPEDKWSTLKQASEITPA
>Mature_57_residues
DVEKKASVINDATKSGKQNGAFLISNKELELRVQVAVGSKPEDKWSTLKQASEITPA

No. of Amino Acids Translated: 91 ; Mature: 57

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
2.2 %Met (Translated)
2.2 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
0.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 9892 ; Mature: 6156

Theoretical pI Translated: 10.49 ; Mature: 9.21

Pfam
Domain/Function

Not Available
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Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available
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Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 80 - Локализация BASYS00008 в геноме бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 81 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00008 бактериофага

Pr 4 - УГСХА

Рисунок 82 - Конформационная структура BASYS00008 бактериофага Pr 4 –

УГСХА (согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00009

Таблиц 84 - Данные о протеине BASYS00009 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:2:35 GMT

Entry ID BASYS00009.1

Accession No. BASYS00009

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Dat bases

N
ot
A
va
ila
bl
e

Gene Position 7289-5391 (Counterclockwise)
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Centisome
Position

16.35

Gene Name BASYS00009

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ctgtacaacaagaagagtctaagttatctaagcgcttggctcaaatcaaggcagcttctc
agggcaaggttattaactttacagatgttaaggaggctta

Gene Sequence

atggctagagcaagagagtcacaagcggaagctcttgctcgatgggaagctctgcatgag
ttacaacaaacattcccgtatacaattgcagggcttctttcttttgctcaggttgtaatc
aatacattaatcactggtaatcctgacttaaatcgagtacaagctgatatccttaagttc
ttatttagtggtaacaaatatcgcatggtagaagcacagcgtggtcaagctaagactacc
attgcagctatctatgcggtattccgtatcattcatgaaccacataagcgtatcatgatt
gtgtcacaaacagccaagcgtgcagaggaaattgcaggttgggttatcaaaatattccgt
gggttagatttcttggagtttatgctccctgacatctatgcaggtgacaaagcttctatc
aaaggctttgagattcactatactttacgtggtagtgataaatcaccatcagttgcatgt
tactcaattgaatctggtatgcaaggtgctcgtgcagatatcatcttagcagacgacgta
gagtcattacagaactcaaggacggcagcaggtcgtgctttgttagaggatttaactaaa
gagtttgaatctatcaaccaatttggtgatattatctacctaggtacacctcaaagtgtt
aactctatatacaacaatttacctgctcgtggttatcaaatccgtatatggcctggtcgt
tatcctactttagagcaagaagcatgttatggtgacttcctagctcctatgattaagcag
gatatgacagaagaccctagcttacgtcatggttatggtattgatggaacacaaggtgct
cctacttgccctgagatgtatgacgatgagaagcttattgagaaggagatatcacaaggt
acagctaagttccagttacagtttatgctcaacacaagactgctggacgctgacagatat
cctttaaaactcaatcagttaatcatgatgtcattcggcacagagcaattaccagagatg
cctgtgtggagtaatgactcaataaacttaattggagacgcacctcgctttggtaataag
ccatcagacttcctgtatcgcgccgtacagcgtccttatgagtggcgtagtgtacaacgt
aagattatgtacattgaccctgctggtggcggtaagaacggagatgagacaggtgtggca
attgtattcctgttaggtacattcatttacgtatataaagtgtttggtgttcaaggcgga
tatggctcagagcctcttagtcgcattgtacgcgaagcaaagaatgcaggtgtacgtgag
gtttttattgagaagaacatgggtcacggtgcatatgacgctgtaattaagccatacttt
gagcgtgagtggcctgtgactattggtgaagattatgcacatggtcagaaagaggtacgt
atcattgatacacttgagccattaatatctgcacacagaatcatattcaacacagaaatg
attaagcaagatattgatagcgtacagcattatcctcttgagacacgtatgagttatagt
ctgtttgcacagatgtctaatatcacaatggagaaaggttgccttcgtcatgatgaccga
ttagacgctctgtatggcgctgtaaggcaacttacttctcagatagactatgacgaggtt
aatcgtataaaccgcctgagaatgcaggagatgcgcgattatctggaaatgatgcatgac
cctgcaagacgtagagaattcttcacaggacaagaccacggttacaggagaagtacaaac
tgttcagtggcgatgcagaagcgagtttatggtcaaggaacctattctcgcactaaaagt
cgaaatgtaatttcttcaaggatttcaaggctttattaa
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GC Content
[Percent]

41.97

Preceding Gene BASYS00008

Following Gene BASYS00010

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Phage-Related DNA Maturase

Alternate Protein
Names

DNA Maturase B ; Phage DNA Packaging

Sequence

>Translated_632_residues
MARARESQAEALARWEALHELQQTFPYTIAGLLSFAQVVINTLITGNPDLNRVQA-
DILKF
LFSGNKYRMVEAQRGQAKTTIAAIYAVFRIIHEPHKRIMIVSQTAKRAEEIAGWVIKIFR
GLDFLEFMLPDIYAGDKASIKGFEIHYTLRGSDKSPSVACYSIESGMQGARADIILADDV
ESLQNSRTAAGRALLEDLTKEFESINQFGDIIYLGTPQSVNSIYNNLPARGYQIRIWPGR
YPTLEQEACYGDFLAPMIKQDMTEDPSLRHGYGIDGTQGAPTCPEMYDDEKLIE-
KEISQG
TAKFQLQFMLNTRLLDADRYPLKLNQLIMMSFGTEQLPEMPVWSNDSINLIG-
DAPRFGNK
PSDFLYRAVQRPYEWRSVQRKIMYIDPAGGGKNGDETGVAIVFLLGTFIY-
VYKVFGVQGG
YGSEPLSRIVREAKNAGVREVFIEKNMGHGAYDAVIKPYFEREWPVTIGEDYAHGQ-
KEVR
IIDTLEPLISAHRIIFNTEMIKQDIDSVQHYPLETRMSYSLFAQMSNITMEKGCLRHDDR
LDALYGAVRQLTSQIDYDEVNRINRLRMQEMRDYLEMMHDPARRREFFTGQDH-
GYRRSTN
CSVAMQKRVYGQGTYSRTKSRNVISSRISRLY
>Mature_631_residues
ARARESQAEALARWEALHELQQTFPYTIAGLLSFAQVVINTLITGNPDLNRVQADILKFL
FSGNKYRMVEAQRGQAKTTIAAIYAVFRIIHEPHKRIMIVSQTAKRAEEIAGWVIKIFRG
LDFLEFMLPDIYAGDKASIKGFEIHYTLRGSDKSPSVACYSIESGMQGARADIILADDVE
SLQNSRTAAGRALLEDLTKEFESINQFGDIIYLGTPQSVNSIYNNLPARGYQIRIWPGRY
PTLEQEACYGDFLAPMIKQDMTEDPSLRHGYGIDGTQGAPTCPEMYDDEKLIE-
KEISQGT
AKFQLQFMLNTRLLDADRYPLKLNQLIMMSFGTEQLPEMPVWSNDSINLIG-
DAPRFGNKP
SDFLYRAVQRPYEWRSVQRKIMYIDPAGGGKNGDETGVAIVFLLGTFIYVYKVFGVQG-
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GY
GSEPLSRIVREAKNAGVREVFIEKNMGHGAYDAVIKPYFEREWPVTIGEDYAHGQKE-
VRI
IDTLEPLISAHRIIFNTEMIKQDIDSVQHYPLETRMSYSLFAQMSNITMEKGCLRHDDRL
DALYGAVRQLTSQIDYDEVNRINRLRMQEMRDYLEMMHDPARRREFFTGQDH-
GYRRSTNC
SVAMQKRVYGQGTYSRTKSRNVISSRISRLY

No. of Amino
Acids

Translated: 632 ; Mature: 631

Cys/Met Content

0.8 %Cys (Translated)
3.6 %Met (Translated)
4.4 %Cys+Met (Translated)
0.8 %Cys (Mature)
3.5 %Met (Mature)
4.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 72174 ; Mature: 72043

Theoretical pI Translated: 6.96 ; Mature: 6.96

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif PS00217 SUGAR_TRANSPORT_2

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00217
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Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/m
g]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination

9.0
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Priority

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 83 - Локализация BASYS00009 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 84 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00009
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 85 - Конформационная структура BASYS00009 бактериофага Pr 4 –

УГСХА (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00010

Таблица 85 - Данные о протеине BASYS00010 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:3:21
M
T

Entry ID BASYS00010.1

Accession No. BASYS00010

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 7711-7289 (Counterclockwise)

Centisome Position 17.30

https://swissmodel.expasy.org/interactive
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Gene Name BASYS00010

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tgcagagtgactggtaaacttaagatagcataaggaggtgatatgattaactccgaactg
gtagacacagtgaagactgcaccgcctgttctagtgtctg

Gene Sequence

gtgggtacttccttggtgtcagttgggataactgggtacttattgcaacgtttatttata
ccgtgttgcagattggagattgggtatatacaaagtataagttatggaaggagagacatg
agcataaataatagacatgcagcatcagaagatgatgttggtatccttcatagtgcaatc
actaagttatttaatacgaaggcaaaagcgattttagatgcaattgaagaagaccctgat
gcagcgattgcattagtatctggtaaagatatgggtgctatgtgtaaatgggtgctagat
aatggtatcactgctactcctgctgtacaacaagaagagtctaagttatctaagcgcttg
gctcaaatcaaggcagcttctcagggcaaggttattaactttacagatgttaaggaggct
taa

GC Content
[Percent]

39.24

Preceding Gene BASYS00009

Following Gene BASYS00011

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00010

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_140_residues
MGTSLVSVGITGYLLQRLFIPCCRLEIGYIQSISYGRRDMSINNRHAASEDDVGILHSAI
TKLFNTKAKAILDAIEEDPDAAIALVSGKDMGAMCKWVLDNGITATPAV-
QQEESKLSKRL
AQIKAASQGKVINFTDVKEA
>Mature_139_residues
GTSLVSVGITGYLLQRLFIPCCRLEIGYIQSISYGRRDMSINNRHAASEDDVGILHSAIT
KLFNTKAKAILDAIEEDPDAAIALVSGKDMGAMCKWVLDNGITATPAVQQEESKLSKR-
LA
QIKAASQGKVINFTDVKEA
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No. of Amino Acids Translated: 140 ; Mature: 139

Cys/Met Content

2.1 %Cys (Translated)
2.9 %Met (Translated)
5.0 %Cys+Met (Translated)
2.2 %Cys (Mature)
2.2 %Met (Mature)
4.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 15142 ; Mature: 15010

Theoretical pI Translated: 7.35 ; Mature: 7.35

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available
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Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 86 - Локализация BASYS00010 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 87 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00010
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 88 -Конформационная структура BASYS00010 бактериофага Pr 4 –

УГСХА (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00011

Таблица 86 - Данные о протеине BASYS00011 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:3:41 GMT

Entry ID BASYS00011.1

Accession No. BASYS00011

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 8741-7779 (Counterclockwise)

Centisome
Position

19.61

Gen Name

BA
SY
S0
00
11

Alternate Gene
Names

Not Available
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Upstream 100
Bases

>100_bases
ctacacggcaattagtagacaaggttagacgccttgttcctttggctaacacaattggcg
taggtcaaatgactaaagccagtgttgatttattggagga

Gene Sequence

ttgatgagttatacctttactgaacatacagctaatggtactcaagtgacctttcctttt
agattctctggctcagacaaggggtacttacgtacctctgatattatagttgagcgtaaa
gaagatgattgggtcgctattcaaggttgggaggtaactggtacacaccagattaccttt
agggtgccaccaacagcaggtactatgctaaggataagacgtgttgttgataaagaaaag
aactatgcagagtttgatagaaacgtcatgttagatatgaaatccttaaatggttctttt
atccacctattagaaatctcacaagagttacttgatggtttttatccagatggttatttt
gtaaagcagaatgttgattggggtggtaataagattattaacctaggagatggaactgac
ccaaaagatggagtaaataaaggtcagcttgattctgttgataacactcagacagcttgg
aaccaacagcaagatatcttgattgatggattaagaagagctatgacatctggtattgca
cacagaactattccttgggtttatacttcacagcaaggtggtgagttagagatagctcca
ccttatatctttgatagtgttattgtattcatcaatggtgtgtttcaacatgaactcaaa
ggtgcatatgtaatacagagtaataagataatcctatctgaaccactacttaaaggagat
gaagtatacgtacttattggtagtcgtattgcttcaccagacaaaagctcttgggtttac
tttaaaatagatgcagaagaagggcagaccaaagtagatgtaggtactagtttcctctct
attgaggtatacctagatggtttgtatcaaccagatgatgcatatgttgttgagggtagc
tcttttactttcacagaaccactacctgcttgcagagtgactggtaaacttaagatagca
taa

GC Content
[Percent]

37.80

Preceding Gene BASYS00010

Following Gene BASYS00012

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00011

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_320_residues
MMSYTFTEHTANGTQVTFPFRFSGSDKGYLRTSDIIVERKEDDWVAIQGWEVTGTH-
QITF
RVPPTAGTMLRIRRVVDKEKNYAEFDRNVMLDMKSLNGSFIHLLEISQELLDGFYPDGYF
VKQNVDWGGNKIINLGDGTDPKDGVNKGQLDSVDNTQTAWNQQQDILIDGLR-
RAMTSGIA
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HRTIPWVYTSQQGGELEIAPPYIFDSVIVFINGVFQHELKGAYVIQSNKIILSEPLLKGD
EVYVLIGSRIASPDKSSWVYFKIDAEEGQTKVDVGTSFLSIEVYLDGLYQPDDAYVVEGS
SFTFTEPLPACRVTGKLKIA
>Mature_320_residues
MMSYTFTEHTANGTQVTFPFRFSGSDKGYLRTSDIIVERKEDDWVAIQGWEVTGTH-
QITF
RVPPTAGTMLRIRRVVDKEKNYAEFDRNVMLDMKSLNGSFIHLLEISQELLDGFYPDGYF
VKQNVDWGGNKIINLGDGTDPKDGVNKGQLDSVDNTQTAWNQQQDILIDGLR-
RAMTSGIA
HRTIPWVYTSQQGGELEIAPPYIFDSVIVFINGVFQHELKGAYVIQSNKIILSEPLLKGD
EVYVLIGSRIASPDKSSWVYFKIDAEEGQTKVDVGTSFLSIEVYLDGLYQPDDAYVVEGS
SFTFTEPLPACRVTGKLKIA

No. of Amino Acids Translated: 320 ; Mature: 320

Cys/Met Content

0.3 %Cys (Translated)
1.9 %Met (Translated)
2.2 %Cys+Met (Translated)
0.3 %Cys (Mature)
1.9 %Met (Mature)
2.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 35935 ; Mature: 35935

Theoretical pI Translated: 4.63 ; Mature: 4.63

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available
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COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available
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Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 89 - Локализация BASYS00011 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 90 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00011
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 91 - Конформационная структура BASYS00011 бактериофага Pr 4 –
УГСХА (согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00012

Таблица 87 - Данные о протеине BASYS00012 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:4:14 GMT

Entry ID BASYS00012.1

Accession No. BASYS00012

SWISS PROT (AC
and ID)

Not

Av
ai-
la-
bl
e

Other Databases Not Available

Gene Position 12559-8738 (Counterclockwise)

Centisome
Position

28.17
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Gene Name BASYS00012

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tctaccagagtgggtaagattaagattaactagtgttatactcaaggttgtccaacactg
ttggacagtctttatgaataacattacttaaggaggtaac

Gene Sequence

atggctgagttagataaccaatcttgggttggtgctagcaggcgttttctacaacctacc
ttttctcaagttgcagaagctaaccgtaagttagaagaacaacgtgctaatgataaggtc
atggagactgcacttgagaatgaatgggctattccagcaatggaacgtgcccttaataga
agtcagactgagtttgagcctgatgaaggttatgtagtaaaccaagaaacaaaagatgaa
ctagctaagaagtatggctttgatgtatcaagagagatattagaaggcgtacaatctgag
gctgagttgcaatttaaagttgctaatgctcaagctgatttagaaagaaatcagatacta
gctcgtaatggtttgaaaggttttggtgctcaaatgactgccgccttgtttgaccctgtt
ggttggggtgtctctattgcaggtgctcctgttgctggtgcaatcaagctgaaaagagta
ggtaacatagctaagatggctaccattgcaggtgtggagaatgccgcattagaggctata
attaaccaaggtgactactacagagatgtagatgatatctttatgtctgctggatttggt
gttgtcatgggcggtactatcggtgctgtttcaagactaagagctaaaggtcgtgcagat
gaaggctcatttgatgcatctaaagcagatgtagatgggcttgatacagtgattaaaggt
gctgatgagtttgatgtatctgcatctaaagctgtaagagaagctatggagtatgatgcg
tacatggctatgcgtgatgtagctcctatgaaggctggtgattttgataacacaatgtct
gttgtaagacatattgataacttaaaatcaaataccaatgttcgtatgtctggtaaagag
aaagctagcttacgttctgagataagaaacttagaacaagaagtagctaccatgcaaggt
cgaaaggtagatgagctagccgaagcttccgctaaggttggtgctccaaggaataaagga
gaacgattagacctagatgtacagaagcgtatcttagcaagaaagtatgatgaacctatt
gctgatatgacagcaagacttgaagagttaaaggtcaaacttgctcgtgctgagaatgtc
aataaggctaaagatgaactgaaaaggtttacttctttaaccaaggaacaacaattaaaa
gagttaggtttagataaaccacctcgtcgtgttgatatgacaagtgcagttcaacaagcc
ttaaaggagattagatccaagagagctaagacaccaacagagcaacatgcagagatgaag
gctaaggaagaagcaaaggtatcagatgaagtacctaagcaaagagacgatacactatct
gcggctcgtgttaaggattcagagatacaaggtgaacagtttgatctctcagataaaatg
gaagaccttatgagtgaactagcaagtgaggctatgcactctaatgtcaagccagtaaac
ttggctggtttaggttctgtatcttctgttattcttaattcaaagaaccctgtattccgt
ggtcttggtttacgtctactagagaatgcacagggtggtagttatcaaggtaagacagct
tctattctttctaacctcaatgctaacataatccgctctgctgagaagaacagatacaat
gatgggttctctatgttcatcaaggataataacttgagagcaatagacttccttaatcct
gctgtaactcgtgatttcaataatcagatatacacagccattgctcgtggtattccagat
gatacacctcgtggtgttaagatggcagcagaagggttggccgataaattgaagaaagct
cttgatattcgtaagcaagctggtgaggctggctttgaagatatcaaggcagctaaagac
tacatgccagttatctacgatggtataagggtaacagaagctatcaataaacttggtagt
aatgaagctgttattgctttactatctaaaggttatcaaacaggtaagtatggtcttggt
aagaaggcagcagatgccttagctagagtacaattactacgtgcatctgattctacttta
tcaggtcgtgtagcttttgaccgtgtaatctctcagcaacaacaagctcagcttattgaa
gatttgaagaaagcaaaagtacctgaccacatcattgataacttcattgaaggtacagag
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ttaaaagagatggcagagtctatttctaatcgtgctaaagcaagtatgggtatcaacact
caagctgagtacaatggtatgaaggtacaagatttacttaatactaacgtaggtgagata
gttgagaactatactaaagaggcagcaggtggtgctgctctggcttctatgggattccct
acaaggcaagctgtatacaatgcaatagatgcaggagaacgtgccggtcgtaatatggtt
ggctctgatgcaaaagctatcaaacagctacgtgctgaggctgatatgcttagagattct
gtgcgattaatctatggtaacactatagatgctgaccctaattctggcatcgtaagaggt
acaagacgtgtacgtgaattgactacactgttacgcttaggtcaaatgggattcgctcag
ttacctgaattggctcgtgctatttctaagatgggattaggtactgtccttaagtcaata
ccagctacacgcttcttacgctctcgtgctggacgtgaaggtggtacggctcaaggtaaa
ttacttgaacctgaattaagagagatggaggagttaattggatatattggtgaagataac
tggcttactggttggaatattcgtcatgatgagtttggtgagtctgctgataatcttggt
agattgtccgctattattgataacggccttgctatgggtagccgtgttaacttgtggttg
tctggctttaaggcaattcaaggtggctcagaaaagatagtagctcgttctattaataaa
agactcaaagaacatctatcaggtgaacgtgtacttcctcagaaagacctagatgaagta
ggcttaagtgcagatgttatgaaaagacttaagcgtcactttgatgataaccctgcttat
actgactacaatggacagcaagttcgtatgatgaactttgatgctatggaaccagacctt
agagaaatcgtaggtgttggtgtcagacgtatggcaggtagattgatacagcgtcacttc
attggtgatgaaggtatctggatgaataaatggtggggcaaggcacttactcaatttaaa
tcattctctattgtatctattgagaaacagcttatccatgatttgcgtggtgataagata
caggcagcacaaatcctagcttggtctactttattagcttatgcttcttatgctacacag
atgcagatgcaagcaataggtagatccgatagagacaagttcctcaaggagaagtttgat
gagcgaaacatggcatttggtgtatttaacaagatgccacaagtagcaggctttggtctt
ggtggtgatgctctagctacatttggtttgcttcctgattcacttatgaatgcacctagt
cgtatgggttaccgctcacaaggttttggtgacttggttgctggtgcaggtgtaattggt
gatgctgttgatgtatctcaagcatttgccaagtatgtcagtggtgatgatgatgtatct
acacggcaattagtagacaaggttagacgccttgttcctttggctaacacaattggcgta
ggtcaaatgactaaagccagtgttgatttattggaggattga

GC Content
[Percent]

41.16

Preceding Gene BASYS00011

Following Gene BASYS00013

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00012

Alternate Protein
Names

Not Available
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Sequence

>Translated_1273_residues
MAELDNQSWVGASRRFLQPTFSQVAEANRKLEEQRANDKVMETALENEWAIPAME-
RALNR
SQTEFEPDEGYVVNQETKDELAKKYGFDVSREILEGVQSEAELQFKVANAQADLERNQIL
ARNGLKGFGAQMTAALFDPVGWGVSIAGAPVAGAIKLKRVGNIAKMATIAGVENAA-
LEAI
INQGDYYRDVDDIFMSAGFGVVMGGTIGAVSRLRAKGRADEGSFDASKADVDGLD-
TVIKG
ADEFDVSASKAVREAMEYDAYMAMRDVAPMKAGDFDNTMSVVR-
HIDNLKSNTNVRMSGKE
KASLRSEIRNLEQEVATMQGRKVDELAEASAKVGAPRNKGERLDLDVQKRILARKYDEPI
ADMTARLEELKVKLARAENVNKAKDELKRFTSLTKEQQLKELGLDKPPRRVDMTSAVQ-
QA
LKEIRSKRAKTPTEQHAEMKAKEEAKVSDEVPKQRDDTLSAARVKDSEIQGEQFDLSDKM
EDLMSELASEAMHSNVKPVNLAGLGSVSSVILNSKNPVFRGLGLRLLENAQGGSYQGK-
TA
SILSNLNANIIRSAEKNRYNDGFSMFIKDNNLRAIDFLNPAVTRDFNNQIYTAIARGIPD
DTPRGVKMAAEGLADKLKKALDIRKQAGEAGFEDIKAAKDYMPVIYDGIRVTEAINKLGS
NEAVIALLSKGYQTGKYGLGKKAADALARVQLLRASDSTLSGRVAFDRVISQQQQAQLIE
DLKKAKVPDHIIDNFIEGTELKEMAESISNRAKASMGINTQAEYNGMKVQDLLNTNVGEI
VENYTKEAAGGAALASMGFPTRQAVYNAIDAGERAGRNMVGSDAKAIKQL-
RAEADMLRDS
VRLIYGNTIDADPNSGIVRGTRRVRELTTLLRLGQMGFAQLPELARAISKMGLGTVLKSI
PATRFLRSRAGREGGTAQGKLLEPELREMEELIGYIGEDNWLTGWNIRHDEFGE-
SADNLG
RLSAIIDNGLAMGSRVNLWLSGFKAIQGGSEKIVARSINKRLKEHLSGERVLPQKDLDEV
GLSADVMKRLKRHFDDNPAYTDYNGQQVRMMNFDAMEPDLREIVGVGVRRMAGR-
LIQRHF
IGDEGIWMNKWWGKALTQFKSFSIVSIEKQLIHDLRGDKIQAAQILAWSTLLAYASYATQ
MQMQAIGRSDRDKFLKEKFDERNMAFGVFNKMPQVAGFGLGGDALATFGLLPDSLM-
NAPS
RMGYRSQGFGDLVAGAGVIGDAVDVSQAFAKYVSGDDDVSTRQLVDKVRRLVPLAN-
TIGV
GQMTKASVDLLED
>Mature_1246_residues
NRKLEEQRANDKVMETALENEWAIPAMERALNRSQTEFEPDEGYVVNQETKDELAK-
KYGF
DVSREILEGVQSEAELQFKVANAQADLERNQILARNGLKGFGAQMTAALFDPVGWGV-
SIA
GAPVAGAIKLKRVGNIAKMATIAGVENAALEAIINQGDYYRDVDDIFMSAGFGVVMGG-
TI
GAVSRLRAKGRADEGSFDASKADVDGLDTVIKGADEFDVSASKAVREAMEYDAY-
MAMRDV
APMKAGDFDNTMSVVRHIDNLKSNTNVRMSGKEKASLRSEIRNLEQEVATMQGRKV-
DELA
EASAKVGAPRNKGERLDLDVQKRILARKYDEPIADMTARLEELKVKLARAENVNKAKDEL
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KRFTSLTKEQQLKELGLDKPPRRVDMTSAVQQALKEIRSKRAKTPTEQHAEMKAKEEAKV
SDEVPKQRDDTLSAARVKDSEIQGEQFDLSDKMEDLMSELASEAMHSNVKPVN-
LAGLGSV
SSVILNSKNPVFRGLGLRLLENAQGGSYQGKTASILSNLNANIIRSAEKNRYNDGFSMFI
KDNNLRAIDFLNPAVTRDFNNQIYTAIARGIPDDTPRGVKMAAEGLADKLKKALDIRKQA
GEAGFEDIKAAKDYMPVIYDGIRVTEAINKLGSNEAVIALLSKGYQTGKYGLGKKAADAL
ARVQLLRASDSTLSGRVAFDRVISQQQQAQLIEDLKKAKVPDHIIDNFIEGTELKEMAES
ISNRAKASMGINTQAEYNGMKVQDLLNTNVGEIVENYTKEAAGGAALASMGFPTRQA-
VYN
AIDAGERAGRNMVGSDAKAIKQLRAEADMLRDSVRLIYGNTIDADPNSGIVRGTRRVREL
TTLLRLGQMGFAQLPELARAISKMGLGTVLKSIPATRFLRSRAGREGGTAQGKLLEPELR
EMEELIGYIGEDNWLTGWNIRHDEFGESADNLGRLSAIIDNGLAMGSRVNLWLSGF-
KAIQ
GGSEKIVARSINKRLKEHLSGERVLPQKDLDEVGLSADVMKRLKRHFDDNPAYT-
DYNGQQ
VRMMNFDAMEPDLREIVGVGVRRMAGRLIQRHFIGDEGIWMNKWWGKALTQFKSF-
SIVSI
EKQLIHDLRGDKIQAAQILAWSTLLAYASYATQMQMQAIGRSDRDKFLKEKFDERN-
MAFG
VFNKMPQVAGFGLGGDALATFGLLPDSLMNAPSRMGYRSQGFGDLVAGAGVIG-
DAVDVSQ
AFAKYVSGDDDVSTRQLVDKVRRLVPLANTIGVGQMTKASVDLLED

No. of Amino
Acids

Translated: 1273 ; Mature: 1246

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
3.6 %Met (Translated)
3.6 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
3.6 %Met (Mature)
3.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 139869 ; Mature: 136847

Theoretical pI Translated: 6.85 ; Mature: 7.07

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available
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Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/m
g]

Not Available

Km Value [mM] Not Available
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Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 92 - Локализация BASYS00012 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 93 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00012
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 94 - Конформационная структура BASYS00012 бактериофага Pr 4 –
УГСХА (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00013
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Таблица 88 - Данные о протеине BASYS00013 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:5:32 GMT

Entry ID BASYS00013.1

Accession No. BASYS00013

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 15578-12627 (Counterclockwise)

Centisome
Position

34.94

Gene Name BASYS00013

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cagatattggtaagaacttgagtaaatcttactttgagtctagacctgcacgaagtacaa
taggtatgcttaaaggtggtaaacttaaataaggagtaat

Gene Sequence

atggctattgaaagaagtgaggtacaaggcctgcaaccagtgcaaccaacaggtgttact
cgtggctctgctacctcaacaatacaagttggtacacctcgtcttgaccgtagtaaatct
tctttcgtgactgacctcttaagtgcagcaggtgccttcgctaaggttggcaccgacatt
atgaatcaggcagttgaagatgataaggttagacaatatgaccgtgctatgcaaggttta
ctaccatctgatgatgcaactcgtggtggtactcgtgctcatatgcttgtacaattacag
aatgatgttgtttcacagacaacttatctctctgatgaagctaagcgtttccaaggtaca
gatgaggaatgggagcaactagttgtagattcacgtaatggtgtacaggataagttatgg
aagcaatatcctgagctacaaggtgaccttgatacaatgaagatggtcactaatgctttc
atggagcaacaacctaagatattctctgcaagagcaagtgctaagttacaaagagaagca
caagagcgtactgatgcaatgcgctctcgtatcattatggttactgagggtttgtctggt
aagccattagatgcggcactacatcagcttcaacgtgaagctattactatgcaattgact
aagcctgaatatgaggagttggttgcacaaatagcaatggagcgtgcatctattggtgat
ggtactttagttgatggtactaagtctcttaaagatgcacaaggtgtttccttatatgag
cgcaatggtaaactcatgactgctgagatatcagctaaccgtacatgggcggctcagaat
caggtaacattattccagaagaaagattcagcaatcaaagcttatgaggcaggagagtta
agtaagtctgagatgctacagattatggaaaatcataacagaatgtctggtggtactgct
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tggtctgatagtgaaatcaaatcactatttgataaagtagcaaaacaacatgctgataat
gcaaatctacaagacttattagcgagaggtactggtgcatctcctttgggattacaggat
atctcagagaaagaccgtaagacttatgcagaagctattatgggtgtgtacactaaatta
gcagaagatgagattgcgcgtactggtgctcaaggtgaagaagcagaagctatccgtgga
cgttatgagcaaatgcgttatatgaaattaggtcaacagttaatcaaagaccctaatatc
aaagctcgttatgactcattgatgcagatgtcctctgctaacctagctgatatgaaagta
gaaccagaagcattacagacattgatgagggctagagattcaataccagaagatgcaaga
cgtgcagtcatgggtgatgaagagtatgccttcgtagagaactatgacttcgctactcgc
attggtatgaacacagctcagtctattgagtttgctcaacgtgcttctcgtagtaagaat
ctttcaggtagtgttataaaagagttaagtgaagaagtagagagcgttgttgatagtgta
gctggtggtagctggttaacactaggtgataacatgagtgatgtcggacgtgacattatg
ttagatgatgcaatgaatgttgctcgtgtgatgaaagttgcaggtaataacaataataca
atcaaacgtcacttagaatctttccttaagactcaatatacacaaatggcagagggcttc
ttcaatcaaggtgtacttgtacgtggtgatatccgtggattaggagacactatagataca
ggtaacaatacagaagatacagcaagagctttacgtttgtacatggataagtacaagcaa
gagctacttgatgcatctggtggccttgaagagaaagacctattctatgatgtggatatg
aaacgtggtatgtttgttatacgcggtggctccgctcaaataccactaacacaggctatg
cctttatcttatatcaaaggtcaacaacttcttcaagaagattacaatgctaaagttaag
gagcgagaagatgctaagaaagcttttgaggaacagcagttatctcgttttggctatggc
gctatggctaggggagactaccttaaagctaaagcacctactgctcaagaagtagcacgt
atgggtatctctaacttcttagtatctgatggtttcaaagaaggcgctagtttgcctact
aactttgagtttggatataagaagaataacgcagacttcattaactatgtagctaagaca
gagaatggagataatgtaggtcttgataaggttgctggtgtattcactccttacaaagat
gcacatggtcattccgtcggctacggtcacttcatcacaccacaagagaaatctaatggt
tacattatgattggtgatgagaaagttccttttgaagatgggcgttctgagttaacacca
gagcgagcaatgcgactgcttgagcaggacttaaagaaacatatacctactacatctgac
tggaaggttccatttgatgagatgcaccctacagtgcagaggggtatcatggatttaaca
tataacctaggtaaaggtggtatcagtaaatcacctcgtgctcttgcctcattcaaagct
ggaaactttggtgatgggtttatagagatgttagccacttcatctacagaaggtaaacgt
agtggtggccttttggcaagaagagcaagtgcttataacatggctatgggtaaagattta
cctaagataacagaagtagaagttaaggaagatggttctatgtatgttaagtttagccgt
gcatttggtaaagatgatatcagtgcaagtaatctgaatcgtatagataaagatggctgg
ctacaagtttattctgctaaggaaggcagtctacattcatctaccagagtgggtaagatt
aagattaactag

GC Content
[Percent]

41.02

Preceding Gene BASYS00012

Following Gene BASYS00014

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available
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Protein Name Hypothetical Protein BASYS00013

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_983_residues
MAIERSEVQGLQPVQPTGVTRGSATSTIQVGTPRLDRSKSSFVTDLLSAAGAFAKVGTDI
MNQAVEDDKVRQYDRAMQGLLPSDDATRGGTRAHMLVQLQNDVVSQTTYLS-
DEAKRFQGT
DEEWEQLVVDSRNGVQDKLWKQYPELQGDLDTMKMVTNAFMEQQPKIFSARA-
SAKLQREA
QERTDAMRSRIIMVTEGLSGKPLDAALHQLQREAITMQLTKPEYEELVAQIAMERASIGD
GTLVDGTKSLKDAQGVSLYERNGKLMTAEISANRTWAAQNQVTLFQKKDSAIKAYEA-
GEL
SKSEMLQIMENHNRMSGGTAWSDSEIKSLFDKVAKQHADNANLQDLLARGT-
GASPLGLQD
ISEKDRKTYAEAIMGVYTKLAEDEIARTGAQGEEAEAIRGRYEQMRYMKLGQQLIKDPNI
KARYDSLMQMSSANLADMKVEPEALQTLMRARDSIPEDARRAVMGDEEYAFVENYD-
FATR
IGMNTAQSIEFAQRASRSKNLSGSVIKELSEEVESVVDSVAGGSWLTLGDNMSDVGR-
DIM
LDDAMNVARVMKVAGNNNNTIKRHLESFLKTQYTQMAEGFFNQGVLVRGDIRGLGD-
TIDT
GNNTEDTARALRLYMDKYKQELLDASGGLEEKDLFYDVDMKRGMFVIRGGSAQIPLT-
QAM
PLSYIKGQQLLQEDYNAKVKEREDAKKAFEEQQLSRFGYGAMARGDYLKAKAPTAQE-
VAR
MGISNFLVSDGFKEGASLPTNFEFGYKKNNADFINYVAKTENGDNVGLDKVAGVFT-
PYKD
AHGHSVGYGHFITPQEKSNGYIMIGDEKVPFEDGRSELTPERAMRLLEQDLKKHIPTTSD
WKVPFDEMHPTVQRGIMDLTYNLGKGGISKSPRALASFKAGNFGDGFIEMLATS-
STEGKR
SGGLLARRASAYNMAMGKDLPKITEVEVKEDGSMYVKFSRAFGKDDISASNLN-
RIDKDGW
LQVYSAKEGSLHSSTRVGKIKIN
>Mature_982_residues
AIERSEVQGLQPVQPTGVTRGSATSTIQVGTPRLDRSKSSFVTDLLSAAGAFAKVGTDIM
NQAVEDDKVRQYDRAMQGLLPSDDATRGGTRAHMLVQLQNDVVSQTTYLS-
DEAKRFQGTD
EEWEQLVVDSRNGVQDKLWKQYPELQGDLDTMKMVTNAFMEQQPKIFSARASAKLQ-
REAQ
ERTDAMRSRIIMVTEGLSGKPLDAALHQLQREAITMQLTKPEYEELVAQIAMERASIGDG
TLVDGTKSLKDAQGVSLYERNGKLMTAEISANRTWAAQNQVTLFQKKDSAIKAYEA-
GELS
KSEMLQIMENHNRMSGGTAWSDSEIKSLFDKVAKQHADNANLQDLLARGT-
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GASPLGLQDI
SEKDRKTYAEAIMGVYTKLAEDEIARTGAQGEEAEAIRGRYEQMRYMKLGQQLIKDPNIK
ARYDSLMQMSSANLADMKVEPEALQTLMRARDSIPEDARRAVMGDEEYAFVENYD-
FATRI
GMNTAQSIEFAQRASRSKNLSGSVIKELSEEVESVVDSVAGGSWLTLGDNMSDVGR-
DIML
DDAMNVARVMKVAGNNNNTIKRHLESFLKTQYTQMAEGFFNQGVLVRGDIRGLGD-
TIDTG
NNTEDTARALRLYMDKYKQELLDASGGLEEKDLFYDVDMKRGMFVIRGGSAQIPLT-
QAMP
LSYIKGQQLLQEDYNAKVKEREDAKKAFEEQQLSRFGYGAMARGDYLKAKAPTAQE-
VARM
GISNFLVSDGFKEGASLPTNFEFGYKKNNADFINYVAKTENGDNVGLDKVAGVFTPYKDA
HGHSVGYGHFITPQEKSNGYIMIGDEKVPFEDGRSELTPERAMRLLEQDLKKHIPTTSDW
KVPFDEMHPTVQRGIMDLTYNLGKGGISKSPRALASFKAGNFGDGFIEMLATSSTEGKRS
GGLLARRASAYNMAMGKDLPKITEVEVKEDGSMYVKFSRAFGKDDISASNLN-
RIDKDGWL
QVYSAKEGSLHSSTRVGKIKIN

No. of Amino
Acids

Translated: 983 ; Mature: 982

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
4.4 %Met (Translated)
4.4 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
4.3 %Met (Mature)
4.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 108927 ; Mature: 108796

Theoretical pI Translated: 5.38 ; Mature: 5.38

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available
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PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/m
g]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available
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Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 95 - Локализация BASYS00013 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 96 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00013
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 97 - Конформационная структура BASYS00013 бактериофага Pr 4 –

УГСХА (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00014

Таблица 89 - Данные о протеине BASYS00014 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:6:33 GMT

Entry ID BASYS00014.1

Accession No. BASYS00014

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 16264-15587 (Counterclockwise)
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entisome Position
36
.4
8

Gene Name BASYS00014

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tagatgttgtgtaccgcattattgccaaggctcctcatacattacagcttagagatatag
aatgggaaggtacgtacaatcctagtaaacggagggttta

Gene Sequence

atggcaattgtaggagcaacaactgcggctcttggtagcagtggtgctatgtcttctgca
atgagttggttaggtggcagtactgctggcttctctaactctggtttgttggctatgggt
ggctcacttttgggtgggcttaccagtttccttgatggtggcactgaggcagaagcctta
gcagaggcacaaagggagcaatggaaacaacaaatgattaacactcgtgagcaatataga
caactagctgatatggagcgagttgctaataaagaccatcacgagcagataatgcagaat
caaatatcactactacagcaacaaggacaagtagaattattagcaggtgcatctggtact
ggtggtgcttctatctcatctatgttaggtgacttagcaggacaagctggaagaaaccaa
gcacagttaatagataactatgagagaacacagcaaggttttatcaaccaagctaaggca
atacaaactggtggtcaaatgactatgcaacagtttaacaaaccttctgcatttagttct
cttgtgtctggcttgggaagtgcagctacctcttatttgcaatttgcagatattggtaag
aacttgagtaaatcttactttgagtctagacctgcacgaagtacaataggtatgcttaaa
ggtggtaaacttaaataa

GC Content
[Percent]

42.33

Preceding Gene BASYS00013

Following Gene BASYS00015

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00014

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence >Translated_225_residues
MAIVGATTAALGSSGAMSSAMSWLGGSTAGFSNSGLLAMGGSLLGGLTSFLDGGTEA-
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EAL
AEAQREQWKQQMINTREQYRQLADMERVANKDHHEQIMQNQISLLQQQGQVELLA-
GASGT
GGASISSMLGDLAGQAGRNQAQLIDNYERTQQGFINQAKAIQTGGQMTMQQFNKP-
SAFSS
LVSGLGSAATSYLQFADIGKNLSKSYFESRPARSTIGMLKGGKLK
>Mature_196_residues
GFSNSGLLAMGGSLLGGLTSFLDGGTEAEALAEAQREQWKQQMINTREQYRQLAD-
MERVA
NKDHHEQIMQNQISLLQQQGQVELLAGASGTGGASISSMLGDLAGQAGRNQAQLID-
NYER
TQQGFINQAKAIQTGGQMTMQQFNKPSAFSSLVSGLGSAATSYLQFADIGKNLSKSYFES
RPARSTIGMLKGGKLK

No. of Amino
Acids

Translated: 225 ; Mature: 196

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
4.9 %Met (Translated)
4.9 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
4.1 %Met (Mature)
4.1 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 23624 ; Mature: 20997

Theoretical pI Translated: 8.89 ; Mature: 8.89

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown
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Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/m
g]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available
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Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 98 - Локализация BASYS00014 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА



315

Рисунок 99 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00014
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 100 - Конформационная структура BASYS00014 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00015

Таблица 90 - Данные о протеине BASYS00015 бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:6:53 GMT

Entry ID BASYS00015.1

Accession No. BASYS00015

SWISS PROT (AC and ID) Not
vaila-
ble

Other Databases Not Available

Gene Position 17477-17578 (Clockwise)

Centisome Position 39.20

Gene Name BASYS00015
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Alternate Gene Names Not Available

Upstream 100 Bases
>100_bases
ttgagatttatcagaaaacaatactgtgtcaccatcaagtgttacagcatgtttcaattg
atatacttcactagcatctgagaatgcatcaaaagggtca

Gene Sequence
gtgtcaattgaagatactacagtgaatcggaagaagtcaaagaagcgagatgtacgtgta
gatatcaccgcctctcctgctgttacacagaatctattttga

GC Content [Percent] 41.18

Preceding Gene BASYS00014

Following Gene BASYS00016

Operon Status Not Available

Operon Components Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00015

Alternate Protein Names Not Available

Sequence

>Translated_33_residues
MSIEDTTVNRKKSKKRDVRVDITASPAVTQNLF
>Mature_32_residues
SIEDTTVNRKKSKKRDVRVDITASPAVTQNLF

No. of Amino Acids Translated: 33 ; Mature: 32

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
3.0 %Met (Translated)
3.0 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
0.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 3749 ; Mature: 3618

Theoretical pI Translated: 10.78 ; Mature: 10.78

Pfam Domain/Function Not Available
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Signals Not Available

Transmembrane Regions Not Available

Secondary Structure Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic Importance Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available
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Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available



319

Рисунок 101 - Локализация BASYS00015 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

BASYS00016

Таблица 91 - Данные о протеине BASYS00016 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:7:5 GMT

Entry ID BASYS00016.1

Accession No. BASYS0001

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 18729-16264 (Counterclockwise)

Centisome Position 42.01

Gene Name BASYS00016

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ttagatgtacaaagtgaacagtcagcacaacgcagacacaacatgttagtacacaatcca
acacagcgtatgtttggtattatggctggcggttctaata

Gene Sequence

atgttcctgctttctcttacaacccttacgacaattatccacctagaccttggaggtaat
atggaagtacaaggttctttagggagacagatacaaggtatcacacaacaaccacctgct
gtgcgcctagaaggtcaatgtactgatatggttaatatggttcctgatgtagttgatgga
acaaagaccagaatgggttctaagcatatagccaagttaatggaaagtggtacagatgat
atggctacgcatcattacagaagaggtgatggtgatgaagagtatttctttattatgaag
aaaggagctatacctcgcatctttgataaaaaaggacgtgagtgtatggttcaatctcaa
gatgcacctatgacctactttgcggaggttgttaatccccgtgaagatgtgcagtttatg
actattgctgatgtaacctttgtacttaatagacgtaaggttgtaaaagcaagagatgag
aagtcacctaaagtcggtgcaacctctcttgtatattgtgcttttggtcagtatggtact
aagtatgagattatcatcaatggtgaagtggcagctagttatactacacaagacggtgca
gaagcttatcatgtatcttctattcgtacagagaacatagcagaacaattatttaacagc
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ttacaacagtgggataaagtttctcaatatgttgtaaacagagatggtactgttatcatt
atcactaaaaaagacggtgatactaattataccataacaaccagtgatggcgctaaaggt
aaagacttggttgctattaaatataaagtagcatctactgatttattaccatcaagagca
ccagaaggttataaagtgcaagtgtggcctactggtagtaaaccagaatcaaggtactgg
ttagaggctgagaagcaagaaggtaacttggtgtcatggaaagaaactataggtgcagat
gttacacttggttttgataaaggaacaatgccgtacattatagaacgtataggctttaat
gaaggtattgctcagtttaagataaggcaaggtgattgggaagatagaagcgttggtgat
gatttaactaaccctatgccatcttttatagatgaagaagtaccacagactttaggtggt
atgtttatggttcaaaatagattctgtgtaacagcaggagaggcggtgatatctacacgt
acatctcgcttctttgacttcttccgattcactgtagtatcttcaattgacactgaccct
tttgatgcattctcagatgctagtgaagtatatcaattgaaacatgctgtaacacttgat
ggtgacacagtattgttttctgataaatctcaattcactatggcaggtgacaagccactc
actaagagtaatgtaatgctcagacctgttaccacctttgaagtagacaacagagttaag
ccagtagttacaggtgattctgttatgtttgctacaagtgaaggggcttactctggtata
cgtgagttttatacagactcatacagtgataccaagaaagcacaacctatcacaagccat
gttaacaaactacttcaaggtaatatcactcacatgattgctagtacaaatatcaatcgt
gtctttgttattactgataaagataagaatgttgtatatgcttatgattggttgtggcaa
ggaaccgagaaggtacaatctgcttggcatcgttgggtgttccctgataacacaaaagtg
agagccttattctattctagtgaaatattgtatgctctgatggaaagaggtgacactggt
ttattcttagaagcttttgacttaggagatgcactgccagaaggactacaagatagagtc
agattagacagacaagttaaggttgactttaaatatgaccatgctaatgatgtatgggaa
tcatcaccattaccttatgatgttgataatgccacaatgttagagtgtgtattacttcaa
ggtcatgaaggttatgttggtggctctttcttatttacgtatgaaccagagacaagaaga
ttgtatactaagtttgacatgaatgatgagaatgcaatgtctgtggcatatgttggttat
gtgtactcagttgagattgaacctacaccagttgttatcaaagataatcaggaacgtgtg
tcttatatagatgtacctactgttgggttggttcaccttaatcttgatttgtaccctgat
ttcaaagtgtctattaagaatattcgtagtggcaaagtaagatatgcacttgcttctaat
agaagaggtggtgctagaaacaacgttgttggttatgtgaaaccttctgatggtgtcttt
aagtttcctgtgagagcaaagagtatagatgttgtgtaccgcattattgccaaggctcct
catacattacagcttagagatatagaatgggaaggtacgtacaatcctagtaaacggagg
gtttaa

GC Content
[Percent]

38.28

Preceding Gene BASYS00015

Following Gene BASYS00017

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Tail Tubular Protein B
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Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_821_residues
MFLLSLTTLTTIIHLDLGGNMEVQGSLGRQIQGITQQPPAV-
RLEGQCTDMVNMVPDVVDG
TKTRMGSKHIAKLMESGTDDMATHHYRRGDGDEEYFFIMKKGAIPRI-
FDKKGRECMVQSQ
DAPMTYFAEVVNPREDVQFMTIADVTFVLNRRKVVKARDEKSPKVGATSLVYCAFG-
QYGT
KYEIIINGEVAASYTTQDGAEAYHVSSIRTENIAEQLFNSLQQWDKVSQYVVNRDGTVII
ITKKDGDTNYTITTSDGAKGKDLVAIKYKVASTDLLPSRAPEGYKVQVWPTGSKPESRYW
LEAEKQEGNLVSWKETIGADVTLGFDKGTMPYIIERIGFNEGIAQFKIRQGDWEDRSVGD
DLTNPMPSFIDEEVPQTLGGMFMVQNRFCVTAGEAVISTRTSRFFDFFRFTVVSSIDTDP
FDAFSDASEVYQLKHAVTLDGDTVLFSDKSQFTMAGDKPLTKSNVMLRPVTT-
FEVDNRVK
PVVTGDSVMFATSEGAYSGIREFYTDSYSDTKKAQPITSHVNKLLQGNITHMIASTNINR
VFVITDKDKNVVYAYDWLWQGTEKVQSAWHRWVFPDNTKVRALFYSSEILYAL-
MERGDTG
LFLEAFDLGDALPEGLQDRVRLDRQVKVDFKYDHANDVWESSPLPYDVDNAT-
MLECVLLQ
GHEGYVGGSFLFTYEPETRRLYTKFDMNDENAMSVAYVGYVYSVEIEPTPVVIKDN-
QERV
SYIDVPTVGLVHLNLDLYPDFKVSIKNIRSGKVRYALASNRRGGARNNVVGYVKPSDGVF
KFPVRAKSIDVVYRIIAKAPHTLQLRDIEWEGTYNPSKRRV
>Mature_821_residues
MFLLSLTTLTTIIHLDLGGNMEVQGSLGRQIQGITQQPPAV-
RLEGQCTDMVNMVPDVVDG
TKTRMGSKHIAKLMESGTDDMATHHYRRGDGDEEYFFIMKKGAIPRI-
FDKKGRECMVQSQ
DAPMTYFAEVVNPREDVQFMTIADVTFVLNRRKVVKARDEKSPKVGATSLVYCAFG-
QYGT
KYEIIINGEVAASYTTQDGAEAYHVSSIRTENIAEQLFNSLQQWDKVSQYVVNRDGTVII
ITKKDGDTNYTITTSDGAKGKDLVAIKYKVASTDLLPSRAPEGYKVQVWPTGSKPESRYW
LEAEKQEGNLVSWKETIGADVTLGFDKGTMPYIIERIGFNEGIAQFKIRQGDWEDRSVGD
DLTNPMPSFIDEEVPQTLGGMFMVQNRFCVTAGEAVISTRTSRFFDFFRFTVVSSIDTDP
FDAFSDASEVYQLKHAVTLDGDTVLFSDKSQFTMAGDKPLTKSNVMLRPVTT-
FEVDNRVK
PVVTGDSVMFATSEGAYSGIREFYTDSYSDTKKAQPITSHVNKLLQGNITHMIASTNINR
VFVITDKDKNVVYAYDWLWQGTEKVQSAWHRWVFPDNTKVRALFYSSEILYAL-
MERGDTG
LFLEAFDLGDALPEGLQDRVRLDRQVKVDFKYDHANDVWESSPLPYDVDNAT-
MLECVLLQ
GHEGYVGGSFLFTYEPETRRLYTKFDMNDENAMSVAYVGYVYSVEIEPTPVVIKDN-
QERV
SYIDVPTVGLVHLNLDLYPDFKVSIKNIRSGKVRYALASNRRGGARNNVVGYVKPSDGVF
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KFPVRAKSIDVVYRIIAKAPHTLQLRDIEWEGTYNPSKRRV

No. of Amino Acids Translated: 821 ; Mature: 821

Cys/Met Content

0.6 %Cys (Translated)
2.8 %Met (Translated)
3.4 %Cys+Met (Translated)
0.6 %Cys (Mature)
2.8 %Met (Mature)
3.4 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 92578 ; Mature: 92578

Theoretical pI Translated: 5.42 ; Mature: 5.42

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available
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Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available
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References Not Available

Рисунок 102 - Локализация BASYS00016 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 103 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00016
бактериофага Pr 4 – УГСХА

Рисунок 104 - Конформационная структура BASYS00016 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00017

Таблица 92 - Данные о протеине BASYS00017 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:8:0 GMT

Entry ID BASYS00017.1

Accession No. BASYS00017

SWISS PROT (AC
and ID)

Not

vai
la-
bl
e

Other Databases Not Available

Gene Position 19399-18671 (Counterclockwise)
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Centisome
Position

43.52

Gene Name BASYS00017

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
attgctagtgacatcaaacaaactgttatgaagccaacagagtaatacacatgccctgtc
tcgttaattcggggcagggttcttttgcttaggaggttga

Gene Sequence

atgccaatttcatttgacagtgatgtttctgctattatgagtacagcagaatttcaaatc
atagatacaaaacttgaggctgttaacttatgtatgcgagctatcggtagagatggtgtt
gactccttggattcaggtgaccttgatgcagaagatgcaagtaagataattgatattgtc
tctcaacgttttcagtataaacaaggtggtggctggtggttcaatcgtgaacctaactgg
aaacttaaacctgatactaatggtgaagttaacttacctaataactgcttagctgtgtac
caatgttatggtttaaatgacatgaaagttaacatgacacaacgtgcaggtaagctgtat
tctcttacaggtcacacatttgatatgcgtagatacgttaacagagatggcttcatgagt
cttaccttagttgtattgttaccttatgaacatttgcctacaactgtaatgcaagctatt
gcatatcaatcagcagttgaattcattacatctaaagatgcagataagacaaagctacaa
gtacatcaaactattgcacaacaattgttattagatgtacaaagtgaacagtcagcacaa
cgcagacacaacatgttagtacacaatccaacacagcgtatgtttggtattatggctggc
ggttctaataatgttcctgctttctcttacaacccttacgacaattatccacctagacct
tggaggtaa

GC Content
[Percent]

37.59

Preceding Gene BASYS00016

Following Gene BASYS00018

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00017

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence >Translated_242_residues
MPISFDSDVSAIMSTAEFQIIDTKLEAVNLCMRAIGRDGVDSLDSGDLDAEDASKIIDIV
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SQRFQYKQGGGWWFNREPNWKLKPDTNGEVNLPNNCLAVYQCYGLNDMKVNMTQ-
RAGKLY
SLTGHTFDMRRYVNRDGFMSLTLVVLLPYEHLPTTVMQAIAYQSAVEFITSKDADKTKLQ
VHQTIAQQLLLDVQSEQSAQRRHNMLVHNPTQRMFGIMAGGSNNVPAFSYNPYD-
NYPPRP
WR
>Mature_241_residues
PISFDSDVSAIMSTAEFQIIDTKLEAVNLCMRAIGRDGVDSLDSGDLDAEDASKIIDIVS
QRFQYKQGGGWWFNREPNWKLKPDTNGEVNLPNNCLAVYQCYGLNDMKVNMTQ-
RAGKLYS
LTGHTFDMRRYVNRDGFMSLTLVVLLPYEHLPTTVMQAIAYQSAVEFITSKDADKTKLQV
HQTIAQQLLLDVQSEQSAQRRHNMLVHNPTQRMFGIMAGGSNNVPAFSYNPYD-
NYPPRPW
R

No. of Amino
Acids

Translated: 242 ; Mature: 241

Cys/Met Content

1.2 %Cys (Translated)
4.5 %Met (Translated)
5.8 %Cys+Met (Translated)
1.2 %Cys (Mature)
4.1 %Met (Mature)
5.4 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 27466 ; Mature: 27335

Theoretical pI Translated: 6.35 ; Mature: 6.35

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown



328

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/m
g]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available
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Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 105 - Локализация BASYS00017 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 106 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00017
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 107 - Конформационная структура BASYS00017 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00018

Таблица 93 - Данные о протеине BASYS00018 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:8:25 GMT

Entry D
BASYS000
18.1

Accession No. BASYS00018

SWISS PROT (AC and ID) Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 19550-19455 (Counterclockwise)

Centisome Position 43.85

Gene Name BASYS00018

Alternate Gene Names Not Available

Upstream 100 Bases
>100_bases
aaacgtgaagttgatggtacagcaagctctcaaggaggaacaaatcatacacaagtactt
aaccgtgctcaacgtaaagctatctacactaagactgtag

Gene Sequence
gtggtgctgcggcttctgcctgatgatttagtagcggctgttcgtgcagtcattgctagt
gacatcaaacaaactgttatgaagccaacagagtaa

GC Content [Percent] 46.88

Preceding Gene BASYS00017

Following Gene BASYS00019

Operon Status Not Available

Operon Components Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00018

Alternate Protein Names Not Available
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Sequence

>Translated_31_residues
MVLRLLPDDLVAAVRAVIASDIKQTVMKPTE
>Mature_31_residues
MVLRLLPDDLVAAVRAVIASDIKQTVMKPTE

No. of Amino Acids Translated: 31 ; Mature: 31

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
6.5 %Met (Translated)
6.5 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
6.5 %Met (Mature)
6.5 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 3394 ; Mature: 3394

Theoretical pI Translated: 6.62 ; Mature: 6.62

Pfam Domain/Function Not Available

Signals Not Available

Transmembrane Regions Not Available

Secondary Structure Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic Importance Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available
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Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 108 - Локализация BASYS00018 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 109 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00018
бактериофага Pr 4 - УГСХА

BASYS00019

Таблица 94 - Данные о протеине BASYS00019 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:8:38 GMT
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Entry ID BASYS00019.1

Accession No. BASYS00019

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 20640-19528 (Co

nt
er
clo
ck
wi-
se)

Centisome Position 46.30

Gene Name BASYS00019

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cgtgcaggtatggcgcgaggcctctaattcttaattaaagaccactatagaagggagaaa
tcactcccttttgttatcaattgatttataaggagattac

Gene Sequence

atgagcacacctaataatctgactaatgttgctgtttccgcttctggtgaggtggatagc
ctactcattgagaaattcaatggtaaggttaatgaacaatacctgaaaggtgagaacatc
atgagttattttgatgtacaaacagtaacaggtactaatacagtcagcaataaataccta
ggtgagactgatttacaagtgttagctccaggccaatcacctgctgcaactagcactcaa
gcagataagaaccaactggtaattgattcaactgttattgcccgtaatactgttgctcac
ttacatgatgtacaaggcgacattgatagcctgaaacctaaactggcagctaaccaagct
aaacagttaaaacgtatggaagatgaaatgctgattcagcaaatgattcttggtggcttg
tctaacacagacgttaagcgctctaagcctcgcgttaaaggtcatggcttctctatcaat
attgaggtaagtgaaggtgaagctttaattaatcctcagtacgtaatggcagcagttgag
ttggcattagagaaacaattagagcaagaagttgatatctccgatgttgccatcttaatg
ccttgggcttacttcaactgcctacgtgatgcagaccgcattgttgataagacatatact
attagccagtctggtgcaactatccaaggcttcgtattatcttctttcaactgccctgtt
atcccttctaaccgtttccctaaattcaagcaagatcagtcacaccacttgttgtctaat
gaggataacggttatcgttatgatagtactgctgatatgaatggtgctgttgctgttctg
tttacagcagatgcgttattggttggtcgttctattgatgtaactggtgatatcttctat
gagaagaaagagaagacttattacattgatacctttatgtcagagggtgctatcccagac
cgttgggaagctgtgtctgttgttaccactaaacgtgaagttgatggtacagcaagctct
caaggaggaacaaatcatacacaagtacttaaccgtgctcaacgtaaagctatctacact
aagactgtaggtggtgctgcggcttctgcctga
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GC Content
[Percent]

41.24

Preceding Gene BASYS00018

Following Gene BASYS00020

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00019

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_370_residues
MSTPNNLTNVAVSASGEVDSLLIEKFNGKVNEQYLKGENIMSYFDVQTVTGTNTVSN-
KYL
GETDLQVLAPGQSPAATSTQADKNQLVIDSTVIARNTVAHLHDVQGDIDSLKPKLAAN-
QA
KQLKRMEDEMLIQQMILGGLSNTDVKRSKPRVKGHGFSINIEVSEGEALINPQYVMAA-
VE
LALEKQLEQEVDISDVAILMPWAYFNCLRDADRIVDKTYTISQSGATIQGFVLSSFNCPV
IPSNRFPKFKQDQSHHLLSNEDNGYRYDSTADMNGAVAVLFTADALLVGRSIDVTGDI-
FY
EKKEKTYYIDTFMSEGAIPDRWEAVSVVTTKREVDGTASSQGGTNHTQVLNRAQR-
KAIYT
KTVGGAAASA
>Mature_369_residues
STPNNLTNVAVSASGEVDSLLIEKFNGKVNEQYLKGENIMSYFDVQTVTGTNTVSN-
KYLG
ETDLQVLAPGQSPAATSTQADKNQLVIDSTVIARNTVAHLHDVQGDIDSLKPKLAAN-
QAK
QLKRMEDEMLIQQMILGGLSNTDVKRSKPRVKGHGFSINIEVSEGEALINPQYVMAA-
VEL
ALEKQLEQEVDISDVAILMPWAYFNCLRDADRIVDKTYTISQSGATIQGFVLSSFNCPVI
PSNRFPKFKQDQSHHLLSNEDNGYRYDSTADMNGAVAVLFTADALLVGRSIDVTGDI-
FYE
KKEKTYYIDTFMSEGAIPDRWEAVSVVTTKREVDGTASSQGGTNHTQVLNRAQR-
KAIYTK
TVGGAAASA
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No. of Amino Acids Translated: 370 ; Mature: 369

Cys/Met Content

0.5 %Cys (Translated)
2.4 %Met (Translated)
3.0 %Cys+Met (Translated)
0.5 %Cys (Mature)
2.2 %Met (Mature)
2.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 40444 ; Mature: 40313

Theoretical pI Translated: 4.99 ; Mature: 4.99

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available
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Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 110 - Локализация BASYS00019 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 111 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00019
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 112 - Конформационная структура BASYS00019 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00020

Таблица 95 - Данные о протеине BASYS00020 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:9:11 GMT

Entry ID BASYS00020.1

Accession No. BASYS00020

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Datab ses

No
t
Av
ai-
la-
bl
e

Gene Position 21595-20714 (Counterclockwise)

Centisome Position 48.44

Gene ame

BA
SY
S0
00
20

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aggaagctcaattacaagagcagatgcaagagcaacaacttaatcaaggtttagctgatt
ctattcctaatgtagttcagcaaggcttacaggaggctta

Gene Sequence

atggcttttgaaattgtagatacagaaactacacaagacactagtacaactaccgaggtt
gatactcaggaggtaaaagatgttaataacaatgatagtactgacactggttctactgat
gatgttcaaggtactccagctccagaaggtgatgaaaactcgggaggagaagatactgga
ggaaatggacaagatgataagcaagagcctcaaggagcagaagattcgacatactacttc
ggtgggaatgaagtcgaaattgaaattccgcaagatgttgaagaatcgctaaaagagaaa
ggcattgatgccaaagagctagtagctgagttatactctaaagatggcgacttctcttta
tctgatgagactaagcagaagttatatgatgctttcggtaagtttgctgttgatgcctat
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ttgtctggcctaaaagctcagaatgaaatgttcttcatgaatgaagcaactaaggccaaa
gagatggagcaagcaaactctcagcgcttcaatgatattgccaaagaagtaggtggtgat
gaaggttggactcgcttagaagagtttgccttatctactttgtcagatgaagagctaaca
gcctttaacgctgttatggattctggtaaccaataccttcaaatgtatgcagtacgtgag
ttggaagctcgccgtaagcaagcacaaggtgatgataaggttgaactggtacaaggtact
cctgcttctgatgaaggagataattctccattgtctgcacaggaatacattcgtgaggtt
tcacagattggttctaagttccttggtgaccgtaaaggtgccgcagaatatcaggctaaa
ctagatgctcgtcgtcgtgcaggtatggcgcgaggcctctaa

GC Content
[Percent]

42.52

Preceding Gene BASYS00019

Following Gene BASYS00021

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00020

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_293_residues
MAFEIVDTETTQDTSTTTEVDTQEVKDVNNNDSTDTGSTDDVQGTPAPEGDENSG-
GEDTG
GNGQDDKQEPQGAEDSTYYFGGNEVEIEIPQDVEESLKEKGIDAKELVAELYSKDGDFSL
SDETKQKLYDAFGKFAVDAYLSGLKAQNEMFFMNEATKAKEMEQANSQRFNDIA-
KEVGGD
EGWTRLEEFALSTLSDEELTAFNAVMDSGNQYLQMYAVRELEARRKQAQGDD-
KVELVQGT
PASDEGDNSPLSAQEYIREVSQIGSKFLGDRKGAAEYQAKLDARRRAGMARGL
>Mature_292_residues
AFEIVDTETTQDTSTTTEVDTQEVKDVNNNDSTDTGSTDDVQGTPAPEGDENSG-
GEDTGG
NGQDDKQEPQGAEDSTYYFGGNEVEIEIPQDVEESLKEKGIDAKELVAELYSKDGDFSLS
DETKQKLYDAFGKFAVDAYLSGLKAQNEMFFMNEATKAKEMEQANSQRFNDIAKEVG-
GDE
GWTRLEEFALSTLSDEELTAFNAVMDSGNQYLQMYAVRELEARRKQAQGDD-
KVELVQGTP
ASDEGDNSPLSAQEYIREVSQIGSKFLGDRKGAAEYQAKLDARRRAGMARGL
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No. of Amino Acids Translated: 293 ; Mature: 292

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
2.4 %Met (Translated)
2.4 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.1 %Met (Mature)
2.1 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 32160 ; Mature: 32029

Theoretical pI Translated: 3.92 ; Mature: 3.92

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available
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Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 113 - Локализация BASYS00020 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 114 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00020
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 115 - Конформационная структура BASYS00020 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00021

Таблица 96 - Данные о протеине BASYS00021 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:9:41 GMT

Entry ID BASYS00021.1

Accession No. BASYS00021

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Po ition

23
14
5-
21
59
5
(C
ou
nt
er
clo
ck
wi-
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se)

Centisome Position 51.92

Gene Name BASYS00021

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gtgccgaagaggtacaactaggtaaagaggaagaaggtggtgctggtgctaaaggtaaac
gtgggctagtgcgtccagtcgcatctagtttgaaagtata

Gene Sequence

atgatacctgaaaatggtatgacgctagctggtaagaaatccaagattcctaagatgtgg
gagaagtttgccactaagcgtggttcattcttagacagagctaaaggctatgctaagtta
acgctcccttatcttttgaatgaccaaggtgataacacctcatcacagaatgggtggcaa
ggtacaggagcacaggcaactaaccacttagcaaataagctggcacaagtgctgttccct
gcacaacgttcattcttccgtgtagaccttactgagaaaggtgaagaggcgttatcaaaa
ggtggtgtggataaaaccaagcttgcaacattatttgctaaagtagaaaccaatgcaatg
aagagtcttgagcaaagacaatttagatctagcatggtagaagctttcaagcatcttatt
gtagctggtaactgcttactattcaaacctgagaaaggtaacatctgtgcagttcccatg
aatcactatgttgttaatcgagatacaagtggtaatttacttgacatcattatgttacaa
aagaaagcactacgcacctttgaccctgccactcgcatggctatagaagttggtatgaaa
ggtaagaagtgtaaggaagatgatgaagtcaaactgtatacacatgctacactgaaacca
gatggtatgtgggaagtctcacagagtgctgatgatattcctattggtaaagttagtcgt
gttaaagaagagaagttaccattcattgtgcttacatggaaacgttcttatggtgaagat
tgggggagacctttagctgaggattactcaggtgacttatttgttattcagttcttgtca
gaggcagtggcacgcggtgcggctcttatggcagacatcaagtacttaataagaccgggt
gcacaaacggatatcgaacactttgtacaatctggtacaggtgaggtaatcactggtgtt
gaagaggatatccacattgtgacccttggcaagtatgcagactttacgccaataagcgca
gtattagaggtgtacacaagacgcatcggtgtagtctttatgatggaagccttaacacga
agagacgctgagcgtgtcactgcggtggaaatacagcgtgatgctttagagattgaacaa
acaatgggtggtgtctattctttattcgccaagacaatgcagacacctattgcaatgtgg
ggcttacaggacttaggtagcaactttactactgagctaatagaccctgttattgtaaca
ggtatagaagcacttggacgcatggctgaattagacaaacttgcaaacttcgcacagtat
gtagcgttacctgcacaatggcctgagcaagcacaacgtgctattgattggcctaagtac
atggattggattcgtggacaaatatctgctgagttacctttcctaaaagatgaggagaca
atcaagcaggaggaagctcaattacaagagcagatgcaagagcaacaacttaatcaaggt
ttagctgattctattcctaatgtagttcagcaaggcttacaggaggcttaa

GC Content
[Percent]

42.42

Preceding Gene BASYS00020
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Following Gene BASYS00022

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Head--Tail Joining Protein

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_516_residues
MIPENGMTLAGKKSKIPKMWEKFATKRGSFLDRAKGYAKLTL-
PYLLNDQGDNTSSQNGWQ
GTGAQATNHLANKLAQVLFPAQRSFFRVDLTEKGEEALSKGGVDKTKLATLFAKVET-
NAM
KSLEQRQFRSSMVEAFKHLIVAGNCLLFKPEKGNICAVPMNHYVVNRDTSGNLLDIIMLQ
KKALRTFDPATRMAIEVGMKGKKCKEDDEVKLYTHATLKPDGMWEVSQSADDI-
PIGKVSR
VKEEKLPFIVLTWKRSYGEDWGRPLAEDYSGDLFVIQFLSEAVARGAALMADIKYLIRPG
AQTDIEHFVQSGTGEVITGVEEDIHIVTLGKYADFTPISAVLEVYTRRIGVVFMMEALTR
RDAERVTAVEIQRDALEIEQTMGGVYSLFAKTMQTPIAMWGLQDLGSNFTTELIDP-
VIVT
GIEALGRMAELDKLANFAQYVALPAQWPEQAQRAIDWPKYMDWIRGQISAELPFLK-
DEET
IKQEEAQLQEQMQEQQLNQGLADSIPNVVQQGLQEA
>Mature_516_residues
MIPENGMTLAGKKSKIPKMWEKFATKRGSFLDRAKGYAKLTL-
PYLLNDQGDNTSSQNGWQ
GTGAQATNHLANKLAQVLFPAQRSFFRVDLTEKGEEALSKGGVDKTKLATLFAKVET-
NAM
KSLEQRQFRSSMVEAFKHLIVAGNCLLFKPEKGNICAVPMNHYVVNRDTSGNLLDIIMLQ
KKALRTFDPATRMAIEVGMKGKKCKEDDEVKLYTHATLKPDGMWEVSQSADDI-
PIGKVSR
VKEEKLPFIVLTWKRSYGEDWGRPLAEDYSGDLFVIQFLSEAVARGAALMADIKYLIRPG
AQTDIEHFVQSGTGEVITGVEEDIHIVTLGKYADFTPISAVLEVYTRRIGVVFMMEALTR
RDAERVTAVEIQRDALEIEQTMGGVYSLFAKTMQTPIAMWGLQDLGSNFTTELIDP-
VIVT
GIEALGRMAELDKLANFAQYVALPAQWPEQAQRAIDWPKYMDWIRGQISAELPFLK-
DEET
IKQEEAQLQEQMQEQQLNQGLADSIPNVVQQGLQEA

No. of Amino Acids Translated: 516 ; Mature: 516
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Cys/Met Content

0.6 %Cys (Translated)
3.7 %Met (Translated)
4.3 %Cys+Met (Translated)
0.6 %Cys (Mature)
3.7 %Met (Mature)
4.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 57725 ; Mature: 57725

Theoretical pI Translated: 5.32 ; Mature: 5.32

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available
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PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 116 - Локализация BASYS00021 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 117 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00021
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 118 - Конформационная структура BASYS00021 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00022

Таблица 97 - Данные о протеине BASYS00022 бактериофага Pr 4 - УГСХА

C eation Date

20
19
/2
/2
2
16
:1
0:
24
G
M
T

Entry ID BASYS00022.1

Accession No. BASYS00022
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SWISS PROT (AC
and ID)

Not

va
ila
bl
e

Other Databases Not Available

Gene Position 23351-23145 (Counterclockwise)

Centisome Position 52.38

Gene Name BASYS00022

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
attgcttctggtattaacgaagagcgtataggtaagatgtatgaacgattaggttttgaa
ccttttggctcagtatataaccataaggtaaggagtaatc

Gene Sequence

atgggtgtagtaaagaaagcatttaaagcaattgggttagcacaagatgcacctcgtctt
gaaaccaaagtacctgctcgtcaattagagcgtcaacaagaagttggtgccgaagaggta
caactaggtaaagaggaagaaggtggtgctggtgctaaaggtaaacgtgggctagtgcgt
ccagtcgcatctagtttgaaagtataa

GC Content
[Percent]

44.44

Preceding Gene BASYS00021

Following Gene BASYS00023

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00022

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence
>Translated_68_residues
MGVVKKAFKAIGLAQDAPRLETKVPARQLERQQEVGAEEVQLGKEEEGGA-
GAKGKRGLVR
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PVASSLKV
>Mature_67_residues
GVVKKAFKAIGLAQDAPRLETKVPARQLERQQEVGAEEVQLGKEEEGGA-
GAKGKRGLVRP
VASSLKV

No. of Amino Acids Translated: 68 ; Mature: 67

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
1.5 %Met (Translated)
1.5 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
0.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 7196 ; Mature: 7065

Theoretical pI Translated: 10.57 ; Mature: 10.57

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available
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Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0
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TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 119 - Локализация BASYS00022 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 120 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00022
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 121 - Конформационная структура BASYS00022 бактериофага Pr
4 – УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00023

Таблица 98 - Данные о протеине BASYS00023 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:10:39 GMT

Entry ID BASYS00023.1

Accession No. BASYS00023

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Pos tion

2
3
8
2
0-
2
3
3
2
6
(C
o
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u
nt
er
cl
o
ck
w
is
e)

Centisome
Position

53.43

Gene Name BASYS00023

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cttcacctgctaaacaaggcaaaactcatgatgagttagtgtgggacgaatgtaagcggt
atatcttatcttgtattaaacataacttcttggtgcaata

Gene Sequence

atggttagacctgcaaccttcattgatatacccttcttacttaacttaagtaataggtat
tgtgaagaagaggtaaagaaaataaaataccactcagccaattggaatgtagatatgtgt
gctaatgcattctgtatgtcggttaatgatgatgataccttcctttggcttggtgttaat
gatggagagatagtaggctttctttgggctaccacacatatgatggctccttggaatcca
gacaaagtagcaagtgattatatcttctatgttgtacctgagaaacgtggaaccatgata
ggtcatagtctaattaaagcttacaaatcttgggcggagtcaaaaggttgtcttgaagtt
cgcttgtctattgcttctggtattaacgaagagcgtataggtaagatgtatgaacgatta
ggttttgaaccttttggctcagtatataaccataaggtaaggagtaatcatgggtgtagt
aaagaaagcatttaa

GC Content
[Percent]

37.37

Preceding Gene BASYS00022

Following Gene BASYS00024

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical _C
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Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_164_residues
MVRPATFIDIPFLLNLSNRYCEEEVKKIKYHSANWNVDMCA-
NAFCMSVNDDDTFLWLGVN
DGEIVGFLWATTHMMAPWNPDKVASDYIFYVVPEKRGTMIGHSLIKAYKS-
WAESKGCLEV
RLSIASGINEERIGKMYERLGFEPFGSVYNHKVRSNHGCSKESI
>Mature_164_residues
MVRPATFIDIPFLLNLSNRYCEEEVKKIKYHSANWNVDMCA-
NAFCMSVNDDDTFLWLGVN
DGEIVGFLWATTHMMAPWNPDKVASDYIFYVVPEKRGTMIGHSLIKAYKS-
WAESKGCLEV
RLSIASGINEERIGKMYERLGFEPFGSVYNHKVRSNHGCSKESI

No. of Amino Acids Translated: 164 ; Mature: 164

Cys/Met Content

3.0 %Cys (Translated)
4.3 %Met (Translated)
7.3 %Cys+Met (Translated)
3.0 %Cys (Mature)
4.3 %Met (Mature)
7.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 18742 ; Mature: 18742

Theoretical pI Translated: 6.66 ; Mature: 6.66

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available



360

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available
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Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 122 - Локализация BASYS00023 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 123 -Филогенетическое дерево гомологов BASYS00023
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 124 - Конформационная структура BASYS00023 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00024

Таблица 99 - Данные о протеине BASYS00024 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:10:59 GMT
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Entry ID BASYS00024.1

Accession No. BASYS00024

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 24098-23820 (Counterclockwise)

Centisome Position 54.06

Gene Name BASYS00024

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tacgtctgccgaaggtgggcgagctacgtcatgataaggagttaccagatgtttgattca
atgaaagctaccttggcagtagaaacagccgaggcaatct

Gene Sequence

ttgaaggtttatcttgtgggattgaaccaagccctactttacttgcagatgcagaagagt
acggtatcaatgtacatgctattcgttctaaagtggaggaactatatggctcaggagaag
aagaaaccgactatcaattttgaaggttatgatttattagagaagacaatacttgcagct
tcacctgctaaacaaggcaaaactcatgatgagttagtgtgggacgaatgtaagcggtat
atcttatcttgtattaaacataacttcttggtgcaataa

GC Content
[Percent]

37.63

Preceding Gene BASYS00023

Following Gene BASYS00025

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00024

Alternate Protein
Names

Not Available
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Sequence

>Translated_92_residues
MKVYLVGLNQALLYLQMQKSTVSMYMLFVLKWRNYMAQEKKKPTINFEGYDLLEKTI-
LAA
SPAKQGKTHDELVWDECKRYILSCIKHNFLVQ
>Mature_92_residues
MKVYLVGLNQALLYLQMQKSTVSMYMLFVLKWRNYMAQEKKKPTINFEGYDLLEKTI-
LAA
SPAKQGKTHDELVWDECKRYILSCIKHNFLVQ

No. of Amino Acids Translated: 92 ; Mature: 92

Cys/Met Content

2.2 %Cys (Translated)
5.4 %Met (Translated)
7.6 %Cys+Met (Translated)
2.2 %Cys (Mature)
5.4 %Met (Mature)
7.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 10878 ; Mature: 10878

Theoretical pI Translated: 9.63 ; Mature: 9.63

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available
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Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination

10.0
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Priority

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 125 - Локализация BASYS00024 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 126 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00024
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 127 - Конформационная структура BASYS00024 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00025
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Таблица 100 - Данные о протеине BASYS00025 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:11:15 GMT

Entry ID BASYS00025.1

Accession No. BASYS00025

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 25084-24

43
(C
ou
nt
er
clo
ck
wi-
se)

Centisome Position 56.27

Gene Name BASYS00025

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aaatgattgagtgtaaatgcaaacatgaatgggaggttatagagccattattgttctatg
atttgtgtcgttgtactaaatgtggtaaggagaaattact

Gene Sequence

gtgaatgtatttgaatttctaggacttccagaagaccacagacctaaaccagtaatgctt
gtgaaacatagagaggaagttccagctagtaagttgacattccctgtgtttgctcaggtt
aaacgtgatggtatcttttctgccacagtagtacgtgatggtgaagtaggtatctttggt
cgtactggtttgaaactagctaacgttgagcatcttgaagagcagtttaaatcattccct
gctggtgtttatcttggtgagttgcagacattatgtcttgcgcaccttgaagagttatca
ggtgtagtcaaccctaaccgcaagcttgaattagattttcatggcaaacaaatcaaagat
gaattatatattgatttctttgatatgctaactattaaagctttcattgaagggaagact
gatacaggtttcttgaagagacatgaggcacttacacgccgtatcggtgaaatcattaag
actcagaagagcaacattcttccttacacaacttgttggggagaagaaggagtagaagaa
tttgctcaagagcagattgatgctggtcgtgaaggtgccgtcttcaaggtggactgtgat
tatgaagcaggacacaaaggttggagacaaaccaagattgttcgcagtgtaacttatgac
ttactatgcatcgggtatgaagaaggcaaaggtaagtacaaaggtaaagttgcaaactta
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gtatttcaatggcataaaggtaagacagtcaaagctatgttaggcaaaggctggactcat
gatgatgctgaattaatgtttaaatgtatacaagaaggtggcgaactacaacctatcggt
aagatatttacagttaaagctttgcaagattcaagcaaaggtaacttacgtctgccgaag
gtgggcgagctacgtcatgataaggagttaccagatgtttga

GC Content
[Percent]

40.23

Preceding Gene BASYS00024

Following Gene BASYS00026

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00025

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_313_residues
MNVFEFLGLPEDHRPKPVMLVKHREEVPASKLTFPVFAQVKRDGIFSATVVRDGEV-
GIFG
RTGLKLANVEHLEEQFKSFPAGVYLGELQTLCLAHLEELSGVVNPNRKLELDFHGKQIKD
ELYIDFFDMLTIKAFIEGKTDTGFLKRHEALTRRIGEIIKTQKSNILPYTTCWGEEGVEE
FAQEQIDAGREGAVFKVDCDYEAGHKGWRQTKIVRSVTYDLLCIGYEEGKGKYKG-
KVANL
VFQWHKGKTVKAMLGKGWTHDDAELMFKCIQEGGELQPIGKIFTV-
KALQDSSKGNLRLPK
VGELRHDKELPDV
>Mature_313_residues
MNVFEFLGLPEDHRPKPVMLVKHREEVPASKLTFPVFAQVKRDGIFSATVVRDGEV-
GIFG
RTGLKLANVEHLEEQFKSFPAGVYLGELQTLCLAHLEELSGVVNPNRKLELDFHGKQIKD
ELYIDFFDMLTIKAFIEGKTDTGFLKRHEALTRRIGEIIKTQKSNILPYTTCWGEEGVEE
FAQEQIDAGREGAVFKVDCDYEAGHKGWRQTKIVRSVTYDLLCIGYEEGKGKYKG-
KVANL
VFQWHKGKTVKAMLGKGWTHDDAELMFKCIQEGGELQPIGKIFTV-
KALQDSSKGNLRLPK
VGELRHDKELPDV

No. of Amino Acids Translated: 313 ; Mature: 313
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Cys/Met Content

1.6 %Cys (Translated)
1.6 %Met (Translated)
3.2 %Cys+Met (Translated)
1.6 %Cys (Mature)
1.6 %Met (Mature)
3.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 35410 ; Mature: 35410

Theoretical pI Translated: 7.06 ; Mature: 7.06

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available
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PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 128 - Локализация BASYS00025 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 129 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00025
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 130 - Конформационная структура BASYS00025 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00026

Таблица 101 - Данные о протеине BASYS00026 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:11:45 GMT

Entry ID BASYS00026.1

Accession No. BASYS00026

SWISS PROT (AC and ID) Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 25182-25081 (Counterclockwise)

Centisome Position 56.49

Gene Name BASYS00026

Alternate Gene Names Not Available

https://swissmodel.expasy.org/interactive
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Upstream 100 Bases
>100_bases
tacgtgctggtaacaaagataagttagagcaagacattgctaagtctgacttctacgtag
agttatacaacaaacataaacatttatgtaagggtgcaaa

Gene Sequence
atgattgagtgtaaatgcaaacatgaatgggaggttatagagccattattgttctatgat
ttgtgtcgttgtactaaatgtggtaaggagaaattactgtga

GC Content [Percent] 34.31

Preceding Gene BASYS00025

Following Gene BASYS00027

Operon Status Not Available

Operon Components Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00026

Alternate Protein Names Not Available

Sequence

>Translated_33_residues
MIECKCKHEWEVIEPLLFYDLCRCTKCGKEKLL
>Mature_33_residues
MIECKCKHEWEVIEPLLFYDLCRCTKCGKEKLL

No. of Amino Acids Translated: 33 ; Mature: 33

Cys/Met Content

15.2 %Cys (Translated)
3.0 %Met (Translated)
18.2 %Cys+Met (Translated)
15.2 %Cys (Mature)
3.0 %Met (Mature)
18.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 4003 ; Mature: 4003

Theoretical pI Translated: 7.08 ; Mature: 7.08

Pfam Domain/Function Not Available

Signals Not Available
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Transmembrane Regions Not Available

Secondary Structure Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic Importance Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available
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Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 131 - Локализация BASYS00026 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 132 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00026
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 133 - Конформационная структура BASYS00026 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00027

Таблица 102 - Данные о протеине BASYS00027 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:12:0 GMT

Entry ID BASYS00027.1

Accession No. BASYS00027

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 25484-25179 (Counterclockwise)

Centisome Position 57.16

Gene Name BASYS00027

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
agtgatggtatgtggactggtgttatttaaagaccactatagaacaaagggtagctgaat
gttgcccttgattgtgtggtgctaaataaggagttaataa
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Gene Sequence

atgattcaagcagcatgggaaaaagaacatggttggaaccagtgtgttcaggctataaaa
gaagatagacaaacagatgtggttaaatcaccaagtcattatcaattctttcctgatgta
gaggcaattgaaattattgcatcgtcaatgacacaagaaggttttcatggttactgtatg
ggtaatagattgaaataccgcttacgtgctggtaacaaagataagttagagcaagacatt
gctaagtctgacttctacgtagagttatacaacaaacataaacatttatgtaagggtgca
aaatga

GC Content
[Percent]

35.95

Preceding Gene BASYS00026

Following Gene BASYS00028

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00027

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_101_residues
MIQAAWEKEHGWNQCVQAIKEDRQTDVVKSPSHYQFFPDVEAIEIIASSMTQEGFH-
GYCM
GNRLKYRLRAGNKDKLEQDIAKSDFYVELYNKHKHLCKGAK
>Mature_101_residues
MIQAAWEKEHGWNQCVQAIKEDRQTDVVKSPSHYQFFPDVEAIEIIASSMTQEGFH-
GYCM
GNRLKYRLRAGNKDKLEQDIAKSDFYVELYNKHKHLCKGAK

No. of Amino Acids Translated: 101 ; Mature: 101

Cys/Met Content

3.0 %Cys (Translated)
3.0 %Met (Translated)
5.9 %Cys+Met (Translated)
3.0 %Cys (Mature)
3.0 %Met (Mature)
5.9 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 11778 ; Mature: 11778
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Theoretical pI Translated: 8.08 ; Mature: 8.08

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available
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EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 134 - Локализация BASYS00027 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 135 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00027
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 136 - Конформационная структура BASYS00027 бактериофага Pr 4
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– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive

BASYS00028

Таблица 103 - Данные о протеине BASYS00028 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:12:16 GMT

Entry ID BASYS00028.1

Accession No. BASYS00028

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Av
ila-
bl
e

Other Databases Not Available

Gene Position 26562-25555 (Counterclockwise)

Centisome Position 59.58

Gene Name BASYS00028

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
actgaccgcatctaccataaccataagaccgaggctgagaaaagggaagctcgtaataag
aaagcaagattagcttatgcacgtaagaaggaggtaaaag

Gene Sequence

gtggctaagttacggtcgctatacaaggactcagaggtattgtctgctattgaactagct
accgatgagaaggggaatgtcaattataatgagatggctaaaattttatcagccaaacct
gttggcaagaaaataaccagacaacttgcacggtattggcatggacaattcaaaacaacc
aagaagaatggtgattactattcaacacttcttcctgagaacaaaagaattaaggagcaa
cgttcactccgtactcctaataggtatgaggatctggctcttgagttattgcctgagtcg
gataatagaagtatattggtaataccagatacacacgcaccttatgaacaccctgatact
tttaacttcttgtcagcggtggcagctaagtatcggcctgattgtgttgttcacttaggt
gatgaagcggataaacatgctatgtctttccatgactcagaccctaacttagactctgct
ggtgtagagctagagaaggctcgtgtgttcatgcgtaagctacattcaatgttccctgtt
atgcgcatctgccattctaatcatggttcacttcacttccgtaaagcaaatgcgcatggt
attcctgttcaatatctacgcacttatcgtgaagtcttcttccccaatggaggtggtgag
cgttgggagtggaaacattctcatacattagaattacctaatggtgaacaagttacattt
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aagcatcaacctgctggcgctgtgttagcagatgctgcacatgagcgtactaacttagta
tgtggacacttgcatggtaagatgtctatcgagtatgctagtaactctcatgagcaatac
tggggggctcaaggtggttgcttgattgatgaagactcattagcttttgcttatggtaaa
gaatctaaatacaagccagcactaggttgtatggttattttagatggtgtacctcatatt
atccctatgcaaacaaatagtgatggtatgtggactggtgttatttaa

GC Content
[Percent]

41.57

Preceding Gene BASYS00027

Following Gene BASYS00029

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Conserved Hypothetical Protein

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_335_residues
MAKLRSLYKDSEVLSAIELATDEKGNVNYNEMAKILSAKPVGKKITRQLARYWHGQFKTT
KKNGDYYSTLLPENKRIKEQRSLRTPNRYEDLALELLPESDNRSILVIPDTHAPYEHPDT
FNFLSAVAAKYRPDCVVHLGDEADKHAMSFHDSDPNLDSAGVELE-
KARVFMRKLHSMFPV
MRICHSNHGSLHFRKANAHGIPVQYLRTYREVFFPNGGGERWEWKHSHTLELPN-
GEQVTF
KHQPAGAVLADAAHERTNLVCGHLHGKMSIEYASNSHEQYWGAQGGCLIDEDSLA-
FAYGK
ESKYKPALGCMVILDGVPHIIPMQTNSDGMWTGVI
>Mature_334_residues
AKLRSLYKDSEVLSAIELATDEKGNVNYNEMAKILSAKPVGKKITRQLARYWHGQFKTTK
KNGDYYSTLLPENKRIKEQRSLRTPNRYEDLALELLPESDNRSILVIPDTHAPYEHPDTF
NFLSAVAAKYRPDCVVHLGDEADKHAMSFHDSDPNLDSAGVELE-
KARVFMRKLHSMFPVM
RICHSNHGSLHFRKANAHGIPVQYLRTYREVFFPNGGGERWEWKHSHTLELPN-
GEQVTFK
HQPAGAVLADAAHERTNLVCGHLHGKMSIEYASNSHEQYWGAQGGCLIDEDSLA-
FAYGKE
SKYKPALGCMVILDGVPHIIPMQTNSDGMWTGVI
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No. of Amino Acids Translated: 335 ; Mature: 334

Cys/Met Content

1.5 %Cys (Translated)
3.0 %Met (Translated)
4.5 %Cys+Met (Translated)
1.5 %Cys (Mature)
2.7 %Met (Mature)
4.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 37886 ; Mature: 37755

Theoretical pI Translated: 7.53 ; Mature: 7.53

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available
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Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 137 - Локализация BASYS00028 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 138 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00028
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 139 - Конформационная структура BASYS00028 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive
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BASYS00029

Таблица 104 - Данные о протеине BASYS00029 бактериофага Pr 4 - УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:12:49 GMT

Entry ID BASYS00029.1

Accession No. BASYS00029

SWI S PROT (AC and ID)

No
t
Av
ai-
la-
bl
e

Other Databases Not Available

Gene Position 26965-26555 (Counterclockwise)

Centisome Position 60.49

Gene Name BASYS00029

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
accttatgttggaatgtggtagactagcacacatgtctcgtttctctggtgacatatggc
gggcagataaaagccctattatatggggagatgattcagt

Gene Sequence

atggctaccaagttaaaagcatcagaagttgctacatataaagaagagttaatgaaggca
cagaaacataagtgccctttgtgtggtggtagtcttaaagccatcgcacctataaaccgt
gtactagaccatgaccatcagacaggattttgtcgtgcaattgtttgcagaggttgcaac
ggtgcagaaggtaagatattaaatgtcatatctggttatggtaaagcaggtaataatcgt
tactttcagattcaatggctaaagaacttactggcatattgggagaagcatcagacacca
caaactgaccgcatctaccataaccataagaccgaggctgagaaaagggaagctcgtaat
aagaaagcaagattagcttatgcacgtaagaaggaggtaaaaggtggctaa

GC Content
[Percent]

40.88

Preceding Gene BASYS00028
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Following Gene BASYS00030

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00029

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_136_residues
MATKLKASEVATYKEELMKAQKHKCPLCGGSLKAIAPINRVLDHDHQTGFC-
RAIVCRGCN
GAEGKILNVISGYGKAGNNRYFQIQWLKNLLAYWEKHQTPQTDRIYHNHKTEA-
EKREARN
KKARLAYARKKEVKGG
>Mature_135_residues
ATKLKASEVATYKEELMKAQKHKCPLCGGSLKAIAPINRVLDHDHQTGFC-
RAIVCRGCNG
AEGKILNVISGYGKAGNNRYFQIQWLKNLLAYWEKHQTPQTDRIYHNHKTEA-
EKREARNK
KARLAYARKKEVKGG

No. of Amino Acids Translated: 136 ; Mature: 135

Cys/Met Content

3.7 %Cys (Translated)
1.5 %Met (Translated)
5.1 %Cys+Met (Translated)
3.7 %Cys (Mature)
0.7 %Met (Mature)
4.4 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 15439 ; Mature: 15308

Theoretical pI Translated: 10.39 ; Mature: 10.39

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available
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Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available



391

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 140 - Локализация BASYS00029 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 141 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00029
бактериофага Pr 4 – УГСХА

Рисунок 142 - Конформационная структура BASYS00029 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00030
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Таблица 105 - Данные о протеине BASYS00030 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:13:9 GMT

Entry ID B

SY
S0
00
30
.1

Accession No. BASYS00030

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 27984-26950 (Cou

ter
clo
ck
wi-
se)

Centi ome Position
62
.7
7

Gene Name BASYS00030

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tcgacaaagagttgtttcacaaagaagatattatagttgaagaacaacctgcaagattcc
ccagacacgtactccaagatatattaaaggagtggcctaa

Gene Sequence

gtgtcaagacctaactttgaatttggagcgacagtatcagaagacaacaatctaatccta
tggcctactgatggtaacaaggtagcccttgtagatggtgacatgttaccttacattata
ggttacactattaatgagatgatgtatgtacgagcacttactcgtgtcaagtctggtcag
tgtgaaagtatcaaagatacacctgaatgtaagcaagcatgtgaccgtgttaatgcttta
ttaaactcatgggtgtacggagcagagtgtgattctgctctcatcttcttaacacaatct
gatgcaaactttagattacgtttagcttttactcaagtttataagggtacacgtaagtct
gagaagccacctttctttcatgagatgagagaacatttactaactgtgcatggtgcaaaa
cttgctgttggtgatgaggcagatgatctcatgagtattgaacaatggaaagcacacaat
gaattcctaaaagagtgtggtggtgagtttgaagttggtagccctgaacacaaggccttc
tctaatacagttattgtatctgctgataaagacctaatgattgttgtaggttggcatttc
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aaccctagtgaaggtgagttgaagtgggtagaacctatgggttggttagaattaagatat
agacccaatggtcaagttaaagatttgaaaggtgctggtcttaaattcttctatgctcaa
atgattataggtgataatgtggataactatgcaggtattaagggcagaggggctaagttt
gcctttgaattacttaataactgcaagacagagaaagagttgtacatgaaagtgctaggt
gcttataaggataagttcggttatggtaaggttaaactcaagaaccatcgtggaacttat
cgtataggcacagcttatgaccttatgttggaatgtggtagactagcacacatgtctcgt
ttctctggtgacatatggcgggcagataaaagccctattatatggggagatgattcagta
tggctaccaagttaa

GC Content
[Percent]

39.52

Preceding Gene BASYS00029

Following Gene BASYS00031

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00030

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_344_residues
MSRPNFEFGATVSEDNNLILWPTDGNKVALVDGDMLPYIIGYTINEMMY-
VRALTRVKSGQ
CESIKDTPECKQACDRVNALLNSWVYGAECDSALIFLTQSDANFRLRLAFTQVYKGTRKS
EKPPFFHEMREHLLTVHGAKLAVGDEADDLMSIEQWKAHNEFLKECGGEFEVGSPEH-
KAF
SNTVIVSADKDLMIVVGWHFNPSEGELKWVEPMGWLELRYRPNGQVKDLKGAGLKF-
FYAQ
MIIGDNVDNYAGIKGRGAKFAFELLNNCKTEKELYMKVLGAYKDKFGYGKVKLKNHRG-
TY
RIGTAYDLMLECGRLAHMSRFSGDIWRADKSPIIWGDDSVWLPS
>Mature_343_residues
SRPNFEFGATVSEDNNLILWPTDGNKVALVDGDMLPYIIGYTINEMMY-
VRALTRVKSGQC
ESIKDTPECKQACDRVNALLNSWVYGAECDSALIFLTQSDANFRLRLAFTQVYKGTRKSE
KPPFFHEMREHLLTVHGAKLAVGDEADDLMSIEQWKAHNEFLKECGGEFEVGSPEH-
KAFS
NTVIVSADKDLMIVVGWHFNPSEGELKWVEPMGWLELRYRPNGQVKDLKGAGLKF-
FYAQM
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IIGDNVDNYAGIKGRGAKFAFELLNNCKTEKELYMKVLGAYKDKFGYGKVKLKNHRGTYR
IGTAYDLMLECGRLAHMSRFSGDIWRADKSPIIWGDDSVWLPS

No. of Amino Acids Translated: 344 ; Mature: 343

Cys/Met Content

2.0 %Cys (Translated)
3.5 %Met (Translated)
5.5 %Cys+Met (Translated)
2.0 %Cys (Mature)
3.2 %Met (Mature)
5.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 39003 ; Mature: 38872

Theoretical pI Translated: 6.71 ; Mature: 6.71

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available
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Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available
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References Not Available

Рисунок 143 - Локализация BASYS00030 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 144 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00030
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 145 - Конформационная структура BASYS00030 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00031

Таблица 106 - Данные о протеине BASYS00031 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/
/22
16:13:43
GMT

Entry ID BASYS00031.1

Accession No. BASYS00031

SWISS PROT (AC and ID) Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 28394-28242 (Counterclockwise)
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Centisome Position 63.69

Gen Name
BASYS000
31

A ternate Gene Names
Not
Available

Upstream 100 Bases
>100_bases
ctcctgttgcagaagaagcaccagaataatcgtagtattagaaatttcacaagcacagcg
atataactatcacaatctactttttttttttaatgataag

Gene Sequence
gtgtcaaccgagatattcaatatagcctacagtatttctctatatgttgttcgtcggatc
tgtaaggttgtaagtgcagaagctcctgttgcagaagaagcaccagaagaagcaactgca
cctgtaatgacttcggaagaagaagaattttaa

GC Content [Percent] 40.52

Preceding Gene BASYS00030

Following Gene BASYS00032

Operon Status Not Available

Operon Components Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00031

Alternate Protein Names Not Available

Sequence

>Translated_50_residues
MSTEIFNIAYSISLYVVRRICKVVSAEAPVAEEAPEEATAPVMTSEEEEF
>Mature_24_residues
EAPVAEEAPEEATAPVMTSEEEEF

No. of Amino Acids Translated: 50 ; Mature: 24

Cys/Met Content

2.0 %Cys (Translated)
4.0 %Met (Translated)
6.0 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
4.2 %Met (Mature)
4.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 5538 ; Mature: 2593
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Theoretical pI Translated: 3.81 ; Mature: 3.07

Pfam Domain/Function Not Available

Signals Not Available

Transmembrane Regions Not Available

Secondary Structure Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic Importance Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available
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Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 146 - Локализация BASYS00031 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 147 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00031
бактериофага Pr 4 – УГСХА

BASYS00032

Таблица 107 - Данные о протеине BASY00032 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 20
9/
2/
22
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16
:1
3:
56
G
M
T

Entry ID BASYS00032.1

Accession No. BASYS00032

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 28789

28
46
6
(C
ou
nt
er
cl
oc
k
wi
se
)

Centisome Position 64.58

Gene Name BASYS00032

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gtccaacactgttggacagaatggtggtcttaattagagaccactatagaagagataaat
tttaatggcaattcagccgactaattaggagaattaaatt

Gene Sequence
atgtttactatcgaaactatttcaaaccgtgttgttaaagctggtaaattagaagttgtt
gaatcatttattgttgttgatgctgatggtaatttagtatctggcactaaagcttatgat
actcgtgaagaagcacaagctaaaattgacagcatgggtaacttctcattaggccttgag
tttgctaaagcacaattccctactatgtctgagaaagctttaattggtaaagcaaatgtt
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gttgctcagtatttagattgggttgcagcaggtaagccagttgtaagtgcagaagctcct
gttgcagaagaagcaccagaataa

GC Content
[Percent]

37.35

Preceding Gene BASYS00031

Following Gene BASYS00033

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00032

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_107_residues
MFTIETISNRVVKAGKLEVVESFIVVDADGNLVSGTKAYDTREEAQAKIDSMGNFSLGLE
FAKAQFPTMSEKALIGKANVVAQYLDWVAAGKPVVSAEAPVAEEAPE
>Mature_107_residues
MFTIETISNRVVKAGKLEVVESFIVVDADGNLVSGTKAYDTREEAQAKIDSMGNFSLGLE
FAKAQFPTMSEKALIGKANVVAQYLDWVAAGKPVVSAEAPVAEEAPE

No. of Amino Acids Translated: 107 ; Mature: 107

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
2.8 %Met (Translated)
2.8 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.8 %Met (Mature)
2.8 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 11408 ; Mature: 11408

Theoretical pI Translated: 4.28 ; Mature: 4.28

Pfam
Domain/Function

Not Available
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Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity Not Available
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[micromol/min/mg]

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 148 - Локализация BASYS00032 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 149 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00032
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 150 - Конформационная структура BASYS00032 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
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https://swissmodel.expasy.org/interactive

BASYS00033

Таблица 108 - Данные о протеине BASYS00033 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:14:12 GMT

Entry ID BASYS00033.1

Accession No. BASYS00033

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Av
ila-
ble

Other Databases Not Available

Gene Position 29116-28892 (Counterclockwise)

Centisome Position 65.31

Gene Name BASYS00033

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gcaatcattagacacaggtgcatcggttccacaagaggtgccagaagcacagaatcaacc
tgcgccagcagacatggacacagacgaggagttttaataa

Gene Sequence

atgaaagtagaatctattacaatccactatcagccacatcagacctctttagatggtaaa
gaacatttgtattttgtggaaggccaagagcgtgacctgcactacatcttccgtgaagga
caacatattgtaaactttgtgggtgctggctgtaatggcacacgtacaggaatttctatc
cctgccgaagatgttcgccaagtgacaactattcttaaagtgtaa

GC Content
[Percent]

41.33

Preceding Gene BASYS00032

Following Gene BASYS00034
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Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00033

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_74_residues
MKVESITIHYQPHQTSLDGKEHLYFVEGQERDLHYIFREGQHIVNFVGAGCNGTRTGISI
PAEDVRQVTTILKV
>Mature_74_residues
MKVESITIHYQPHQTSLDGKEHLYFVEGQERDLHYIFREGQHIVNFVGAGCNGTRTGISI
PAEDVRQVTTILKV

No. of Amino Acids Translated: 74 ; Mature: 74

Cys/Met Content

1.4 %Cys (Translated)
1.4 %Met (Translated)
2.7 %Cys+Met (Translated)
1.4 %Cys (Mature)
1.4 %Met (Mature)
2.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 8410 ; Mature: 8410

Theoretical pI Translated: 6.67 ; Mature: 6.67

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available
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Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available
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General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 151 - Локализация BASYS00033 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 152 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00033
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 153 - Конформационная структура BASYS00033 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00034
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Таблица 109 - Даные о протеине BASYS00034 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:14:28 GMT

Entry ID BASYS00034.1

Accession No. BASYS00034

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databas s

No
t
Av
ai-
la-
bl
e

Gene Position 29926-29120 (Counterclockwise)

Centisome Position 67.13

Gene Name BASYS00034

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
agcacctaatggcgttatctttgttaagcgtggtaagcaaactttgtttgcatctggttc
aactgatatcattgtagaagcacaataaggagaataagta

Gene Sequence

atggctcgtaattttgactttggtgcagaagttgctaaaacagaaggtggtgtatttaag
aaccctgatgtaggcgaccatgaagctatcatctctgctatcattcatgttggttctttc
caagacatcttcaagaaaggtagcacaactgaggttaagaaaccatgtaactttgttctt
gttcgtgcaacacttatgggtgatgatgataagaatgaagatggctctcgtatggagcag
tggatgtcggttgccctgaaatccggtgacaaggctacattaactaagttgttaaatgca
gttgaccctaaagaattacttggtggcttcgatgatttcattggtgaatgctttactgta
tcaatggttggcgatgagaaagcaggtaagaatgaagatggcaccttcaagtatgttaac
tggaaaggattctctggtatgcctgataaacttaagaaacttgttattgcacaagtggaa
gaagaaggcattgaatgtttaggccatatcacttttgataagttaaccaaagatgtgctt
gatgcaatccccgctcacttagtacgtcagtacttcttaaatgagacaactcgtggtaag
aacttatccgttgaaggcagtcacgtagcagacatcattgcagaagcacgtaaagctgac
cctgagtggaagaaagctaaggccaaagatgatgctaagcctgatgacaagcaatcatta
gacacaggtgcatcggttccacaagaggtgccagaagcacagaatcaacctgcgccagca
gacatggacacagacgaggagttttaa
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GC Content
[Percent]

42.38

Preceding Gene BASYS00033

Following Gene BASYS00035

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00034

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_268_residues
MARNFDFGAEVAKTEGGVFKNPDVGDHEAIISAIIHVGSFQDIFKKGSTTEVKKPCNFVL
VRATLMGDDDKNEDGSRMEQWMSVALKSGDKATLTKLLNAVDPKELLGGFDDFI-
GECFTV
SMVGDEKAGKNEDGTFKYVNWKGFSGMPDKLKKLVIAQVEEEGIECLG-
HITFDKLTKDVL
DAIPAHLVRQYFLNETTRGKNLSVEGSHVADIIAEARKADPEWKKAKAKD-
DAKPDDKQSL
DTGASVPQEVPEAQNQPAPADMDTDEEF
>Mature_267_residues
ARNFDFGAEVAKTEGGVFKNPDVGDHEAIISAIIHVGSFQDIFKKGSTTEVKKPCNFVLV
RATLMGDDDKNEDGSRMEQWMSVALKSGDKATLTKLLNAVDPKELLGGFDDFI-
GECFTVS
MVGDEKAGKNEDGTFKYVNWKGFSGMPDKLKKLVIAQVEEEGIECLG-
HITFDKLTKDVLD
AIPAHLVRQYFLNETTRGKNLSVEGSHVADIIAEARKADPEWKKAKAKD-
DAKPDDKQSLD
TGASVPQEVPEAQNQPAPADMDTDEEF

No. of Amino Acids Translated: 268 ; Mature: 267

Cys/Met Content

1.1 %Cys (Translated)
2.6 %Met (Translated)
3.7 %Cys+Met (Translated)
1.1 %Cys (Mature)
2.2 %Met (Mature)
3.4 %Cys+Met (Mature)
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Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 29386 ; Mature: 29255

Theoretical pI Translated: 4.55 ; Mature: 4.55

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 154 - Локализация BASYS00034 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 155 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00034
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 156 - Конформационная структура BASYS00034 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00035

Таблица 110 - Данные о протеине BASYS00035 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:14:55 GMT

Entry ID BASYS00035.1

Accession No. BASYS00035

SWISS PROT (AC and
ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 30094-29939 (Countercloc wise)

Centisome Position 67.51

Gene Name BASYS00035

Alternate Gene Names Not Available

Upstream 100 Bases
>100_bases
ttacacagatttagatgtgttatcttatcttgcagaagttgttccagctttaaaagctaa
agcacaattacctttaaactaatttaatataggattaaat

Gene Sequence
atgaaagtaacagtaattaatacagtaacaggtgaactccgagagtatgaaaatgcagaa
atgatggtagcacctaatggcgttatctttgttaagcgtggtaagcaaactttgtttgca
tctggttcaactgatatcattgtagaagcacaataa

GC Content [Percent] 35.90

Preceding Gene BASYS00034

Following Gene BASYS00036

Operon Status Not Available

Operon Components Not Available
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Protein Name Hypothetical Protein BASYS00035

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_51_residues
MKVTVINTVTGELREYENAEMMVAPNGVIFVKRGKQTLFASGSTDIIVEAQ
>Mature_51_residues
MKVTVINTVTGELREYENAEMMVAPNGVIFVKRGKQTLFASGSTDIIVEAQ

No. of Amino Acids Translated: 51 ; Mature: 51

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
5.9 %Met (Translated)
5.9 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
5.9 %Met (Mature)
5.9 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 5588 ; Mature: 5588

Theoretical pI Translated: 4.80 ; Mature: 4.80

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary Structure Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic Importance Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available
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Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination Priority

10.0
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TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 157 - Локализация BASYS00035 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 158 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00035
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 159 - Конформационная структура BASYS00035 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00036

Таблица 111 - Данные о протеине BASYS00036 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/2

16:
15:
10
GM
T

Entry ID BASYS00036.1

Accession No. BASYS
003
6

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 30349-30113 (Counterclockwise)

Centisome Position 68.08
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Gene Name BASYS00036

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aacctaaatgtgaaacattacaatttgtacctgatgtttgtaatgaacgcatcggtcgta
tgtacaataagtggcttcaattaaactctaaatctaagga

Gene Sequence

ttgataatgttttataatgaaaagtatatcttatctaaagataaactaattggtattgat
atgaagtgtgtaaaaggtacagatgctctatatattattgtagaagtaagatgtaatggt
tacatgattcgtagataccagacatttgagaaaggttacacagatttagatgtgttatct
tatcttgcagaagttgttccagctttaaaagctaaagcacaattacctttaaactaa

GC Content
[Percent]

28.27

Preceding Gene BASYS00035

Following Gene BASYS00037

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00036

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_78_residues
MIMFYNEKYILSKDKLIGIDMKCVKGTDALYIIVEVRCNGYMIRRYQTFEKGYTDLDVLS
YLAEVVPALKAKAQLPLN
>Mature_78_residues
MIMFYNEKYILSKDKLIGIDMKCVKGTDALYIIVEVRCNGYMIRRYQTFEKGYTDLDVLS
YLAEVVPALKAKAQLPLN

No. of Amino Acids Translated: 78 ; Mature: 78

Cys/Met Content

2.6 %Cys (Translated)
5.1 %Met (Translated)
7.7 %Cys+Met (Translated)
2.6 %Cys (Mature)
5.1 %Met (Mature)
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7.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 9031 ; Mature: 9031

Theoretical pI Translated: 8.65 ; Mature: 8.65

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 160 - Локализация BASYS00036 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 161 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00036
бактериофага Pr 4 – УГСХА

Рисунок 162 - Конформационная структура BASYS00036 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00037

Таблица 112 - Данные о протеине BASYS00037 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:15:25 GMT

Entry ID BASYS00037.1

Accession No. BASYS00037

SWISS PROT (AC
and ID)

Not

vai
la-
bl
e
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Other Databases Not Available

Gene Position 30903-30346 (Counterclockwise)

Centisome
Position

69.32

Gene Name BASYS00037

Al ernate Gene Names

No
t
Av
ai-
la-
bl
e

Upstream 100
Bases

>100_bases
gccagtatcttaagatgcgttgccctatggctggtgaatacaagattggtacatcgtggg
ctgagactcactaattagagaccactatagaagaaattaa

Gene Sequence

ttggagaataatatgtataaatcacttattaaaattaatcatatgttaaatagtattgtt
ggtgaagaagtaacactagtaggaggttgcgttcgtgataccttatatggtgtgacacct
aaagattatgatgcagttatttgcatgggtgattctagtgaatcttattgtcatggtatg
attgaagatattgcatatcgtttccgtgcattagattttaaagtagaattatatcaatct
tatggcttacatgaaggggaggtcatcaatccgacttcattccaagctatgttctattca
tgtcttaaggtaactatgaagaactgccaagtagatatcttattatccaaagcagatact
attgaagaacatgttaagcgtcatgactgtaatatgaatatggtatggtttgatttagaa
agtaagcaaatcaaatggtgtcatgatggtgatcaacctaaatgtgaaacattacaattt
gtacctgatgtttgtaatgaacgcatcggtcgtatgtacaataagtggcttcaattaaac
tctaaatctaaggattga

GC Content
[Percent]

32.80

Preceding Gene BASYS00036

Following Gene polA

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00037
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Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_185_residues
MENNMYKSLIKINHMLNSIVGEEVTLVGGCVRDTLYGVTPKDYDAVICMGDSSE-
SYCHGM
IEDIAYRFRALDFKVELYQSYGLHEGEVINPTSFQAMFYSCLKVTMKNCQVDILLSKADT
IEEHVKRHDCNMNMVWFDLESKQIKWCHDGDQPKCETLQFVPDVCNERIGR-
MYNKWLQLN
SKSKD
>Mature_185_residues
MENNMYKSLIKINHMLNSIVGEEVTLVGGCVRDTLYGVTPKDYDAVICMGDSSE-
SYCHGM
IEDIAYRFRALDFKVELYQSYGLHEGEVINPTSFQAMFYSCLKVTMKNCQVDILLSKADT
IEEHVKRHDCNMNMVWFDLESKQIKWCHDGDQPKCETLQFVPDVCNERIGR-
MYNKWLQLN
SKSKD

No. of Amino Acids Translated: 185 ; Mature: 185

Cys/Met Content

4.9 %Cys (Translated)
5.4 %Met (Translated)
10.3 %Cys+Met (Translated)
4.9 %Cys (Mature)
5.4 %Met (Mature)
10.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 21449 ; Mature: 21449

Theoretical pI Translated: 5.29 ; Mature: 5.29

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available
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Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/m
g]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available
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General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 163 - Локализация BASYS00037 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 164 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00037
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 165 - Конформационная структура BASYS00037 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

polA [H]

Таблица 113 - Данные о протеине BASYS00038 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:15:47 GMT

Entry ID BASYS00038.1

Accession No. BASYS00038

SWISS PROT (AC
and

D)

N
o
t
A
v
a

la
bl
e

Other Databases

- InterPro: IPR020046
- InterPro: IPR020045
- InterPro: IPR002421
- InterPro: IPR020047
- InterPro: IPR019760
- InterPro: IPR001098
- InterPro: IPR018320

http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR018320
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR001098
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR019760
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR020047
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR002421
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR020045
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR020046
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- InterPro: IPR002298
- InterPro: IPR008918
- InterPro: IPR003583
- InterPro: IPR012337
- InterPro: IPR015361 [H]

Gene Position 33482-30930 (Counterclockwise)

Centisome
Position

75.11

Gene Name polA [H]

Alternate Gene
Names

BASYS00038

Upstream 100
Bases

>100_bases
tctgatgaaacaattgacagtcaagaaagggcagagcgagatgctgagttaggtcttgcc
ttacctgaacctgaccgtgatgttgatttatgggaggtag

Gene Sequence

atgatggagaatattaattgggtagaggaagccaaagggcgcatactagtcatggatgcg
gaagctaaaggtttactagatgctatccgttacggtaaaggtaatgatgatgtacacatt
atctgctgtatggacttactaaccactgaggaattcctcttcttcaatccttatgatgaa
cgtgaccctaactcaagagagagacttgttgagtgggaaggacatcaagatggtactctt
gaagatggtgtacgtttccttaagaattgtgaagctatagtgtcacaaaacttcttaggt
tatgatggtctgttgtttgagaaagcttttcctgaaatatggaaaggttttaattacaca
gagaagcgtggtaaggatagactacgctctgacctatgtcctattcgtgttatggatact
ttggttatgtcacgtatgcttaaccctgatagacgattgccaccacaggcttatgccaaa
ggtatgggtaatgttgcacctcactccattgaagcacatggtattcgcataggtagatac
aaacctgagaatgaggattggtctaaacttactgaccacatggtgcatcgtgtacgtgaa
gacgtggcgattggtcgtgacttattcttatggctttataataatgagtggactgagcac
aagaaacgtggtgttaataaacgtacaggtattggtgtagagacagcattccatatggaa
tctatcgtggccttagagatgtcaagacaagctgagcgtgggttccgcttagatatggac
aaggcaatagctcgttgtaaagagttagatgagaagatagatgcaactgttgctggcttc
cgtcctcatatgccaatgcgtattaaatctaaaccatttaaacctgatgagaaacaggaa
caagtagagaaagcaaatgaatactcaatgcttaacaggattggagtctcccttgactat
gatgcattcatacatgttgaaagaaggggagatagaaagactgtctggtcaccaacaact
aaatctggtgactggtcggcaactgtcaagaaagatttcccacacatgcggggtaataga
aatgacacaccagagattaaatggataggtgcatatactcctgttacttttgaagagata
ccattaggtaaccgtgatactgttaaggaagtattatatcagcatggttggcgtggtgtt
gattacaatgatacagagcaagatcacctagatgagtatggtgttcttcctaaaccttgg
agcggtaagattaatgagaaatcaattgaagtatggaaagaaagagccgagcgtgatggt
aagtcagtgccagattggtgcttgggtatcgctagctggtacatactcgtctcccgtcgt
ggtcaaatcctcaaccgtggtgatgtggaaaccttcgatgagaaaggaacgtggccttcg
caagctggtacacgaaagtgtcgtggtcttgtgccgtgtgccttcaacaaagagttaggt

http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR015361
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR012337
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR003583
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR008918
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR002298
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atcaatgcgcaaacattctatgaaagatatggtaagtggccaacgtccgatgtcgatgat
ggagagtggcgtgttccagctattgctattagtattggtacttctacgttccgtatgcgt
catcggaatgttgttaatattcccgctcgtggcctctatcctcttcgtgatttattcata
gctggtaaaggtaaacttatcttaggttgtgatggtgcaggccttgagttacgtgtctta
tctcacttcatgaatgaccctgaataccaagacattgtactgcatggtgatatccataca
cataaccaattgaaagcaggcctacctaaacgtgatatggctaagacatttatctatgca
ttcctgtatggttcaggtatacctaaccttgcatcggtatgtggtatctctgaggaagag
atgaaggaagttgtggctcgctttgaaattgagttaccatcactggctagactcaaagag
aatgtagtgtcacaaggtaataagtatggttaccttcaagcacctgatggacactgggga
agaatccgtatgcagaatggcgaacttaaagagcatactatgttaaacgtcttgcttcaa
atgacaggctccttatgtatgaagtatgctttagtacgtgccttctttaatatgagaaaa
gaaggtgtaggccttgatgagtatggtgaccctgctggtgtagctaacgtccatgatgag
attcagatggaagttaatgaggatgaagtacttactttaaactacacattaccttttacc
ctagaaggttttgagaatgagaagaaggtagtgaaatctgtgttcgatgtagaggagaaa
cgtgttcatgtggattcggaaggtcgtatgtggtctgctgctagtctcgttagtgtggat
gctgatagtggggttctgcattgccagcgcaggtatcatcgtgctggtcaaatcattgcc
gatgctatgacatgggctggccagtatcttaagatgcgttgccctatggctggtgaatac
aagattggtacatcgtgggctgagactcactaa

GC Content
[Percent]

42.73

Preceding Gene BASYS00037

Following Gene BASYS00039

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name DNA polymerase I, thermostable [H]

Alternate Protein
Names

TFI polymerase 1 [H]

Sequence

>Translated_850_residues
MMENINWVEEAKGRILVMDAEAKGLLDAIRYGKGNDDVHIICCMDLLTTEEFLFFNPY-
DE
RDPNSRERLVEWEGHQDGTLEDGVRFLKNCEAIVSQNFLGYDGLLFEKAFPEIWKGFNYT
EKRGKDRLRSDLCPIRVMDTLVMSRMLNPDRRLPPQAYAKGMGNVAPHSIEAHGIRIG-
RY
KPENEDWSKLTDHMVHRVREDVAIGRDLFLWLYNNEWTEHKKRGVNKRTGIGVE-
TAFHME
SIVALEMSRQAERGFRLDMDKAIARCKELDEKIDATVAGFRPHMPMRIKSKPFKPDEKQE
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QVEKANEYSMLNRIGVSLDYDAFIHVERRGDRKTVWSPTTKSGDW-
SATVKKDFPHMRGNR
NDTPEIKWIGAYTPVTFEEIPLGNRDTVKEVLYQHGWRGVDYNDTEQDHL-
DEYGVLPKPW
SGKINEKSIEVWKERAERDGKSVPDWCLGIASWYILVSRRGQILNRGDVETFDEKGTWPS
QAGTRKCRGLVPCAFNKELGINAQTFYERYGKWPTSDVDDGEWRVPAIAI-
SIGTSTFRMR
HRNVVNIPARGLYPLRDLFIAGKGKLILGCDGAGLELRVLSHFMNDPEYQDIVLHGDIHT
HNQLKAGLPKRDMAKTFIYAFLYGSGIPNLASVCGISEEEMKEVVARFEIELPSLARLKE
NVVSQGNKYGYLQAPDGHWGRIRMQNGELKEHTMLNVLLQMTGSLCMKYAL-
VRAFFNMRK
EGVGLDEYGDPAGVANVHDEIQMEVNEDEVLTLNYTLPFTLEGFENEKKVVKSVFDVEEK
RVHVDSEGRMWSAASLVSVDADSGVLHCQRRYHRAGQIIADAMTWAGQYLKMRCP-
MAGEY
KIGTSWAETH
>Mature_850_residues
MMENINWVEEAKGRILVMDAEAKGLLDAIRYGKGNDDVHIICCMDLLTTEEFLFFNPY-
DE
RDPNSRERLVEWEGHQDGTLEDGVRFLKNCEAIVSQNFLGYDGLLFEKAFPEIWKGFNYT
EKRGKDRLRSDLCPIRVMDTLVMSRMLNPDRRLPPQAYAKGMGNVAPHSIEAHGIRIG-
RY
KPENEDWSKLTDHMVHRVREDVAIGRDLFLWLYNNEWTEHKKRGVNKRTGIGVE-
TAFHME
SIVALEMSRQAERGFRLDMDKAIARCKELDEKIDATVAGFRPHMPMRIKSKPFKPDEKQE
QVEKANEYSMLNRIGVSLDYDAFIHVERRGDRKTVWSPTTKSGDW-
SATVKKDFPHMRGNR
NDTPEIKWIGAYTPVTFEEIPLGNRDTVKEVLYQHGWRGVDYNDTEQDHL-
DEYGVLPKPW
SGKINEKSIEVWKERAERDGKSVPDWCLGIASWYILVSRRGQILNRGDVETFDEKGTWPS
QAGTRKCRGLVPCAFNKELGINAQTFYERYGKWPTSDVDDGEWRVPAIAI-
SIGTSTFRMR
HRNVVNIPARGLYPLRDLFIAGKGKLILGCDGAGLELRVLSHFMNDPEYQDIVLHGDIHT
HNQLKAGLPKRDMAKTFIYAFLYGSGIPNLASVCGISEEEMKEVVARFEIELPSLARLKE
NVVSQGNKYGYLQAPDGHWGRIRMQNGELKEHTMLNVLLQMTGSLCMKYAL-
VRAFFNMRK
EGVGLDEYGDPAGVANVHDEIQMEVNEDEVLTLNYTLPFTLEGFENEKKVVKSVFDVEEK
RVHVDSEGRMWSAASLVSVDADSGVLHCQRRYHRAGQIIADAMTWAGQYLKMRCP-
MAGEY
KIGTSWAETH

No. of Amino
Acids

Translated: 850 ; Mature: 850

Cys/Met Content
1.5 %Cys (Translated)
3.5 %Met (Translated)
5.1 %Cys+Met (Translated)
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1.5 %Cys (Mature)
3.5 %Met (Mature)
5.1 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 97368 ; Mature: 97368

Theoretical pI Translated: 6.49 ; Mature: 6.49

Pfam
Domain/Function

PF01367 5_3_exonuc ; PF02739 5_3_exonuc_N ; PF00476 DNA_pol_A
; PF09281 Taq-exonuc [H]

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif PS00055 RIBOSOMAL_S12 ; PS00447 DNA_POLYMERASE_A

Specific Function Has 5'-to-3' exonuclease activity and no 3'-to-5' exonuclease activity [H]

Metabolic
Importance

Essential [C]

COG Function Replication, recombination and repair (code L)

COG ID COG0749 DNA polymerase I - 3'-5' exonuclease and polymerase domains

Gene Ontology

>>>
Function: binding
Function: nucleic acid binding
Function: binding
Function: nucleic acid binding
Function: DNA binding
||
>>>
Process: physiological processes
Process: cell growth and/or maintenance
Process: cell proliferation
Process: cell cycle
Process: DNA replication and chromosome cycle
Process: DNA replication

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG/new/release/cow.cgi?cog=COG0749
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00447
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00055
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF09281
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF00476
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF02739
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF01367
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||
>>>
Process: mitotic cell cycle
Process: S phase of mitotic cell cycle
Process: DNA replication
||
>>>
Process: metabolism
Process: nucleobase, nucleoside, nucleotide and nucleic acid metabolism
Process: DNA metabolism
Process: DNA replication
||
>>>
Process: cellular process
Process: cell growth and/or maintenance
Process: cell proliferation
Process: cell cycle
Process: DNA replication and chromosome cycle
Process: DNA replication
||
>>>
Process: mitotic cell cycle
Process: S phase of mitotic cell cycle
Process: DNA replication
||
>>>
Component: cell
Component: intracellular [C]

Cell Location Cytoplasm [C]

Similarity Contains 1 5'-3' exonuclease domain [H]

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available
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Metal Ions Not Available

EC Number EC =2.7.7.7 [H]

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/m
g]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References 9509419

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=9509419 &dopt=Abstract
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Рисунок 166 - Локализация BASYS00038 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 167 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00038
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 168 - Конформационная структура BASYS00038 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00039

Таблица 114 - Данные о протеине BASYS00039 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:15:58 GMT

Entry ID BASYS00039.1

Accession No. BASYS00039

SWISS PROT (A and ID)
Not
A

aila-
ble
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Other Databases Not Available

Gene Position 33630-33466 (Counterclockwise)

Centisome Position 75.44

Gene Name BASYS00039

Alt rnate Gene Names
Not
Availa-
ble

Upstream 100
Bases

>100_bases
tgagcaaattataaaagaaagtgagcgtaagaagtagttagtaagtcgaaggttgtacaa
cagtgttggacagctttctatcatactaattaataaatga

Gene Sequence
gtggagttagttatgattaaagtagcattaggtttacatcatttagtatctgatgaaaca
attgacagtcaagaaagggcagagcgagatgctgagttaggtcttgccttacctgaacct
gaccgtgatgttgatttatgggaggtagatgatggagaatattaa

GC Content
[Percent]

38.79

Preceding Gene polA

Following Gene BASYS00040

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00039

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_54_residues
MELVMIKVALGLHHLVSDETIDSQERAERDAELGLALPEPDRDVDLWEVDDGEY
>Mature_54_residues
MELVMIKVALGLHHLVSDETIDSQERAERDAELGLALPEPDRDVDLWEVDDGEY

No. of Amino Acids Translated: 54 ; Mature: 54
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Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
3.7 %Met (Translated)
3.7 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
3.7 %Met (Mature)
3.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 6135 ; Mature: 6135

Theoretical pI Translated: 3.82 ; Mature: 3.82

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available
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PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 169 - Локализация BASYS00039 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 170 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00039
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 171 - Конформационная структура BASYS00039 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00040

Таблица 115 - Данные о протеине BASYS00040 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date

01
9/
2/
22
16
:1
6:
13
G
M
T

Entry ID BASYS00040.1

Accession No. BASYS00040
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SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 33870-33694 (Counterclockwise)

Centisome Position
5.
98

Gene Name BASYS00040

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ttatcttctgtctggcatcaagagtatgcaggtaaagatacagaagaagattataaaatg
tggcaagaaacttttggctacaaatatgttggtgaattct

Gene Sequence
ttgtggagcatgaagatgaagaataaaattagtttgtccatcttagatggcaaagaggat
atgcaagctcatgttactaatcaggcattcttgtttgcacaaatgacactagccgaggct
aagaagaacagccttactcgtgagcaaattataaaagaaagtgagcgtaagaagtag

GC Content
[Percent]

38.42

Preceding Gene BASYS00039

Following Gene BASYS00041

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00040

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_58_residues
MWSMKMKNKISLSILDGKEDMQAHVTNQAFLFAQMTLAEAKKNSLTREQIIKESERKK
>Mature_18_residues
KKNSLTREQIIKESERKK



446

No. of Amino Acids Translated: 58 ; Mature: 18

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
8.6 %Met (Translated)
8.6 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
0.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 6757 ; Mature: 2216

Theoretical pI Translated: 10.50 ; Mature: 10.96

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available
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Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 172 - Локализация BASYS00040 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 173 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00040
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 174 - Конформационная структура BASYS00040 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00041

Таблица 116 - Данные о протеине BASYS00041 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date
2019/2/22 16:

6:
27
G
M
T

Entr ID

B
AS
YS
00
04
1.
1

Accession No. BASYS00041

SWISS PROT (AC and ID)

N
o
t
A
v

il
a
bl
e

Other Databases Not Available

Gene Position 34087-33845 (Counterclockwise)

Centisome Position 76.46

Gene Name BASYS00041

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ttattgttactttaggttttaaaggcattcgttttaataacaataactcaattgtgttta
accctatcgtcacagaagaaacatatgtggagcgtatata

Gene Sequence gtgaataaagtattaattcataaagataaagttggtgacttaatgtacgcagttgtcact
ccattcggtgttaaaccctttggttatgataagcgtcatgcaataagttgcgctaagtta
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tcttctgtctggcatcaagagtatgcaggtaaagatacagaagaagattataaaatgtgg
caagaaacttttggctacaaatatgttggtgaattctttgtggagcatgaagatgaagaa
taa

GC Content
[Percent]

34.98

Preceding Gene BASYS00040

Following Gene BASYS00042

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00041

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_80_residues
MNKVLIHKDKVGDLMYAVVTPFGVKPFGYDKRHAISCAKLSSVWHQEYAGKDTEE-
DYKMW
QETFGYKYVGEFFVEHEDEE
>Mature_80_residues
MNKVLIHKDKVGDLMYAVVTPFGVKPFGYDKRHAISCAKLSSVWHQEYAGKDTEE-
DYKMW
QETFGYKYVGEFFVEHEDEE

No. of Amino Acids Translated: 80 ; Mature: 80

Cys/Met Content

1.2 %Cys (Translated)
3.8 %Met (Translated)
5.0 %Cys+Met (Translated)
1.2 %Cys (Mature)
3.8 %Met (Mature)
5.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 9428 ; Mature: 9428

Theoretical pI Translated: 5.12 ; Mature: 5.12
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Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available
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Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 175 - Локализация BASYS00041 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 176 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00041
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 177 - Конформационная структура BASYS00041 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00042

Таблица 117 - Данные о протеине BASYS00042 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:16:43 GMT

Entry ID BASYS00042.1

Accession No. BASYS00042

SWISS PROT (AC nd ID)

N
o
t
A
v

il
a
bl
e

Other Databases Not Available

Gene Position 34698-34087 (Counterclockwise)

Centisome Position 77.83
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Gene Name BASYS00042

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
attatctagcacagttaattgttggttagtgtctttatcaggttgtccaacactgttgga
caatcttattaaatacattagtcaataaataggagttatt

Gene Sequence

atgtatcaattaaatttaaatgtaggtagcaaagtacgtaacattcgtgaacactcttcc
ttcaaaggcatgattggttttgttgaatgtgaagttaatgaaggcaaaggtgataagtgg
cttgtccagtatcaagatggtcgtcgtggtacttactttaaacacctagcacatcattca
ttacagttagtagatgaacacaagtcagttaagcaaaccatcaaagagcaacataaggaa
gagcgtatcatgattaaacgtgaacgtcgcaatgtaatctctggttggacacagagtgaa
atgatcaagcaacatggttatgcaaaaggtgttacacagtttaacctacgtgcattgggt
aaaacaacaggacaagcattgtctgttattagtaaggctgtactacaacctaatacacct
atatcatttcataatattgaccatgcaatagttgaacataatgtgccacctaaaattgcc
aatgttgttatgaagagtaagattgaagaccttattgttactttaggttttaaaggcatt
cgttttaataacaataactcaattgtgtttaaccctatcgtcacagaagaaacatatgtg
gagcgtatatag

GC Content
[Percent]

35.78

Preceding Gene BASYS00041

Following Gene BASYS00043

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00042

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_203_residues
MYQLNLNVGSKVRNIREHSSFKGMIGFVECEVNEGKGDKWLVQYQDGRRGTYFKH-
LAHHS
LQLVDEHKSVKQTIKEQHKEERIMIKRERRNVISGWTQSEMIKQHGYAKGVTQFNL-
RALG
KTTGQALSVISKAVLQPNTPISFHNIDHAIVEHNVPPKIANVVMKSKIEDLIVTLGFKGI
RFNNNNSIVFNPIVTEETYVERI
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>Mature_203_residues
MYQLNLNVGSKVRNIREHSSFKGMIGFVECEVNEGKGDKWLVQYQDGRRGTYFKH-
LAHHS
LQLVDEHKSVKQTIKEQHKEERIMIKRERRNVISGWTQSEMIKQHGYAKGVTQFNL-
RALG
KTTGQALSVISKAVLQPNTPISFHNIDHAIVEHNVPPKIANVVMKSKIEDLIVTLGFKGI
RFNNNNSIVFNPIVTEETYVERI

No. of Amino Acids Translated: 203 ; Mature: 203

Cys/Met Content

0.5 %Cys (Translated)
2.5 %Met (Translated)
3.0 %Cys+Met (Translated)
0.5 %Cys (Mature)
2.5 %Met (Mature)
3.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 23289 ; Mature: 23289

Theoretical pI Translated: 10.26 ; Mature: 10.26

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available
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Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination

10.0



458

Priority

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 178 - Локализация BASYS00042 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 179 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00042
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 180 - Конформационная структура BASYS00042 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00043

Таблица 118 - Данные о протеине BASYS00043 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:17:7 GMT

Entry ID BASYS00043.1

Accession No. BASYS00043

SWISS PROT (AC nd ID)
Not
Av

ila-
ble

Other Databases Not Available

Gene Position 34946-34770 (Counterclockwise)

Centisome Position 78.39

Gene Name BASYS00043

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gggttaaatcatttgatactggtgttcctaaagagcaggaagttcctgaattagagacca
ctatagaagaaaataaacaagatgaaattgaggagtttta

Gene Sequence
atgttaacacttattgtagctattttattattcttagcgtcaactgttgttattgataga
atgtttggctttaacaaagcagacattagtgaggtatttaattattatatctttgctggt
gtattaactcttgccattaaaggtagttattatctagcacagttaattgttggttag

GC Content
[Percent]

29.38

Preceding Gene BASYS00042

Following Gene BASYS00044

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available
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Protein Name Hypothetical Protein BASYS00043

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_58_residues
MLTLIVAILLFLASTVVIDRMFGFNKADISEVFNYYIFAGVLTLAIKGSYYLAQLIVG
>Mature_35_residues
FNKADISEVFNYYIFAGVLTLAIKGSYYLAQLIVG

No. of Amino Acids Translated: 58 ; Mature: 35

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
3.4 %Met (Translated)
3.4 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
0.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 6422 ; Mature: 3903

Theoretical pI Translated: 6.51 ; Mature: 6.34

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

HASH(0xe26da98)- ; HASH(0xe24d21c)-

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available
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COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Membrane

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available
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Structure
Determination
Priority

7.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 181 - Локализация BASYS00043 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 182 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00043
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 183 - Конформационная структура BASYS00044 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00044

Таблица 119 - Данные о протеине BASYS00044 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:17:19 GMT

Entry ID BASYS00044.1

Accession No. BASYS00044

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 36934-34946 (Counterclockwise)

entisome Position
82
.8
5

ene Name
BA
SY
S0
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00
44

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
attctggtgtcttccttataaagttcgcaagtgaaagccaagctagagaatggattgtta
aacaacaaccaattactctagttagtaaggagatattgta

Gene Sequence

atggctatcattaacaacctaccttgcccgatgtgtcaaaagaacgggcatgataaatca
ggtaatcaccttatggtgtttgatgatggtgcaggttactgtaaccgtggtcacttccat
gacaatggcagaccttattatcataagccagaaggtggcatcgagataacagagttacct
atcagtggtaatatcaaatatacgccagctcagtttaaagagttggagaaagaagggaag
attgcagaccctaaactacgtgctattgcccttggcggtatgcgtatggctgaccgttgg
gaggtgatgaatgaacaagaaagggcagagcagaaggcagagtgggagcttgacgtggag
tggttcaatacccttaaacgcaagaacctcatctctcgtcacatacgtggcgacatctgc
gcattgtatgatgtccgtgtcgggcacgatgaagaagggaaggtaaataggcactactat
cctcgttatgaacaaggtaaattagtaggtgctaagtgtcgtactttgcctaaagacttc
cgcttcgggcatcttggtaaactctttggtgaccaagacctattcggtatgcatacaatg
acagccttccttgacaagggcagacgcaaggacactttacttattgtaggtggtgaactt
gatgcccttgcatctcagcagatgttacttgattctgccaaaggtacacaatgggaaggc
aagccttatcatgtatggtctatcaataaaggtgaagcttgcttacaagagattgtagct
aaccgtgaacatatctctcagttcaagaagattatatggggctttgataatgacgaagta
ggtatgaagcttaaccaacaagcatctcgtttgtttgctggcaagtcttacatcattgaa
tacccatctggttgtaaagatgctaacaaagctttgatggctggtaagcataaagagttt
gttgatgcttggtttaacgctaagtcttccgatgaagtatttgcaagccagataaaatct
attgcatctcaaagagataagttaaaggaggcaagaccagaacaaggtttatcatggcct
tggcctaagcttaacaagattacactaggtattcgtaagaatcagttgatagtaataggt
gctggttctggtgtaggtaagacagaatttctacgtgaggttgttaagcacttgattgaa
gagcacggcgagtctgtaggtatcatctcaacagaagacccttacaataaagtggctcgt
gcattcatcggtaagtggattgataagcgtattgaattaccaccttgcaataacccaaga
gaggacggttaccgagaggtgtttgattacacagaagaagaagctaatgcagctatcgac
tatgtagcagatacaggtaagctctttgttgcagaccttgaaggtgactactctatggaa
aagatagagcagacatgtttagagtttgaggctatgggtattagcaatatcatcatagat
aacttaacaggaattaaattagatgaacgacaatttggcggaaaggttggagcacttgac
gaatgtgttaaacgcattggaacaatcaaagacagacacaaagttaccatcttccttgtt
tcccaccttacgagggttagtggtcaacgcacaccgcatgaagcgggtggagatgtctat
ttgtctgacttccgtgggagtggagctattggattttgggcttcctatgccattgggatt
aaacgtaatacaatggcagaatcacttgatgagagaacgacaacgtttatatcatgtgtt
aaagaccgagaccaagggatttacacaggaacagagattatgcttaaaggagatcttgct
acaggtcgtctagttgaaccacaagcaagggttaaatcatttgatactggtgttcctaaa
gagcaggaagttcctgaattagagaccactatagaagaaaataaacaagatgaaattgag
gagttttaa
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GC Content
[Percent]

42.33

Preceding Gene BASYS00043

Following Gene BASYS00045

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name DNA Primase

Alternate Protein
Names

DNA Primase/Helicase ; Prim Domain Protein

Sequence

>Translated_662_residues
MAIINNLPCPMCQKNGHDKSGNHLMVFDDGAGYCNRGHFHDNGRPYYHKPEGGIEI-
TELP
ISGNIKYTPAQFKELEKEGKIADPKLRAIALGGMRMADRWEVMNEQERAEQKAEWELD-
VE
WFNTLKRKNLISRHIRGDICALYDVRVGHDEEGKVNRHYYPRYEQGKLVGAKCRTLPKDF
RFGHLGKLFGDQDLFGMHTMTAFLDKGRRKDTLLIVGGELDALASQQMLLDSAKGTQ-
WEG
KPYHVWSINKGEACLQEIVANREHISQFKKIIWGFDNDEVGMKLNQQASRLFAGKSYIIE
YPSGCKDANKALMAGKHKEFVDAWFNAKSSDEVFASQIKSIASQRDKLKEAR-
PEQGLSWP
WPKLNKITLGIRKNQLIVIGAGSGVGKTEFLREVVKHLIEEHGESVGIISTEDPYNKVAR
AFIGKWIDKRIELPPCNNPREDGYREVFDYTEEEANAAIDYVADTGKLFVADLEGDYSME
KIEQTCLEFEAMGISNIIIDNLTGIKLDERQFGGKVGALDECVKRIGTIKDRHKVTIFLV
SHLTRVSGQRTPHEAGGDVYLSDFRGSGAIGFWASYAIGIKRNTMAESLDERTTTFISCV
KDRDQGIYTGTEIMLKGDLATGRLVEPQARVKSFDTGVPKEQEVPELETTIEENKQDEIE
EF
>Mature_661_residues
AIINNLPCPMCQKNGHDKSGNHLMVFDDGAGYCNRGHFHDNGRPYYHKPEGGIEITEL-
PI
SGNIKYTPAQFKELEKEGKIADPKLRAIALGGMRMADRWEVMNEQERAEQKAEWELD-
VEW
FNTLKRKNLISRHIRGDICALYDVRVGHDEEGKVNRHYYPRYEQGKLVGAKCRTLPKDFR
FGHLGKLFGDQDLFGMHTMTAFLDKGRRKDTLLIVGGELDALASQQMLLDSAKGTQ-
WEGK
PYHVWSINKGEACLQEIVANREHISQFKKIIWGFDNDEVGMKLNQQASRLFAGKSYIIEY
PSGCKDANKALMAGKHKEFVDAWFNAKSSDEVFASQIKSIASQRDKLKEAR-
PEQGLSWPW
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PKLNKITLGIRKNQLIVIGAGSGVGKTEFLREVVKHLIEEHGESVGIISTEDPYNKVARA
FIGKWIDKRIELPPCNNPREDGYREVFDYTEEEANAAIDYVADTGKLFVADLEGDYSMEK
IEQTCLEFEAMGISNIIIDNLTGIKLDERQFGGKVGALDECVKRIGTIKDRHKVTIFLVS
HLTRVSGQRTPHEAGGDVYLSDFRGSGAIGFWASYAIGIKRNTMAESLDERTTTFISCVK
DRDQGIYTGTEIMLKGDLATGRLVEPQARVKSFDTGVPKEQEVPELETTIEENKQDEIEE
F

No. of Amino Acids Translated: 662 ; Mature: 661

Cys/Met Content

1.7 %Cys (Translated)
2.3 %Met (Translated)
3.9 %Cys+Met (Translated)
1.7 %Cys (Mature)
2.1 %Met (Mature)
3.8 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 74771 ; Mature: 74640

Theoretical pI Translated: 6.26 ; Mature: 6.26

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Replication, recombination and repair (code L)

COG ID COG0305 Replicative DNA helicase

Gene Ontology Not Available

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG/new/release/cow.cgi?cog=COG0305
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Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0
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TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 184 - Локализация BASYS00044 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 185 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00044
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 186 - Конформационная структура BASYS00044 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00045

Таблица 120 - Данные о протеине BASYS00045 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:18:12 GMT

Entry ID BASYS00045.1

Accession No. BASYS00045

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Avai
a
b

e

Gene Position 37140-36934 (Countercl
ck
wi-
se)

Centisome Position 83.31

Gene Name BASYS00045

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aaagccagaaatagttgctattaccctctgcctcttaattgtgcttgctggtgtagtttg
cttgtattcaatcatttatcaattattcacggagtgatta

Gene Sequence

atgaaaagataccgtgttataagaaacacatacagtgacggctctgtagtttattctgtt
caaagtaaatcattcttgttttggagagatgaaatacatgacactgattctggtgtcttc
cttataaagttcgcaagtgaaagccaagctagagaatggattgttaaacaacaaccaatt
actctagttagtaaggagatattgtaa

GC Content
[Percent]

34.30

Preceding Gene BASYS00044

Following Gene BASYS00046
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Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00045

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_68_residues
MKRYRVIRNTYSDGSVVYSVQSKSFLFWRDEIHDTDSGVFLIKFASESQAREWIVKQQPI
TLVSKEIL
>Mature_68_residues
MKRYRVIRNTYSDGSVVYSVQSKSFLFWRDEIHDTDSGVFLIKFASESQAREWIVKQQPI
TLVSKEIL

No. of Amino Acids Translated: 68 ; Mature: 68

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
1.5 %Met (Translated)
1.5 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
1.5 %Met (Mature)
1.5 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 8028 ; Mature: 8028

Theoretical pI Translated: 9.63 ; Mature: 9.63

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available



473

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available
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General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 187 - Локализация BASYS00045 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 188 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00045
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 189 - Конформационная структура BASYS00045 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00046

Таблица 121 - Данные о протеине BASYS00046 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:18:27 GMT

Entry ID BASYS00046.1

Accession No. BASYS00046

SWISS PROT (AC and ID) Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 37492-37364 (Counterclo kwise)

Centisome Position 84.10

Gene Name BASYS0 046

Al ernate Gene Names
Not
Available

Upstream 100 Bases
>100_bases
gagaactacaaagaacttacagcagatgatgcaagaataaagaataacatccgttgctca
attcgtaataaattaaaacgtaaatcaaaggtaaattaat
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Gene Sequence
atgagaaattatgaaaagataactcgtaaatctagcaaccgttatgacatggaagaaggg
cagatgaaaggccgtaagcttaataagactaagcgtggtatttccatgaaacgtatgtgg
gaggtgtaa

GC Content [Percent] 38.76

Preceding Gene BASYS00045

Following Gene BASYS00047

Operon Status Not Available

Operon Components Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00046

Alternate Protein Names Not Available

Sequence

>Translated_42_residues
MRNYEKITRKSSNRYDMEEGQMKGRKLNKTKRGISMKRMWEV
>Mature_42_residues
MRNYEKITRKSSNRYDMEEGQMKGRKLNKTKRGISMKRMWEV

No. of Amino Acids Translated: 42 ; Mature: 42

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
11.9 %Met (Translated)
11.9 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
11.9 %Met (Mature)
11.9 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 5196 ; Mature: 5196

Theoretical pI Translated: 11.17 ; Mature: 11.17

Pfam Domain/Function Not Available

Signals Not Available

Transmembrane Regions Not Available

Secondary Structure Not Available
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PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic Importance Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available
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Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 190 - Локализация BASYS00046 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА



479

Рисунок 191 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00046
бактериофага Pr 4 - УГСХА

BASYS00047

Таблица 122 - Данные о протеине BASYS00047 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/

/2
2
16
:1
8:
40
G
M
T

Entry ID BASYS00047.1

Accession No. BASYS00047

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available
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Other Databases Not Available

Gene Position 37907-37494 (Counterclockwise)

Centisome Position 85.03

Gene Name BASYS00047

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aggtaactaccttattatctcttctttctataataaggtgtaatacctaggtaattagag
accagtatagatataacattatttcattaaggaatttatt

Gene Sequence

atgagaggagatttagctagaagggcagaattggcaggttataccatacataaagatggc
tctataacaggtaagcgaggtaatatactaaaaccttggcttcaaacatcaggttactac
gtggttaacatagtctttattaaaggacaaagaacaactacattagtgcatcgactaatt
gcaagtaagtattgtgagtgcaatgatattgatgccaatgaagttaaccacaaagacggt
gacaaacttaataatgattcatctaacttagaatggattacacatagacagaacgtaaat
catcgttttggttttgagaactacaaagaacttacagcagatgatgcaagaataaagaat
aacatccgttgctcaattcgtaataaattaaaacgtaaatcaaaggtaaattaa

GC Content
[Percent]

33.82

Preceding Gene BASYS00046

Following Gene BASYS00048

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00047

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence
>Translated_137_residues
MRGDLARRAELAGYTIHKDGSITGKRGNILKPWLQTSGYYVVNIVFIKGQRTTTLVHRLI
ASKYCECNDIDANEVNHKDGDKLNNDSSNLEWITHRQNVNHRFGFENYKELTADDA-
RIKN
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NIRCSIRNKLKRKSKVN
>Mature_137_residues
MRGDLARRAELAGYTIHKDGSITGKRGNILKPWLQTSGYYVVNIVFIKGQRTTTLVHRLI
ASKYCECNDIDANEVNHKDGDKLNNDSSNLEWITHRQNVNHRFGFENYKELTADDA-
RIKN
NIRCSIRNKLKRKSKVN

No. of Amino Acids Translated: 137 ; Mature: 137

Cys/Met Content

2.2 %Cys (Translated)
0.7 %Met (Translated)
2.9 %Cys+Met (Translated)
2.2 %Cys (Mature)
0.7 %Met (Mature)
2.9 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 15818 ; Mature: 15818

Theoretical pI Translated: 10.28 ; Mature: 10.28

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available
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Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0
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TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 192 - Локализация BASYS00047 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 193 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00048
бактериофага Pr 4 – УГСХА

Рисунок 194 - Конформационная структура BASYS00047 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00048

Таблица 123 - Данные о протеине BASYS00048 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:19:0 GMT
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Entry ID BASYS00048.1

Accession No. BASYS00048

SWISS PROT (AC
and ID)

ot
Av
ai-
la-
bl
e

Other Databases Not Available

Gene Position 40837-38210 (Counterclockwise)

Centisome osition
91
.6
0

ene Name

BA
SY
S0
00
48

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gaagcagtagaagatttattaaaataagttgacatatagagcgggctgagtttatactta
gcccgttttagtatgtttactttgtaaataaggtgatgtt

Gene Sequence

atggatttacaagaaatacaattacagttagagaatgaaatgtttaacggtggcattcgt
agattcgaagcagaccaacaaagacatttacaatcaggtaatgcttctgatactgcatgg
aatcgtaagcttatctctgagtttatcgcacctatggcgcaaggtattcaagcatataaa
gaagagtacaaaggcaagataggtcgtgctcctcgtgctttagctttcctaaattgtgta
gaaaacgaagtgtctgcatatattactatgaaggtagtaatggatatgatacaaacagac
gtcactttacagtcaatagctatgagtatagctgaccgtattgaagaccaagtaagattt
tctaacttagaaggcaaagctaagaaatactttgagaaagtaaaagcaagtcttaaagct
tcacgctctaaacaatatgcacatggtcataaagttatggtagtagctgaaaagaatctt
gctgagaagagcgaagatatagaccgttggattccttggggcaaagaggaattactaaat
attggtcttactttacttgagatactagaaaactctgtgttctttaatggtgaacctgtg
tttttccgtactattcgcactatgggatataagaaaacattatatttcttacagacatct
gagaatattggtgagtgggtacgcgcatttaaagaccatgtagcgcaactaagccccgct
tatgctccttgtgttgttcctcctcgtccttggaaatctccttttaatggtgggttccat
actgagaaagtagctagtcgtattcgtcttgttaaaggtgaccgtgagcatgtacgtaag
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ttaacacaaaagcaaatgccgaaagtgtacaaagctattaatgctttacaaaatacacaa
tggcaagttaacaaagagattctaaacgtagctgatgaggttgtaagattagaccttggc
tatggtgtgccacactttaaacctctaattgataaagataacaagccagctaatcctgtg
cctgttgaattccagcatctaagaggtagagagttaaaggaagtcttaagtgatgaaaaa
tggcaatcttttatgcactggaaaggtgagtgtgccaagctatacacagcagaaactaag
agaggctctaaatctgcttctgtagttagaatgttagggcaagcgcgtaaatatagcatg
tttgatgcaatctactttgtatatgctatggattcacgttctcgcgtttacgctcagagt
agcacgctaagcccacaaagtgacgacttaggcaaagcattattaagattcacagaaggg
cgtagcattaattctgtggaagatttgaagtggttctgcattaatggtgctaacctttgg
ggttgggataagaaaacctttgatgtacgtttaaataatgtactacaagaagattttcaa
gagatgtgcagagatatagcaagtgacccattaacatttactcaatgggttggtgctgac
gctccttatcaattccttgcatgggcttttgagtatgcaaattatttagatttagttgat
gaaggaagagcgcacgagtttaaaactcacttaccagtacatcaggacggctcttgctca
ggtattcaacattatagcgctatgttaaaagatgaagtaggtgctcgcgctgttaacctt
aaaccttccgatgcaccacaagacatctacggggaagtggcaaaggttgttatccgtaag
aataatgagaacatggaagcatcagaagaagactttatgacctctggctctatgcatcta
caaggcgctgtattgcgtgctatggcttcttcatgggatagtgtaggaataacaagggga
ttaactaaaaagcccgtcatgactcttccctacggctctacgcgcataacttgtcgtgag
tctgtagaagattacttgattaccttagaagaagaggaagttaaaagagctattgcagaa
aaccgcaaggctaacaaggttcacccgttcgttggtgacaaagaagaagggcagatttta
gaacgtgacgctttaaactatatgacagctttaatatggccttctatctcagaagttgtt
aaggctcctattgtagcaatgcgtatgataaagcaacttgcaagatatgcatctaaacgc
aatgaaggcttagagtataccttaccaactggctttatcttgaaacaaaagattatggct
actgagatgctacgtgttcgcaccatgttaatgggtgatatccgtatgtccttacaagta
gatactgacgtagtagatgagacagcaatgagtggagcaagtgcaccaaactttgtacac
ggtcacgatgcaagccacttaatcttgacagtatgtgacttagtagataaaggtatcaaa
tcaatagcagttattcatgattcatttggtacacatgcagataatacagtagctctacgt
gactctttacgccataaaatggtagagatgtacgagaataccaatgcattacagaagtta
ttagaagagcatgaggagagatggttagttgatacaggtatcaaagttccagagcaaggc
acttttgatataagagaaatcttaaattcagattatgtattcgcttaa

GC Content
[Percent]

39.31

Preceding Gene BASYS00047

Following Gene BASYS00049

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name DNA-Directed RNA Polymerase
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Alternate Protein
Names

DNA-Dependent RNA Polymerase ; RNA-Polymerase ; DNA-Dependent RNA
Polymerase Domain Protein

Sequence

>Translated_875_residues
MDLQEIQLQLENEMFNGGIRRFEADQQRHLQSGNASDTAWNRKLISEFIAPMAQGI-
QAYK
EEYKGKIGRAPRALAFLNCVENEVSAYITMKVVMDMIQTDVTLQSIAMSIADRIEDQVRF
SNLEGKAKKYFEKVKASLKASRSKQYAHGHKVMVVAEKNLAEKSEDIDRWIPWG-
KEELLN
IGLTLLEILENSVFFNGEPVFFRTIRTMGYKKTLYFLQTSENIGEWVRAFKDHVAQLSPA
YAPCVVPPRPWKSPFNGGFHTEKVASRIRLVKGDREHVRKLTQKQMPKVYKAI-
NALQNTQ
WQVNKEILNVADEVVRLDLGYGVPHFKPLIDKDNKPANPVPVEFQHLRGRELKEVLS-
DEK
WQSFMHWKGECAKLYTAETKRGSKSASVVRMLGQARKYSMFDAIYFVYAMDSRSR-
VYAQS
STLSPQSDDLGKALLRFTEGRSINSVEDLKWFCINGANLWGWDKKTFDVRLNNVL-
QEDFQ
EMCRDIASDPLTFTQWVGADAPYQFLAWAFEYANYLDLVDEGRA-
HEFKTHLPVHQDGSCS
GIQHYSAMLKDEVGARAVNLKPSDAPQDIYGEVAKVVIRKNNENMEA-
SEEDFMTSGSMHL
QGAVLRAMASSWDSVGITRGLTKKPVMTLPYGSTRITCRESVEDYLITLEEEEVKRAIAE
NRKANKVHPFVGDKEEGQILERDALNYMTALIWPSISEVVKAPIVAMRMIKQLA-
RYASKR
NEGLEYTLPTGFILKQKIMATEMLRVRTMLMGDIRMSLQVDTDVVDETAMSGA-
SAPNFVH
GHDASHLILTVCDLVDKGIKSIAVIHDSFGTHADNTVALRDSLRHKMVEMYENTNALQKL
LEEHEERWLVDTGIKVPEQGTFDIREILNSDYVFA
>Mature_875_residues
MDLQEIQLQLENEMFNGGIRRFEADQQRHLQSGNASDTAWNRKLISEFIAPMAQGI-
QAYK
EEYKGKIGRAPRALAFLNCVENEVSAYITMKVVMDMIQTDVTLQSIAMSIADRIEDQVRF
SNLEGKAKKYFEKVKASLKASRSKQYAHGHKVMVVAEKNLAEKSEDIDRWIPWG-
KEELLN
IGLTLLEILENSVFFNGEPVFFRTIRTMGYKKTLYFLQTSENIGEWVRAFKDHVAQLSPA
YAPCVVPPRPWKSPFNGGFHTEKVASRIRLVKGDREHVRKLTQKQMPKVYKAI-
NALQNTQ
WQVNKEILNVADEVVRLDLGYGVPHFKPLIDKDNKPANPVPVEFQHLRGRELKEVLS-
DEK
WQSFMHWKGECAKLYTAETKRGSKSASVVRMLGQARKYSMFDAIYFVYAMDSRSR-
VYAQS
STLSPQSDDLGKALLRFTEGRSINSVEDLKWFCINGANLWGWDKKTFDVRLNNVL-
QEDFQ
EMCRDIASDPLTFTQWVGADAPYQFLAWAFEYANYLDLVDEGRA-
HEFKTHLPVHQDGSCS
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GIQHYSAMLKDEVGARAVNLKPSDAPQDIYGEVAKVVIRKNNENMEA-
SEEDFMTSGSMHL
QGAVLRAMASSWDSVGITRGLTKKPVMTLPYGSTRITCRESVEDYLITLEEEEVKRAIAE
NRKANKVHPFVGDKEEGQILERDALNYMTALIWPSISEVVKAPIVAMRMIKQLA-
RYASKR
NEGLEYTLPTGFILKQKIMATEMLRVRTMLMGDIRMSLQVDTDVVDETAMSGA-
SAPNFVH
GHDASHLILTVCDLVDKGIKSIAVIHDSFGTHADNTVALRDSLRHKMVEMYENTNALQKL
LEEHEERWLVDTGIKVPEQGTFDIREILNSDYVFA

No. of Amino Acids Translated: 875 ; Mature: 875

Cys/Met Content

0.9 %Cys (Translated)
3.7 %Met (Translated)
4.6 %Cys+Met (Translated)
0.9 %Cys (Mature)
3.7 %Met (Mature)
4.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 99626 ; Mature: 99626

Theoretical pI Translated: 6.83 ; Mature: 6.83

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif PS00900 RNA_POL_PHAGE_1 ; PS00489 RNA_POL_PHAGE_2

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00489
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00900
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COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues

Organism Length E-Value % Ident Accession

Homo sapiens 703 6e-49, 26.46 GI110618253

Caenorhabditis elegans 668 4e-45, 25.90 GI193203366

Caenorhabditis elegans 668 7e-44, 25.60 GI193203364

Saccharomyces cerevisiae 639 4e-48, 26.29 GI6321072

Drosophila melanogaster 760 3e-45, 25.00 GI20129143

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=20129143
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=6321072
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=193203364
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=193203366
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=110618253
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Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 195 - Локализация BASYS00048 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА
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Рисунок 196 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00048
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 197 - Конформационная структура BASYS00048 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00049

Таблица124 - Данные о протеине BASYS00049 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:19:58 GMT

Entry ID BASYS

0
4
9.
1

Accession No. BASY
00
04
9

SWISS PROT ( C and ID)

N
o
t
A
v
ai
la

le

Other Databases Not Available

Gene Position 41756-40911 (Counterclockwise)

Centisome Position 93.67

Gene Name BASYS00049

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
atagctaatttctttctaagattaagataataggtagcctaatgcgtctctgtgggcgca
ttgtgaaacttattaattaaccaacataaggtatattact

Gene Sequence

atgactaaccaagttcttactttacgtgatgaaatcagaaatgaagttaatgcattatta
gacaatattggtgcatcttacttacgtataggtgagttgttgaatgaagcaagaagcgac
tttgataatcaaagagacttcctatcatgggttgaaaatgaatttagtattaagaagtca
caatgctttaacttaatgaaagtttctcttcacttcaaagacaatgaatcatttcagaaa
gtctcaatgcgtgtattgttggctcttatcccttacatggacgacaacgacattatgcgc
cgtgctgaggttctggcgttacgtggtgaccttaccacaaacagcctaaatatcatttta
ggcaagcctgaaactaaagttaaggaaacacaagccgaacctgagaaaacacaggagaag
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ccagcacaattacaatctgtgccacaggaagaggctaaggaagaaaacaaaattcctttt
gagccagatgtagaggaaaaggtcagtgagcctaaagctcaacctatcgagtcacaagat
aatgtggataatacggctatgaaagccttgcttgagcagattaaaacgctcacagagcag
aacagagagctacaagagcgtattatctccttatcaagtgtgagagaaacaaagaaagcc
acagctcctatgttgccacagtttaaatcttcctgcatgtatgcacgcttaggcttatca
gcagaagaagcaacgaagaaaacagcggttaacaaagctaagcgtgaattagtcaagtta
ggttatggcgaaggccatgaagcatgggattttattaaagaagcagtagaagatttatta
aaataa

GC Content
[Percent]

39.13

Preceding Gene BASYS00048

Following Gene BASYS00050

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00049

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_281_residues
MTNQVLTLRDEIRNEVNALLDNIGASYLRIGELLNEARSDFDNQRDFLSWVENEFSIKKS
QCFNLMKVSLHFKDNESFQKVSMRVLLALIPYMDDNDIMRRAEVLALRGDLTTNSL-
NIIL
GKPETKVKETQAEPEKTQEKPAQLQSVPQEEAKEENKIPFEPDVEEKVSEPKAQPIESQD
NVDNTAMKALLEQIKTLTEQNRELQERIISLSSVRETKKATAPMLPQFKSSCMYARLGLS
AEEATKKTAVNKAKRELVKLGYGEGHEAWDFIKEAVEDLLK
>Mature_280_residues
TNQVLTLRDEIRNEVNALLDNIGASYLRIGELLNEARSDFDNQRDFLSWVENEFSIKKSQ
CFNLMKVSLHFKDNESFQKVSMRVLLALIPYMDDNDIMRRAEVLALRGDLTTNSL-
NIILG
KPETKVKETQAEPEKTQEKPAQLQSVPQEEAKEENKIPFEPDVEEKVSEPKAQPIESQDN
VDNTAMKALLEQIKTLTEQNRELQERIISLSSVRETKKATAPMLPQFKSSCMYARLGLSA
EEATKKTAVNKAKRELVKLGYGEGHEAWDFIKEAVEDLLK

No. of Amino Acids Translated: 281 ; Mature: 280

Cys/Met Content 0.7 %Cys (Translated)
2.8 %Met (Translated)
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3.6 %Cys+Met (Translated)
0.7 %Cys (Mature)
2.5 %Met (Mature)
3.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 32074 ; Mature: 31943

Theoretical pI Translated: 4.82 ; Mature: 4.82

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available
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Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 198 - Локализация BASYS00049 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 199 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00049
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 200 - Конформационная структура BASYS00049 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
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https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00050

Таблица125 - Данные о протеине BASYS00050 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:20:26 GMT

Entry ID BASYS00050.1

Accessi n No.

BA
SY
S0
00
50

SWI S PROT (AC an

I
D
)

N
o
t
A
v
ai
la
bl
e

Other Databases Not Available

Gene Position 42045-41827 (Cou

ter
clo
ck
wi-
se)

Centisome Position 94.31

Gene Name BASYS00050

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aggaggttctaggaacaacctataaaatgtttagctagttggtttatcaggcattctttg
gagtgccttattaaactaattaacttgataaggaataatt
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Gene Sequence

atggttatgtttttcggtgttacaactctagttgctttctgctacttagtttatcgtgta
ggtactactaataaagccataaatattataagagaagaaggcttaacggtttatggtgat
ggtaatatgtatgtgttgattgataatcatggtgtaattgagtacataacagagaatcaa
ttaattgaaatagctaatttctttctaagattaagataa

GC Content
[Percent]

29.68

Preceding Gene BASYS00049

Following Gene BASYS00051

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00050

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_72_residues
MVMFFGVTTLVAFCYLVYRVGTTNKAINIIREEGLTVYGDGNMYVLIDNHGVIEYITENQ
LIEIANFFLRLR
>Mature_72_residues
MVMFFGVTTLVAFCYLVYRVGTTNKAINIIREEGLTVYGDGNMYVLIDNHGVIEYITENQ
LIEIANFFLRLR

No. of Amino Acids Translated: 72 ; Mature: 72

Cys/Met Content

1.4 %Cys (Translated)
4.2 %Met (Translated)
5.6 %Cys+Met (Translated)
1.4 %Cys (Mature)
4.2 %Met (Mature)
5.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 8298 ; Mature: 8298

Theoretical pI Translated: 4.84 ; Mature: 4.84

Pfam
Domain/Function

Not Available
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Signals Not Available

Transmembrane
Regions

HASH(0xe2867d4)-

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Membrane

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available
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Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

7.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 201 - Локализация BASYS00050 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 202 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00050
бактериофага Pr 4 - УГСХА



502

Рисунок 203 - Конформационная структура BASYS00050 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00051

Таблица 126 - Данные о протеине BASYS00051 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:20:40 GMT

Entry ID BASYS00051.1

Accession No. BASYS00051

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

ther Databases
Not
Availa-
ble

Gene Position 42553-42224 (C
unterc-
lockwi-
se)

Centisome Positi n 95.45

Gene Name BASYS00051

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cttacttggtcttgggataatgtaagcatgagttaatagcctagtgagtcgcttagtgtg
gctcactgtgaaattaacttaacttaataaggattaaatc

Gene Sequence

atgactacatataatgaagttttagacagtgctattgaatctttaaaagaatacattgaa
tgtaatgatattcaagaagaaacatatgaaattcaggatgcaatatccgaaatagcagat
aacgctataccaatttataattgtgacattttctctgtgtttgctgagggtggcattagc
tatcaaatggatgatacaggtttaatagagggttgtgatgatgtaatccagattctacaa
atgagaatatatgaggaacttagtaacgacctctatcatatggtgagaggtttaataaat
gagtatgtttattcactagaggaggagtaa
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GC Content
[Percent]

32.12

Preceding Gene BASYS00050

Following Gene BASYS00052

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00051

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_109_residues
MTTYNEVLDSAIESLKEYIECNDIQEETYEIQDAISEIADNAIPIYNCDIFSVFAEGGIS
YQMDDTGLIEGCDDVIQILQMRIYEELSNDLYHMVRGLINEYVYSLEEE
>Mature_108_residues
TTYNEVLDSAIESLKEYIECNDIQEETYEIQDAISEIADNAIPIYNCDIFSVFAEGGISY
QMDDTGLIEGCDDVIQILQMRIYEELSNDLYHMVRGLINEYVYSLEEE

No. of Amino Acids Translated: 109 ; Mature: 108

Cys/Met Content

2.8 %Cys (Translated)
3.7 %Met (Translated)
6.4 %Cys+Met (Translated)
2.8 %Cys (Mature)
2.8 %Met (Mature)
5.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 12585 ; Mature: 12454

Theoretical pI Translated: 3.35 ; Mature: 3.35

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available
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Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available
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Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 204 А - Локализация BASYS00051 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 204 Б - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00051
бактериофага Pr 4 – УГСХА
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Рисунок 204 В - Конформационная структура BASYS00051 бактериофага Pr
4 – УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00052

Таблица 126 А - Данные о протеине BASYS00052 бактериофага Pr 4 –
УГСХА

Creation Date 201

/2
/2
2
16
:2
0:
57
G
M
T

Entry ID BASYS00052.1

Accession No. BASYS00052

SWISS PROT (AC
and ID)

Not A

ai-
la-
bl
e

Other Databases Not Available

Gene Position 43118-42618 (Counterclockwise)

Centisome Position 96.72

Gene Name BASYS00052

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ctttaacaatatggaaatgaggtgataggttagaacaagcctatcttacataggtaggct
gattgtaacttatcaatcaatcaactaaaggtaattaact
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Gene Sequence

atgttaaatcgtattgatgtacactttaaattattatctgctgagaaagatatatacttt
aaaagaacatggactacagaacctagtgactatccctttattatgggaatcaacattgat
ggtactatgtattatcctgatggtaacactatggataatgcactatacctgattgaaggt
gaacactgtaaatggcactatatacaagatgtgctcaaagaaacattcaagcgtgacaaa
gaatgcttatatctaacatttcaacctctcattaagctacattatgatgatggtagtgtg
aaagagttagacacaaaagatgattggtttagctttgattggcatgaaggatatgattgg
agtttagaagaaagacttaatcagttattctttgaaacagagcaagctggtgaagcaata
ggtgacaatgtagaagaccttgaagaatggctagaatcaaatctgcttacttggtcttgg
gataatgtaagcatgagttaa

GC Content
[Percent]

34.13

Preceding Gene BASYS00051

Following Gene BASYS00053

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00052

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_166_residues
MLNRIDVHFKLLSAEKDIYFKRTWTTEPSDYPFIMGINIDGTMYYPDGNTMDNALYLIEG
EHCKWHYIQDVLKETFKRDKECLYLTFQPLIKLHYDDGSVKELDTKDDWFSFDWHE-
GYDW
SLEERLNQLFFETEQAGEAIGDNVEDLEEWLESNLLTWSWDNVSMS
>Mature_166_residues
MLNRIDVHFKLLSAEKDIYFKRTWTTEPSDYPFIMGINIDGTMYYPDGNTMDNALYLIEG
EHCKWHYIQDVLKETFKRDKECLYLTFQPLIKLHYDDGSVKELDTKDDWFSFDWHE-
GYDW
SLEERLNQLFFETEQAGEAIGDNVEDLEEWLESNLLTWSWDNVSMS

No. of Amino Acids Translated: 166 ; Mature: 166

Cys/Met Content

1.2 %Cys (Translated)
3.0 %Met (Translated)
4.2 %Cys+Met (Translated)
1.2 %Cys (Mature)
3.0 %Met (Mature)
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4.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 19922 ; Mature: 19922

Theoretical pI Translated: 4.08 ; Mature: 4.08

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 204 - Локализация BASYS00052 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 205 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00052
бактериофага Pr 4 - УГСХА

Рисунок 206 - Конформационная структура BASYS00052 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00053

Таблица 127 - Данные о протеине BASYS00053 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:21:20 GMT

Entry ID BASYS00053.1

Accession No. BASYS00053

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available



512

Gene Posit on

4
3
4
8
5-

3
2
7
6
(
C
o
u
n
t
e
rc
lo
c
k
w
is
e)

Centisome Position 97.54

Gene Name BASYS00053

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aagtaactatcactaggtgttatgacaagcaagcttgctttgatatgcttgaggatatag
gaattaataatatcgaatatgttattacagaggttatcta

Gene Sequence

atgttctacgagatatacttatcagattatgcttcctttaaactcttatcttcttggtgt
gaagctgaaagccgaacatataaccttaacggtgaccaagagatgtatgtagttaagatt
gaacgcatgtactcagagcagacattacgggagttacttgtggagaatggcattgagttt
gatgatgtaattccatttaaaatgttttaa

GC Content
[Percent]

35.71

Preceding Gene BASYS00052

Following Gene BASYS00054

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available



513

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00053

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_69_residues
MFYEIYLSDYASFKLLSSWCEAESRTYNLNGDQEMYVVKIERMYSEQTLRELLVENGIEF
DDVIPFKMF
>Mature_69_residues
MFYEIYLSDYASFKLLSSWCEAESRTYNLNGDQEMYVVKIERMYSEQTLRELLVENGIEF
DDVIPFKMF

No. of Amino Acids Translated: 69 ; Mature: 69

Cys/Met Content

1.4 %Cys (Translated)
5.8 %Met (Translated)
7.2 %Cys+Met (Translated)
1.4 %Cys (Mature)
5.8 %Met (Mature)
7.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 8341 ; Mature: 8341

Theoretical pI Translated: 4.01 ; Mature: 4.01

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available
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COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available
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Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 207 - Локализация BASYS00053 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 208 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00053
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 209 - Конформационная структура BASYS00053 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00054

Таблица 128 - Данные о протеине BASYS00054 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:21:35 GMT

Entry ID BASYS00054.1

Accession No. BASYS00054

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 43730-43485 (Counterclockwise)

Centisome P sition
9
8

0
9

Gene Name BASYS00054

Alt rnate Gene Names

No
t
Av
ai-
la-
bl
e
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Upstream 100
Bases

>100_bases
aaagtagaccttgctaacatgggaagttatggaacacctaaagcaatcctaagaggtgct
gatagaatcatgagttatcgtaaggcttactcaggtgatg

Gene Sequence

ttgttgacttcattatatttgatgaggtgtaatatgtataaacatcatatagcaacattt
gatagaaatacctatgagttactttgtggtttgcataatgcagtacctaagagaaacgcc
ttatcattaggtttaaacttgtttgaagtaactatcactaggtgttatgacaagcaagct
tgctttgatatgcttgaggatataggaattaataatatcgaatatgttattacagaggtt
atctaa

GC Content
[Percent]

30.49

Preceding Gene BASYS00053

Following Gene BASYS00055

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00054

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_81_residues
MLTSLYLMRCNMYKHHIATFDRNTYELLCGLHNAVPKRNALSLGLNLFEVTITRCYDK-
QA
CFDMLEDIGINNIEYVITEVI
>Mature_81_residues
MLTSLYLMRCNMYKHHIATFDRNTYELLCGLHNAVPKRNALSLGLNLFEVTITRCYDK-
QA
CFDMLEDIGINNIEYVITEVI

No. of Amino Acids Translated: 81 ; Mature: 81

Cys/Met Content

4.9 %Cys (Translated)
4.9 %Met (Translated)
9.9 %Cys+Met (Translated)
4.9 %Cys (Mature)
4.9 %Met (Mature)
9.9 %Cys+Met (Mature)
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Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 9433 ; Mature: 9433

Theoretical pI Translated: 6.22 ; Mature: 6.22

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available
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Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 210 - Локализация BASYS00054 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 211 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00054
бактериофага Pr 4 – УГСХА

Рисунок 212 - Конформационная структура BASYS00054 бактериофага Pr 4
– УГСХА (согласно данным аналогиям
https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00055

Таблица129 - Данные о протеине BASYS00055 бактериофага Pr 4 – УГСХА

Creation Date 2019/2/22 16:21:50 GMT
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Entry ID BASYS00055.1

Accession No. BASYS00055

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Availabl

Other Databases Not Available

Gene Position 43974-436

9
(C
ou
nt
er
clo
ck
wi-
se)

Centisom Position
98
.6
4

Gene Name BASYS00055

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cagctagtaaggcatatgaagagactagcgtctaccttgctctttaacaataaggttagg
tgtattcatgtatgccgtagttaattacttaatataatta

Gene Sequence

atgaggtataacatgaaactaaataagatgcgtaaaactgctaaatatgcaatgtgctac
ggtgctagatatgaaacctttgaggctatcatgttagctaagaaagctaagaagcgttac
attaagaaggcttggaaacaagccaaagtagaccttgctaacatgggaagttatggaaca
cctaaagcaatcctaagaggtgctgatagaatcatgagttatcgtaaggcttactcaggt
gatgttgttgacttcattatatttgatgaggtgtaa

GC Content
[Percent]

37.32

Preceding Gene BASYS00054

Following Gene BASYS00001
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Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00055

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_91_residues
MRYNMKLNKMRKTAKYAMCYGARYETFEAIMLAKKAKKRYIKKAWKQAKVDLANMG-
SYGT
PKAILRGADRIMSYRKAYSGDVVDFIIFDEV
>Mature_75_residues
AMCYGARYETFEAIMLAKKAKKRYIKKAWKQAKVDLANMGSYGTPKAILRGADRIM-
SYRK
AYSGDVVDFIIFDEV

No. of Amino Acids Translated: 91 ; Mature: 75

Cys/Met Content

1.1 %Cys (Translated)
7.7 %Met (Translated)
8.8 %Cys+Met (Translated)
1.3 %Cys (Mature)
5.3 %Met (Mature)
6.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 10622 ; Mature: 8563

Theoretical pI Translated: 10.55 ; Mature: 10.15

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available
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PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available
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Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 213 - Локализация BASYS00055 в геноме бактериофага Pr 4 -
УГСХА

Рисунок 214 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00055
бактериофага Pr 4 - УГСХА
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Рисунок 215 - Конформационная структура BASYS00055 бактериофага Pr 4 –
УГСХА (согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

При анализе соответствия протеомного состава, количества белков и

распределения их по молекулярным массам в биоинформационных

приложениях SnapGene Viewer 4.1.9 и BASys version 1.0 выявлена их

идентичность (рисунке 216).

Рисунок 216 - Сравнительный график распределения белкового состава
Proteus phage Pr 4 - УГСХА по молекулярной массе по данным приложений

SnapGene Viewer 4.1.9 (красный цвет) и BASys version 1.0 (синий цвет)

8.2 Enterobacter phage (E7)

При анализе протеома бактериофага Enterobacter E7 в приложении

SnapGene Viewer 4.1.9 соответственно данных секвенирования его

нуклеиновой кислоты был выявлен 50 белков с молекулярными массами от
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5,5 до 139 кДа. Качественный протеомный состав Enterobacter phage

представлен в таблицах 130 - 133 и на рисунках 217 - 220.

Рисунок 217 - Карта линейной ДНК бактериофага Enterobacter phage E7 c
расшифровкой кодирующих областей генома (по данным приложения

SnapGene Viewer 4.1.9)

Таблица 130 - Локализация белков в геноме Enterobacter phage E7 (по данным
приложения SnapGene Viewer 4.1.9)
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Таблица 131 - Протеомный состав бактериофага E7, активного в отношении
Enterobacter (по данным приложения SnapGene Viewer 4.1.9)

Наименование Мол. масса, Да pI

capsid and scaffold protein 33744 4,28

capsid and scaffold protein-1 4154 5,11

capsid and scaffold protein-2 13431 9,05

collar / head-to-tail joining protein 58605 4,56

dGTP triphosphohydrolase inhibitor 10478 7,96
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DNA ligase 38425 5,15

DNA packaging protein 66727 5,32

DNA packaging protein A 9888 4,7

DNA polymerase 79851 6,42

DNA-directed RNA polymerase 98829 7,09

Endonuclease 17640 9,48

endopeptidase-2 16947 9,41

Exonuclease 34759 4,93

HNS binding protein-1 7260 9,81

HNS binding protein-2 11282 9,15

holin class II 7407 6,08

host RNA polymerase inhibitor 8840 4,85

hypothetical protein-1 10914 9,7

hypothetical protein-10 15889 9,69

hypothetical protein-11 5902 10,93

hypothetical protein-12 10312 9,38

hypothetical protein-13 5453 6,8

hypothetical protein-2 8848 9,13

hypothetical protein-3 7458 6,57

hypothetical protein-4 4145 9,69

hypothetical protein-5 10736 9,89

hypothetical protein-6 7732 10

hypothetical protein-7 5268 5,14

hypothetical protein-8 17870 9,19

hypothetical protein-9 9894 11,2

inihibitor of recBCD nuclease 6826 3,91

internal (core) protein 143526 8,41
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N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase 16900 9,03

primase/helicase protein 55813 5,07

protein inside capsid A 15836 5,33

protein inside capsid B 21252 9,38

protein inside capsid C 85245 5,54

ssDNA-binding protein 25948 9,47

tail fiber protein-1 89818 6,2

tail fiber protein-2 22234 4,48

tail fibers protein 69955 5,08

Рисунок 218 - График распределения белкового состава Enterobacter phage E7
по молекулярной массе (по данным приложения SnapGene Viewer 4.1.9)
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Рисунок 219 - График распределения белкового состава Enterobacter phage E7
по изоэлектрической точке (по данным приложения SnapGene Viewer 4.1.9)

Рисунок 220 - График распределения белкового состава Enterobacter phage E7
по молекулярной массе в зависимости от pI (по данным приложения

SnapGene Viewer 4.1.9)

capsid and scaffold protein

10 20 30 40 50 60
MAESNADVYA SFGVNNAVMT GSTPTEHEQN MLSLDVAARD GDDAIVLSEE PSSHNDDPYA

70 80 90 100 110 120
SGVDPFAEGE DDEGRIQVRI SEDGSEAEFD TGSDNAEVET EGEADEFEPL GDTPEELSQV
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130 140 150 160 170 180
TEQLGQHEEG FQAMVEQAVE RGLSADSVTR IYEEYEADGI SEKSYAELEA AGYSRAFVDS

190 200 210 220 230 240
YISGQEALVD QYVNQVVAFA GGKERFSAIH THLEATNPAA AESLETAMMN RDLATVKAII

250 260 270 280 290 300
NLAGESYTKK FGKPANRSVT KRATPVKPVA RQKEGFTNQA EMIKAMSDPR YRSDAAYRQM

310
VEQKVIDSSF

Number of amino acids: 310
Molecular weight: 33743.61
Theoretical pI: 4.28
Amino acid composition:
Ala (A) 39 12.6%
Arg (R) 14 4.5%
Asn (N) 12 3.9%
Asp (D) 23 7.4%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 14 4.5%
Glu (E) 39 12.6%
Gly (G) 21 6.8%
His (H) 5 1.6%
Ile (I) 11 3.5%
Leu (L) 13 4.2%
Lys (K) 11 3.5%
Met (M) 9 2.9%
Phe (F) 11 3.5%
Pro (P) 11 3.5%
Ser (S) 27 8.7%
Thr (T) 16 5.2%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 11 3.5%
Val (V) 23 7.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 62
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 25
Atomic composition:
Carbon C 1446
Hydrogen H 2241
Nitrogen N 399
Oxygen O 515
Sulfur S 9
Formula: C1446H2241N399O515S9
Total number of atoms: 4610
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 16390
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.486
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 31.55
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 64.29
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Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.611

collar / head-to-tail joining protein

10 20 30 40 50 60
MADSKRTGLG EDGAKATYDR LTNDRRAYET RAENCAQYTI PSLFPKESDN ESTDYTTPWQ

70 80 90 100 110 120
AVGARGLNNL ASKLMLALFP MQSWMKLTIS EYEAKQLVGD PAGLAKVDEG LSMVERIIMN

130 140 150 160 170 180
YIESNSYRVT LFECLKQLIV AGNALLYLPE PEGSYNPMKL YRLSSYVVQR DAYGNVLQIV

190 200 210 220 230 240
TRDQIAFGAL PEDVRSAVEK AGGEKKMDEM VDVYTHVYLD EESGDYLKYE EVEDVEIDGS

250 260 270 280 290 300
DATYPTDAMP YIPVRMVRID GESYGRSYCE EYLGDLRSLE NLQEAIVKMS MISAKVIGLV

310 320 330 340 350 360
NPAGITQPRR LTKAQTGDFV PGRREDIDFL QLEKQADFTV AKAVSDQIEA RLSYAFMLNS

370 380 390 400 410 420
AVQRTGERVT AEEIRYVASE LEDTLGGVYS ILSQELQLPL VRVLLKQLQA TSQIPELPKE

430 440 450 460 470 480
AVEPTISTGL EAIGRGQDLD KLERCISAWA ALAPMQGDPD INLAVIKLRI ANAIGIDTSG

490 500 510 520 530
Number of amino acids: 535
Molecular weight: 58605.36
Theoretical pI: 4.56
Amino acid composition:
Ala (A) 59 11.0%
Arg (R) 28 5.2%
Asn (N) 16 3.0%
Asp (D) 35 6.5%
Cys (C) 4 0.7%
Gln (Q) 28 5.2%
Glu (E) 45 8.4%
Gly (G) 39 7.3%
His (H) 1 0.2%
Ile (I) 30 5.6%
Leu (L) 55 10.3%
Lys (K) 23 4.3%
Met (M) 18 3.4%
Phe (F) 8 1.5%
Pro (P) 22 4.1%
Ser (S) 33 6.2%
Thr (T) 30 5.6%
Trp (W) 3 0.6%
Tyr (Y) 24 4.5%
Val (V) 34 6.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 80
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 51
Atomic composition:
Carbon C 2568
Hydrogen H 4113
Nitrogen N 691
Oxygen O 827
Sulfur S 22
Formula: C2568H4113N691O827S22
Total number of atoms: 8221
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
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Ext. coefficient 52510
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.896, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 52260
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.892, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 37.47
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 91.42
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.234

hypothetical protein-1

10 20 30 40 50 60
MGFFKKINKA VKKVVKEVSR PVEKAGKEVG KVVGGALGAG KQEIIQQEAP APVVAAPPPA

70 80 90 100
QIVDVPEQDK AEGEDEAQTE SARKKARAGG KKALSVARSS GGGINI
Number of amino acids: 106
Molecular weight: 10913.58
Theoretical pI: 9.70
Amino acid composition:
Ala (A) 16 15.1%
Arg (R) 4 3.8%
Asn (N) 2 1.9%
Asp (D) 3 2.8%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 6 5.7%
Glu (E) 10 9.4%
Gly (G) 13 12.3%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 6 5.7%
Leu (L) 2 1.9%
Lys (K) 15 14.2%
Met (M) 1 0.9%
Phe (F) 2 1.9%
Pro (P) 7 6.6%
Ser (S) 5 4.7%
Thr (T) 1 0.9%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 0 0.0%
Val (V) 13 12.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 13
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 19
Atomic composition:
Carbon C 478
Hydrogen H 807
Nitrogen N 141
Oxygen O 147
Sulfur S 1
Formula: C478H807N141O147S1
Total number of atoms: 1574
Extinction coefficients:
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As there are no Trp, Tyr or Cys in the region considered, your protein
should not be visible by UV spectrophotometry.
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 53.63
This classifies the protein as unstable.

Aliphatic index: 80.09
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.430

hypothetical protein-2

10 20 30 40 50 60
MCWKPKVKVP KMDTNQIRAA EPAPLTEPPK SVVWGGDDDE DTSVSSSEVP TTPSSGKSSL

70 80
KVKLDDSAAK NKSKSSIRSK AFG
Number of amino acids: 83
Molecular weight: 8847.99
Theoretical pI: 9.13
Amino acid composition:
Ala (A) 6 7.2%
Arg (R) 2 2.4%
Asn (N) 2 2.4%
Asp (D) 7 8.4%
Cys (C) 1 1.2%
Gln (Q) 1 1.2%
Glu (E) 4 4.8%
Gly (G) 4 4.8%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 2 2.4%
Leu (L) 3 3.6%
Lys (K) 12 14.5%
Met (M) 2 2.4%
Phe (F) 1 1.2%
Pro (P) 8 9.6%
Ser (S) 14 16.9%
Thr (T) 5 6.0%
Trp (W) 2 2.4%
Tyr (Y) 0 0.0%
Val (V) 7 8.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 11
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 14
Atomic composition:
Carbon C 382
Hydrogen H 626
Nitrogen N 106
Oxygen O 128
Sulfur S 3
Formula: C382H626N106O128S3
Total number of atoms: 1245
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
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Ext. coefficient 11000
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.243, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 11000
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.243, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 50.41
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 55.18
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.795

hypothetical protein-3

10 20 30 40 50 60
MPRAAKEYLQ VRFNQTYVME SGEYRALRAA GYSESFIAGV MHGLYLASRT LDEIEVRKEQ
LRQE
Number of amino acids: 64
Molecular weight: 7458.47
Theoretical pI: 6.57
Amino acid composition:
Ala (A) 7 10.9%
Arg (R) 7 10.9%
Asn (N) 1 1.6%
Asp (D) 1 1.6%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 4 6.2%
Glu (E) 8 12.5%
Gly (G) 4 6.2%
His (H) 1 1.6%
Ile (I) 2 3.1%
Leu (L) 6 9.4%
Lys (K) 2 3.1%
Met (M) 3 4.7%
Phe (F) 2 3.1%
Pro (P) 1 1.6%
Ser (S) 4 6.2%
Thr (T) 2 3.1%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 5 7.8%
Val (V) 4 6.2%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 9
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 9
Atomic composition:
Carbon C 328
Hydrogen H 518
Nitrogen N 94
Oxygen O 99
Sulfur S 3
Formula: C328H518N94O99S3
Total number of atoms: 1042
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
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this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 7450
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.999
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 57.41
This classifies the protein as unstable.

Aliphatic index: 77.81
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.520

hypothetical protein-4

10 20 30
MDAAKLITIA VLVGMLARGL WMFALIVRDV KRDSEIK
Number of amino acids: 37
Molecular weight: 4145.10
Theoretical pI: 9.69
Amino acid composition:
Ala (A) 5 13.5%
Arg (R) 3 8.1%
Asn (N) 0 0.0%
Asp (D) 3 8.1%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 0 0.0%
Glu (E) 1 2.7%
Gly (G) 2 5.4%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 4 10.8%
Leu (L) 5 13.5%
Lys (K) 3 8.1%
Met (M) 3 8.1%
Phe (F) 1 2.7%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 1 2.7%
Thr (T) 1 2.7%
Trp (W) 1 2.7%
Tyr (Y) 0 0.0%
Val (V) 4 10.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 4
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 6
Atomic composition:
Carbon C 188
Hydrogen H 320
Nitrogen N 50
Oxygen O 48
Sulfur S 3
Formula: C188H320N50O48S3
Total number of atoms: 609
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
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Ext. coefficient 5500
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.327
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 34.71
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 139.73
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.781

Exonuclease

10 20 30 40 50 60
MSPITLKDFA EMREGKPMEK GVLVMDGDWL VYQSMAAAEV ETDWGDDIWT LECDHAKARS

70 80 90 100 110 120
ILDSAIESYR TRKKAWSDAM VVLAYTDDVN WRKVLVDETY KENRKATRKP VGYRDFLSKL

130 140 150 160 170 180
WERDEFIHIK EDMLEGDDVM GIIGSGHEVF GFKKAVLVSC DKDFKTIPDV DFLWCTTGNI

190 200 210 220 230 240
LTQTKETADW WHLFQTIKGD MTDGYSGIPG WGDTAEGFLN DPFIVEPVES VLKSGKNKGQ

250 260 270 280 290 300
TVTKWVKRAP DATETLWDCI KSIGAKAGMT EQEIIKQGQM ARILRFEEYN YIDKEIYLWT
PRS
Number of amino acids: 303
Molecular weight: 34758.53
Theoretical pI: 4.93
Amino acid composition:
Ala (A) 19 6.3%
Arg (R) 13 4.3%
Asn (N) 6 2.0%
Asp (D) 29 9.6%
Cys (C) 4 1.3%
Gln (Q) 7 2.3%
Glu (E) 24 7.9%
Gly (G) 22 7.3%
His (H) 4 1.3%
Ile (I) 20 6.6%
Leu (L) 19 6.3%
Lys (K) 27 8.9%
Met (M) 11 3.6%
Phe (F) 11 3.6%
Pro (P) 9 3.0%
Ser (S) 14 4.6%
Thr (T) 22 7.3%
Trp (W) 13 4.3%
Tyr (Y) 9 3.0%
Val (V) 20 6.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 53
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 40
Atomic composition:
Carbon C 1559
Hydrogen H 2401
Nitrogen N 403
Oxygen O 468
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Sulfur S 15
Formula: C1559H2401N403O468S15
Total number of atoms: 4846
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 85160
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.450, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 84910
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.443, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 31.01
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 75.61
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.458

inihibitor of recBCD nuclease

10 20 30 40 50 60
MIMPKSDTVT MTRDAWNDVS AYIDKLEKDL EFLNALKACG VDNWDGYSDA VEMVYGEDDE
Number of amino acids: 60
Molecular weight: 6825.55
Theoretical pI: 3.91
Amino acid composition:
Ala (A) 5 8.3%
Arg (R) 1 1.7%
Asn (N) 3 5.0%
Asp (D) 10 16.7%
Cys (C) 1 1.7%
Gln (Q) 0 0.0%
Glu (E) 5 8.3%
Gly (G) 3 5.0%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 2 3.3%
Leu (L) 4 6.7%
Lys (K) 4 6.7%
Met (M) 4 6.7%
Phe (F) 1 1.7%
Pro (P) 1 1.7%
Ser (S) 3 5.0%
Thr (T) 3 5.0%
Trp (W) 2 3.3%
Tyr (Y) 3 5.0%
Val (V) 5 8.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 15
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 5
Atomic composition:
Carbon C 296
Hydrogen H 450
Nitrogen N 72
Oxygen O 103
Sulfur S 5
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Formula: C296H450N72O103S5
Total number of atoms: 926
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 15470
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.266, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 15470
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.266, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 11.52
This classifies the protein as stable.

Aliphatic index: 71.50
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.483

HNS binding protein-1

10 20 30 40 50 60
MSEYLKVLAA IKGCPKSFQS NYVRNNAALV AEAASRGHIS CLTVGGRNGG AWEVTASGVR
FLKRMGGCV
Number of amino acids: 69
Molecular weight: 7260.42
Theoretical pI: 9.81
Amino acid composition:
Ala (A) 9 13.0%
Arg (R) 5 7.2%
Asn (N) 4 5.8%
Asp (D) 0 0.0%
Cys (C) 3 4.3%
Gln (Q) 1 1.4%
Glu (E) 3 4.3%
Gly (G) 9 13.0%
His (H) 1 1.4%
Ile (I) 2 2.9%
Leu (L) 5 7.2%
Lys (K) 4 5.8%
Met (M) 2 2.9%
Phe (F) 2 2.9%
Pro (P) 1 1.4%
Ser (S) 6 8.7%
Thr (T) 2 2.9%
Trp (W) 1 1.4%
Tyr (Y) 2 2.9%
Val (V) 7 10.1%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 3
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 9
Atomic composition:
Carbon C 315
Hydrogen H 512
Nitrogen N 96
Oxygen O 91
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Sulfur S 5
Formula: C315H512N96O91S5
Total number of atoms: 1019
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 8605
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.185, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 8480
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.168, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 44.17
This classifies the protein as unstable.

Aliphatic index: 82.03
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.091

HNS binding protein-2

10 20 30 40 50 60
MAMTKKFKVS FDVTAKMPSD VQAALEKDIL HLCKQVGSGA IVPNGKQKEM IVQFLTYGME

70 80 90 100
GVMAFIVRSS FREAIKDMHK EYSDKDCFKL SPATVREVFK
Number of amino acids: 100
Molecular weight: 11282.32
Theoretical pI: 9.15
Amino acid composition:
Ala (A) 8 8.0%
Arg (R) 3 3.0%
Asn (N) 1 1.0%
Asp (D) 6 6.0%
Cys (C) 2 2.0%
Gln (Q) 4 4.0%
Glu (E) 6 6.0%
Gly (G) 5 5.0%
His (H) 2 2.0%
Ile (I) 5 5.0%
Leu (L) 5 5.0%
Lys (K) 13 13.0%
Met (M) 7 7.0%
Phe (F) 7 7.0%
Pro (P) 3 3.0%
Ser (S) 7 7.0%
Thr (T) 4 4.0%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 2 2.0%
Val (V) 10 10.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 12
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 16
Atomic composition:
Carbon C 504
Hydrogen H 811
Nitrogen N 131
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Oxygen O 143
Sulfur S 9
Formula: C504H811N131O143S9
Total number of atoms: 1598
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 3105
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.275, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 2980
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.264, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 34.51
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 76.00
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.121

DNA polymerase

10 20 30 40 50 60
MLVSDIEANN LLEKVTKFHC GVIYDYRDGE YHSYRPGDFV AYLDALEAEV KRGGLIVFHN

70 80 90 100 110 120
GHKYDVPALE KLAKLQLNRD FKLPRENCID TLVLSRLLHA NLKDTDMGLL RSGKLPGRRF

130 140 150 160 170 180
GSHALEAWGY RLGEMKGEYK DDFKAMLEEQ GEEYVDGAEW VSFNEPMMAY NVQDVVVTVK

190 200 210 220 230 240
LLEKFLTDLH YFPAGMDFTK YDADLFWREA GESVDIEHRA AWLLAKQERN GFPFNTQAIE

250 260 270 280 290 300
ELYVELAAKR AELLRKLTET FGSWYQPKGG KELFKHPRTG KPLPSYPRVV YPKQGGVYKK

310 320 330 340 350 360
PRNKAQREGL EPCDLDTRDY MEGAPYTPVE FVTFKPSSRD HIQKKLQEAG WVPEKFTEKG

370 380 390 400 410 420
APVVDDEVLE HVRVDDPEKQ ACIDLIKEYL MIQKRIGQAA EGDKAWLRYV QDDGKIHGAV

430 440 450 460 470 480
NPNGAVTGRA THSFPNLAQV PGVRSPYGEQ CRSAFGAEHH LDGITGKPWV QAGIDASGLE

490 500 510 520 530 540
LRCLAHFMAR FDNGEYANEI LNGDIHTKNQ NAAELPTRDN AKTFIYGFLY GAGDEKIGQI

550 560 570 580 590 600
VGAGKERGKE LKKKFLENTP AIAALREAIQ QSLVKSSAWI GGEQKVQWKR RWIKGLDGRK

610 620 630 640 650 660
VHVRSPHAAL NTLLQSAGAL ICKLWIIKTE EMLIEKGLKH GWDGDFAYMA WVHDEIQVAC

670 680 690 700
RTEHIAQIVI DTAQEAMRWV GEHWAFRCRL DTEGKMGSNW AVCH
Number of amino acids: 704
Molecular weight: 79850.94
Theoretical pI: 6.42
Amino acid composition:
Ala (A) 63 8.9%
Arg (R) 40 5.7%
Asn (N) 23 3.3%
Asp (D) 43 6.1%
Cys (C) 10 1.4%
Gln (Q) 27 3.8%
Glu (E) 59 8.4%
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Gly (G) 61 8.7%
His (H) 24 3.4%
Ile (I) 31 4.4%
Leu (L) 64 9.1%
Lys (K) 55 7.8%
Met (M) 14 2.0%
Phe (F) 27 3.8%
Pro (P) 29 4.1%
Ser (S) 21 3.0%
Thr (T) 26 3.7%
Trp (W) 17 2.4%
Tyr (Y) 26 3.7%
Val (V) 44 6.2%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%

Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 102
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 95
Atomic composition:
Carbon C 3585
Hydrogen H 5544
Nitrogen N 994
Oxygen O 1032
Sulfur S 24
Formula: C3585H5544N994O1032S24
Total number of atoms: 11179
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 132865
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.664, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 132240
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.656, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 34.38
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 79.70
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.497

hypothetical protein-5

10 20 30 40 50 60
MSKSITHANT IRLPDTADQF SRRVHINVRG EKVTMVYRWK DHKSPKAHTQ RMTLDDKQVG

70 80 90
RLMGALTMAA DKVVGDTRER LVEFGAGMQE IIEK
Number of amino acids: 94
Molecular weight: 10736.39
Theoretical pI: 9.89
Amino acid composition:
Ala (A) 7 7.4%
Arg (R) 9 9.6%
Asn (N) 2 2.1%
Asp (D) 7 7.4%
Cys (C) 0 0.0%
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Gln (Q) 4 4.3%
Glu (E) 5 5.3%
Gly (G) 6 6.4%
His (H) 4 4.3%
Ile (I) 5 5.3%
Leu (L) 5 5.3%
Lys (K) 8 8.5%
Met (M) 6 6.4%
Phe (F) 2 2.1%
Pro (P) 2 2.1%
Ser (S) 4 4.3%
Thr (T) 8 8.5%
Trp (W) 1 1.1%
Tyr (Y) 1 1.1%
Val (V) 8 8.5%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%

Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 12
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 17
Atomic composition:
Carbon C 462
Hydrogen H 764
Nitrogen N 144
Oxygen O 138
Sulfur S 6
Formula: C462H764N144O138S6
Total number of atoms: 1514
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 6990
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.651
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 30.96
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 73.62
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.632

hypothetical protein-6

10 20 30 40 50 60
MFKFINALGK LVVKLYFIEA KKLDKKAKAD SQRAIELAKQ SREKSDAAVS GIHKSAAIAA

70
KAQSMSKFFE
Number of amino acids: 70
Molecular weight: 7732.13
Theoretical pI: 10.00
Amino acid composition:
Ala (A) 13 18.6%
Arg (R) 2 2.9%
Asn (N) 1 1.4%
Asp (D) 3 4.3%
Cys (C) 0 0.0%
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Gln (Q) 3 4.3%
Glu (E) 4 5.7%
Gly (G) 2 2.9%
His (H) 1 1.4%
Ile (I) 5 7.1%
Leu (L) 5 7.1%
Lys (K) 13 18.6%
Met (M) 2 2.9%
Phe (F) 5 7.1%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 7 10.0%
Thr (T) 0 0.0%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 1 1.4%
Val (V) 3 4.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%

Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 15
Atomic composition:
Carbon C 350
Hydrogen H 577
Nitrogen N 95
Oxygen O 97
Sulfur S 2
Formula: C350H577N95O97S2
Total number of atoms: 1121
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 1490
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.193
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 46.98
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 86.71
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.197

primase/helicase protein

10 20 30 40 50 60
MSYDVWNFGD SNGRYSDLTA RGISKETCQK AGYWLAKVDN RMYQVADYRD QNGSIVSQKV

70 80 90 100 110 120
RDKDKNFKTT GSHKSDALFL KHLWSGGKKI VVTEGEIDAL TVMELQDCKY PVVSLGHGAS

130 140 150 160 170 180
AAKKTCAANY EYFDQFEQII LMFDMDDAGR KAVEEAAQVL PAGKVRVAVL PCKDANECHI

190 200 210 220 230 240
MGEDKAILEQ IWNANPWVPD GVVSALSLKD RVKEAMTSED AVGLLFDGCQ GLNDRTLGAR

250 260 270 280 290 300
GGEVVMVTSG SGMGKSTFVR QQALAWGKRM GKRVGLAMLE ESVEDTIQDM MGLNNKVRLR
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310 320 330 340 350 360
QSDEVKKAIA EDGRFDEWYD ELFGDDTFHL YDSFAEAEAD RLLAKLAYMR TGLGCDVIVL

370 380 390 400 410 420
DHISIVVSAS EESDERKMID RLMTKLKGFA KSTGVVLVVI CHLKNPEKGK AHEEGRAVSI

430 440 450 460 470 480
TDLRGSGALR QLSDTIIALE RNQQGDMPNL VLVRLLKCRF TGDTGIAGYM EYNRETGWLE

490 500
PSSYTGEEGE GDTGWTEQDG QSDF
Number of amino acids: 504
Molecular weight: 55813.09
Theoretical pI: 5.07
Amino acid composition:
Ala (A) 41 8.1%
Arg (R) 27 5.4%
Asn (N) 16 3.2%
Asp (D) 43 8.5%
Cys (C) 9 1.8%
Gln (Q) 19 3.8%
Glu (E) 37 7.3%
Gly (G) 48 9.5%
His (H) 8 1.6%
Ile (I) 20 4.0%
Leu (L) 43 8.5%
Lys (K) 35 6.9%
Met (M) 18 3.6%
Phe (F) 15 3.0%
Pro (P) 8 1.6%
Ser (S) 31 6.2%
Thr (T) 24 4.8%
Trp (W) 9 1.8%
Tyr (Y) 14 2.8%
Val (V) 39 7.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 80
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 62
Atomic composition:
Carbon C 2434
Hydrogen H 3854
Nitrogen N 680
Oxygen O 769
Sulfur S 27
Formula: C2434H3854N680O769S27
Total number of atoms: 7764
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 70860
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.270, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 70360
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.261, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 29.87
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 79.33
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.389
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N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase

10 20 30 40 50 60
MAKVQFKPRA TTEAIFVHCS ATKPSQNIGV REIRQWHKEQ GWLDVGYHFI IKRDGTVEAG

70 80 90 100 110 120
RDELAVGSHV KGYNHNSVGV CLVGGIDDKG KFDANFTPAQ MQALRSLLVT LLAKYEGSIL

130 140 150
RAHHDVAPKA CPSFDLKRWW EKNELVTSDR G
Number of amino acids: 151
Molecular weight: 16900.28
Theoretical pI: 9.03
Amino acid composition:
Ala (A) 13 8.6%
Arg (R) 9 6.0%
Asn (N) 5 3.3%
Asp (D) 9 6.0%
Cys (C) 3 2.0%
Gln (Q) 6 4.0%
Glu (E) 8 5.3%
Gly (G) 13 8.6%
His (H) 7 4.6%
Ile (I) 7 4.6%
Leu (L) 11 7.3%
Lys (K) 12 7.9%
Met (M) 2 1.3%
Phe (F) 6 4.0%
Pro (P) 5 3.3%
Ser (S) 8 5.3%
Thr (T) 7 4.6%
Trp (W) 4 2.6%
Tyr (Y) 3 2.0%
Val (V) 13 8.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 17
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 21
Atomic composition:
Carbon C 753
Hydrogen H 1179
Nitrogen N 219
Oxygen O 215
Sulfur S 5
Formula: C753H1179N219O215S5
Total number of atoms: 2371
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 26595
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.574, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 26470
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.566, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 38.01
This classifies the protein as stable.
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Aliphatic index: 80.07
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.399

Endonuclease

10 20 30 40 50 60
MAGAYAARGV RKVGAFRSGL EDKVSKQLES KGIKFDYELW RIPYVIPASD HLYTPDFLLP

70 80 90 100 110 120
NGIFIETKGL WDSDDRKKHL LIREQHPELD IRLVFSSSRS KLYKGSPTSY AEWCEKHGIL

130 140 150
FADKLIPVEW LKEPKKEVPF DKFKTKKGVK KNG
Number of amino acids: 153
Molecular weight: 17640.43
Theoretical pI: 9.48
Amino acid composition:
Ala (A) 8 5.2%
Arg (R) 8 5.2%
Asn (N) 2 1.3%
Asp (D) 10 6.5%
Cys (C) 1 0.7%
Gln (Q) 2 1.3%
Glu (E) 11 7.2%
Gly (G) 11 7.2%
His (H) 4 2.6%
Ile (I) 9 5.9%
Leu (L) 15 9.8%
Lys (K) 21 13.7%
Met (M) 1 0.7%
Phe (F) 8 5.2%
Pro (P) 9 5.9%
Ser (S) 11 7.2%
Thr (T) 4 2.6%
Trp (W) 4 2.6%
Tyr (Y) 6 3.9%
Val (V) 8 5.2%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 21
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 29
Atomic composition:
Carbon C 813
Hydrogen H 1268
Nitrogen N 214
Oxygen O 221
Sulfur S 2
Formula: C813H1268N214O221S2
Total number of atoms: 2518
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 30940
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.754, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 30940
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.754, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
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The instability index (II) is computed to be 30.44
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 81.57
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.573

ssDNA-binding protein

10 20 30 40 50 60
MAGFKKKIYT SGLGTAEPYA YLSKPDYGNE ERGFGNPRGV YKVDLTLSNK DPRCQAMVDE

70 80 90 100 110 120
IVKTHEEAYA AAVEEFEANP PQVQRGKKPL KPYEGDMPFF DNGDGTTTFK FKCYASFQDK

130 140 150 160 170 180
KTKETKHINL VVVDSKGKKI QEVPIIGGGS KLKVKYSLVP YKWNTAVGAS VKLQLESVML

190 200 210 220 230
VELATFGGGG EDEWADEVED GGYTASESRQ SRDEQEWQED EHEETPDDDE DF
Number of amino acids: 232
Molecular weight: 25947.78
Theoretical pI: 4.78
Amino acid composition:
Ala (A) 15 6.5%
Arg (R) 6 2.6%
Asn (N) 7 3.0%
Asp (D) 18 7.8%
Cys (C) 2 0.9%
Gln (Q) 9 3.9%
Glu (E) 26 11.2%
Gly (G) 22 9.5%
His (H) 3 1.3%
Ile (I) 6 2.6%
Leu (L) 12 5.2%
Lys (K) 24 10.3%
Met (M) 4 1.7%
Phe (F) 10 4.3%
Pro (P) 12 5.2%
Ser (S) 12 5.2%
Thr (T) 13 5.6%
Trp (W) 3 1.3%
Tyr (Y) 11 4.7%
Val (V) 17 7.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 44
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 30
Atomic composition:
Carbon C 1151
Hydrogen H 1761
Nitrogen N 299
Oxygen O 373
Sulfur S 6
Formula: C1151H1761N299O373S6
Total number of atoms: 3590
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 33015
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.272, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 32890
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.268, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
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The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).
>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 29.80
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 57.97
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.829

host RNA polymerase inhibitor

10 20 30 40 50 60
MSQCNNGCQY AKDVGMENHS CANRCMYSEQ KYLLTIEGNT ESFEVPVFAR SLEEATLQAE

70
HYEDAGFVVT RIRPEVKA
Number of amino acids: 78
Molecular weight: 8839.87
Theoretical pI: 4.85
Amino acid composition:
Ala (A) 7 9.0%
Arg (R) 4 5.1%
Asn (N) 5 6.4%
Asp (D) 2 2.6%
Cys (C) 4 5.1%
Gln (Q) 4 5.1%
Glu (E) 10 12.8%
Gly (G) 4 5.1%
His (H) 2 2.6%
Ile (I) 2 2.6%
Leu (L) 4 5.1%
Lys (K) 3 3.8%
Met (M) 3 3.8%
Phe (F) 3 3.8%
Pro (P) 2 2.6%
Ser (S) 5 6.4%
Thr (T) 4 5.1%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 4 5.1%
Val (V) 6 7.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 12
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 7
Atomic composition:
Carbon C 378
Hydrogen H 586
Nitrogen N 106
Oxygen O 125
Sulfur S 7
Formula: C378H586N106O125S7
Total number of atoms: 1202
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 6210
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.702, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 5960
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Abs 0.1% (=1 g/l) 0.674, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 68.16
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 61.28
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.517

hypothetical protein-7

10 20 30 40
MTLRECCDWC AAKWNQAIEA GDEAAANAYQ QLYALWERRF KEANK
Number of amino acids: 45
Molecular weight: 5267.92
Theoretical pI: 5.14
Amino acid composition:
Ala (A) 10 22.2%
Arg (R) 3 6.7%
Asn (N) 3 6.7%
Asp (D) 2 4.4%
Cys (C) 3 6.7%
Gln (Q) 3 6.7%
Glu (E) 5 11.1%
Gly (G) 1 2.2%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 1 2.2%
Leu (L) 3 6.7%
Lys (K) 3 6.7%
Met (M) 1 2.2%
Phe (F) 1 2.2%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 0 0.0%
Thr (T) 1 2.2%
Trp (W) 3 6.7%
Tyr (Y) 2 4.4%
Val (V) 0 0.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 6
Atomic composition:
Carbon C 230
Hydrogen H 346
Nitrogen N 66
Oxygen O 69
Sulfur S 4
Formula: C230H346N66O69S4
Total number of atoms: 715
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 19605
Abs 0.1% (=1 g/l) 3.722, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 19480
Abs 0.1% (=1 g/l) 3.698, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
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The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 67.75
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 56.89
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.689

hypothetical protein-8

10 20 30 40 50 60
MLQHHWNKPD LEARFPVNSA VRYSGDNPVL KGLTGTVQGY SHTGRVKVQF GIRETEVHPS

70 80 90 100 110 120
VLIPLPKIGP NVEAPKSAVK SDVTHPNHYM LFDNVEAIEV IARSMTVEAF RGYCLGNILK

130 140 150
YRLRAGKKSE LATMEKDLKK AAFYQELFDK HKGLCYDAS
Number of amino acids: 159
Molecular weight: 17869.57
Theoretical pI: 9.19
Amino acid composition:
Ala (A) 12 7.5%
Arg (R) 8 5.0%
Asn (N) 7 4.4%
Asp (D) 7 4.4%
Cys (C) 2 1.3%
Gln (Q) 4 2.5%
Glu (E) 10 6.3%
Gly (G) 11 6.9%
His (H) 7 4.4%
Ile (I) 6 3.8%
Leu (L) 14 8.8%
Lys (K) 14 8.8%
Met (M) 4 2.5%
Phe (F) 6 3.8%
Pro (P) 9 5.7%
Ser (S) 9 5.7%
Thr (T) 7 4.4%
Trp (W) 1 0.6%
Tyr (Y) 7 4.4%
Val (V) 14 8.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 17
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 22
Atomic composition:
Carbon C 802
Hydrogen H 1263
Nitrogen N 223
Oxygen O 228
Sulfur S 6
Formula: C802H1263N223O228S6
Total number of atoms: 2522
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 16055
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.898, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 15930
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Abs 0.1% (=1 g/l) 0.891, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 34.69
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 82.14
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.389

hypothetical protein-9

10 20 30 40 50 60
MRLHFNTSNG IFSVRREDRS TAVASERNAK LPLIGSVVPL SPRVHLLITR GEFIKAMNKE

70 80
RPHLEAVVTY WPRIRLFVKW IKEVL
Number of amino acids: 85
Molecular weight: 9893.68
Theoretical pI: 11.20
Amino acid composition:
Ala (A) 5 5.9%
Arg (R) 10 11.8%
Asn (N) 4 4.7%
Asp (D) 1 1.2%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 0 0.0%
Glu (E) 6 7.1%
Gly (G) 3 3.5%
His (H) 3 3.5%
Ile (I) 6 7.1%
Leu (L) 9 10.6%
Lys (K) 5 5.9%
Met (M) 2 2.4%
Phe (F) 4 4.7%
Pro (P) 5 5.9%
Ser (S) 6 7.1%
Thr (T) 4 4.7%
Trp (W) 2 2.4%
Tyr (Y) 1 1.2%
Val (V) 9 10.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 15
Atomic composition:
Carbon C 450
Hydrogen H 730
Nitrogen N 132
Oxygen O 115
Sulfur S 2
Formula: C450H730N132O115S2
Total number of atoms: 1429
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 12490
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.262
Estimated half-life:
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The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 26.55
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 105.41
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.112

DNA ligase

10 20 30 40 50 60
MNIFKTAPYK AVSFVESAVR KALETSGYLI ADCKYDGVRG NIVVDNVAEA AWLSRVSKFI

70 80 90 100 110 120
PALEHLNGFD KRWQQLMNDD RCIFPDGFML DGELMVKGVD FNTGSGLLRT KWLKKNNFMF

130 140 150 160 170 180
DRGGVEPLKG SKVAFELDPK RLSVRLYAVM PIHIAESGED YDVQNLLMPY HVEAMRSLLV

190 200 210 220 230 240
EYFPEIEWLI AETYEVYDMD SLTELYEEKR AEGHEGLIVK DPQGIYKRGK KSGWWKLKPE

250 260 270 280 290 300
CEADGIIQGV NWGTKGLANE GKVIGFSVLL ETGRLVDANN ISRALMDEFT ANVKAHGEDF

310 320 330
YNGWACQVNY MEETPDGSLR HPSFEKFRGT EDNPQEKM
Number of amino acids: 338
Molecular weight: 38424.76
Theoretical pI: 5.15
Amino acid composition:
Ala (A) 22 6.5%
Arg (R) 16 4.7%
Asn (N) 17 5.0%
Asp (D) 22 6.5%
Cys (C) 4 1.2%
Gln (Q) 7 2.1%
Glu (E) 31 9.2%
Gly (G) 29 8.6%
His (H) 6 1.8%
Ile (I) 15 4.4%
Leu (L) 30 8.9%
Lys (K) 25 7.4%
Met (M) 12 3.6%
Phe (F) 16 4.7%
Pro (P) 13 3.8%
Ser (S) 16 4.7%
Thr (T) 11 3.3%
Trp (W) 8 2.4%
Tyr (Y) 13 3.8%
Val (V) 25 7.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 53
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 41
Atomic composition:
Carbon C 1725
Hydrogen H 2655
Nitrogen N 455
Oxygen O 509
Sulfur S 16
Formula: C1725H2655N455O509S16
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Total number of atoms: 5360
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 63620
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.656, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 63370
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.649, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 38.08
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 79.88
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.389

hypothetical protein-10

10 20 30 40 50 60
MRNIERFNAK TEPCGDCLRW TGRIQPNGYG QFRLEGKTQY AHRAAYKLFI GELDNKDTVL

70 80 90 100 110 120
HSCDNRWCVN PEHLTKGTQA DNLKDMAIKG RHHAIKIPND AIEGIRKDPR SSTVIAAEWG

130
VHPTTIHKIK RNINRRFV
Number of amino acids: 138
Molecular weight: 15889.13
Theoretical pI: 9.69
Amino acid composition:
Ala (A) 10 7.2%
Arg (R) 13 9.4%
Asn (N) 10 7.2%
Asp (D) 8 5.8%
Cys (C) 4 2.9%
Gln (Q) 4 2.9%
Glu (E) 7 5.1%
Gly (G) 10 7.2%
His (H) 7 5.1%
Ile (I) 12 8.7%
Leu (L) 7 5.1%
Lys (K) 11 8.0%
Met (M) 2 1.4%
Phe (F) 4 2.9%
Pro (P) 6 4.3%
Ser (S) 3 2.2%
Thr (T) 9 6.5%
Trp (W) 3 2.2%
Tyr (Y) 3 2.2%
Val (V) 5 3.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 15
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 24
Atomic composition:
Carbon C 695
Hydrogen H 1105
Nitrogen N 219
Oxygen O 198
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Sulfur S 6
Formula: C695H1105N219O198S6
Total number of atoms: 2223
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 21220
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.336, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 20970
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.320, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 42.52
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 71.45
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.794

dGTP triphosphohydrolase inhibitor

10 20 30 40 50 60
MMGRIYSGNL HDYKDAVARL QEDHDVTVKV ESFSYENPAK MCRSSGEALR VFTRSGHLVA

70 80 90
SRTFEHSDSD VQINAQTAWL RKVHSDLKHW K
Number of amino acids: 91
Molecular weight: 10477.74
Theoretical pI: 7.96
Amino acid composition:
Ala (A) 7 7.7%
Arg (R) 7 7.7%
Asn (N) 3 3.3%
Asp (D) 7 7.7%
Cys (C) 1 1.1%
Gln (Q) 3 3.3%
Glu (E) 5 5.5%
Gly (G) 4 4.4%
His (H) 6 6.6%
Ile (I) 2 2.2%
Leu (L) 6 6.6%
Lys (K) 6 6.6%
Met (M) 3 3.3%
Phe (F) 3 3.3%
Pro (P) 1 1.1%
Ser (S) 10 11.0%
Thr (T) 4 4.4%
Trp (W) 2 2.2%
Tyr (Y) 3 3.3%
Val (V) 8 8.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 12
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 13
Atomic composition:
Carbon C 456
Hydrogen H 710
Nitrogen N 138
Oxygen O 139
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Sulfur S 4
Formula: C456H710N138O139S4
Total number of atoms: 1447
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 15470
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.476, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 15470
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.476, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 40.06
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 67.47
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.684

hypothetical protein-11

10 20 30 40
MRTNFEKFTK RDSVVNEHGE QWQERRDRMK KRHKQQRGNS QKREWN
Number of amino acids: 46
Molecular weight: 5901.57
Theoretical pI: 10.93
Amino acid composition:
Ala (A) 0 0.0%
Arg (R) 8 17.4%
Asn (N) 4 8.7%
Asp (D) 2 4.3%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 5 10.9%
Glu (E) 5 10.9%
Gly (G) 2 4.3%
His (H) 2 4.3%
Ile (I) 0 0.0%
Leu (L) 0 0.0%
Lys (K) 6 13.0%
Met (M) 2 4.3%
Phe (F) 2 4.3%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 2 4.3%
Thr (T) 2 4.3%
Trp (W) 2 4.3%
Tyr (Y) 0 0.0%
Val (V) 2 4.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 14
Atomic composition:
Carbon C 248
Hydrogen H 397
Nitrogen N 91
Oxygen O 74
Sulfur S 2
Formula: C248H397N91O74S2
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Total number of atoms: 812
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 11000
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.864
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 59.29
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 12.61
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -2.383

hypothetical protein-12

10 20 30 40 50 60
MINIKTFLKN IFKLNRLTSV KFYAWMPGSD DLRKTEFKLG LGPCGKVVTK LECYSTSSGM

70 80 90
VIFQTTEDNE TKSFYYPKGS TCGRIERTYS
Number of amino acids: 90
Molecular weight: 10311.95
Theoretical pI: 9.38
Amino acid composition:
Ala (A) 1 1.1%
Arg (R) 4 4.4%
Asn (N) 4 4.4%
Asp (D) 3 3.3%
Cys (C) 3 3.3%
Gln (Q) 1 1.1%
Glu (E) 5 5.6%
Gly (G) 7 7.8%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 5 5.6%
Leu (L) 7 7.8%
Lys (K) 10 11.1%
Met (M) 3 3.3%
Phe (F) 6 6.7%
Pro (P) 3 3.3%
Ser (S) 8 8.9%
Thr (T) 10 11.1%
Trp (W) 1 1.1%
Tyr (Y) 5 5.6%
Val (V) 4 4.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 8
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 14
Atomic composition:
Carbon C 464
Hydrogen H 728
Nitrogen N 118
Oxygen O 135
Sulfur S 6
Formula: C464H728N118O135S6
Total number of atoms: 1451
Extinction coefficients:
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Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 13075
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.268, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 12950
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.256, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 48.63
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 66.00
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.369

DNA-directed RNA polymerase

10 20 30 40 50 60
MNIIENIEKN DFSEIELAAI PFNTLADHYG SALAREQLAL EHESYELGER RFLKMLERQA

70 80 90 100 110 120
KAGEIADNAA AKPLLATLLP KLTARIVEWL EEYASKKGRK PSAYAPLQLL KPEASAFITL

130 140 150 160 170 180
KVILASLTST NMTTIQAAAG MLGKAIEDEA RFGRIRDLEA KHFKKHVEEQ LNKRHGQVYK

190 200 210 220 230 240
KAFMQVVEAD MIGRGLLGGE AWSSWDKETT MHVGIRLIEM LIESTGLVEL QRHNAGNAGS

250 260 270 280 290 300
DHEALQLAQE YVDVLAKRAG ALAGISPMFQ PCVVPPKPWV SITGGGYWAN GRRPLALVRT

310 320 330 340 350 360
HSKKGLMRYE DVYMPEVYKA VNIAQNTAWK INKKVLAVVN EIVNWKNCPV ADIPSLERQE

370 380 390 400 410 420
LPPKPDDIDT NEAALKEWKK AAAGIYRLDK ARVSRRISLE FMLEQANKFA NKKAIWFPYN

430 440 450 460 470 480
MDWRGRVYAV PMFNPQGNDM TKGLLTLAKG KPIGEEGFYW LKIHGANCAG VDKVPFPERI

490 500 510 520 530 540
AFIEKHVDDI LACAKDPINN TWWAEQDSPF CFLAFCFEYA GVAHHGLSYN CSLPLAFDGS

550 560 570 580 590 600
CSGIQHFSAM LRDEVGGRAV NLLPSETVQD IYGIVAQKVN EILKQDAING TPNEMITVTD

610 620 630 640 650 660
KDTGEISEKL KLGTSTLAQQ WLAYGVTRSV TKRSVMTLAY GSKEFGFRQQ VLDDTIQPAI

670 680 690 700 710 720
DSGKGLMFTQ PNQAAGYMAK LIWDAVSVTV VAAVEAMNWL KSAAKLLAAE VKDKKTKEIL

730 740 750 760 770 780
RHRCAVHWTT PDGFPVWQEY RKPLQKRLDM IFLGQFRLQP TINTLKDSGI DAHKQESGIA

790 800 810 820 830 840
PNFVHSQDGS HLRMTVVYAH EKYGIESFAL IHDSFGTIPA DAGKLFKAVR ETMVLTYENN

850 860 870 880
DVLADFYDQF ADQLHETQLD KMPPLPKKGN LNLQDILKSD FAFA
Number of amino acids: 884
Molecular weight: 98828.62
Theoretical pI: 7.09
Amino acid composition:
Ala (A) 96 10.9%
Arg (R) 38 4.3%
Asn (N) 38 4.3%
Asp (D) 47 5.3%
Cys (C) 9 1.0%
Gln (Q) 37 4.2%
Glu (E) 60 6.8%
Gly (G) 57 6.4%
His (H) 22 2.5%
Ile (I) 51 5.8%
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Leu (L) 84 9.5%
Lys (K) 68 7.7%
Met (M) 25 2.8%
Phe (F) 35 4.0%
Pro (P) 40 4.5%
Ser (S) 40 4.5%
Thr (T) 41 4.6%
Trp (W) 18 2.0%
Tyr (Y) 25 2.8%
Val (V) 53 6.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 107
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 106
Atomic composition:
Carbon C 4444
Hydrogen H 6977
Nitrogen N 1203
Oxygen O 1280
Sulfur S 34
Formula: C4444H6977N1203O1280S34
Total number of atoms: 13938
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 136750
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.384, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 136250
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.379, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 36.71
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 87.81
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.258

hypothetical protein-13

10 20 30 40
MLHLLIALLR HRVTWRFLLV LTATLGYAGL TDHLGQLEVA FCSILSCGD
Number of amino acids: 49
Molecular weight: 5452.53
Theoretical pI: 6.80
Amino acid composition:
Ala (A) 4 8.2%
Arg (R) 3 6.1%
Asn (N) 0 0.0%
Asp (D) 2 4.1%
Cys (C) 2 4.1%
Gln (Q) 1 2.0%
Glu (E) 1 2.0%
Gly (G) 4 8.2%
His (H) 3 6.1%
Ile (I) 2 4.1%
Leu (L) 13 26.5%
Lys (K) 0 0.0%
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Met (M) 1 2.0%
Phe (F) 2 4.1%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 2 4.1%
Thr (T) 4 8.2%
Trp (W) 1 2.0%
Tyr (Y) 1 2.0%
Val (V) 3 6.1%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 3
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 3
Atomic composition:
Carbon C 250
Hydrogen H 402
Nitrogen N 66
Oxygen O 64
Sulfur S 3
Formula: C250H402N66O64S3
Total number of atoms: 785
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 7115
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.305, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 6990
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.282, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 26.54
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 145.31
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.927

DNA packaging protein

10 20 30 40 50 60
MSDTQANRNA LIIAQLKGDF VAFLFVLWKA LALPPPTKCQ IDMARCLANG DNKKFILQAF

70 80 90 100 110 120
RGIGKSFITC AFVVWTLWRD PQLKILIVSA SKERADANSI FIKNIIDLLP FLAELKPRPG

130 140 150 160 170 180
QRDSVISFDV GPAKPDHSPS VKSVGITGQL TGSRADIIIA DDVEIPSNSA TQGAREKLWT

190 200 210 220 230 240
LVQEFAALLK PLPTSRVIYL GTPQTEMTLY KELEDNRGYT TIIWPALYPR SREEDLYYGD

250 260 270 280 290 300
RLAPMLREEF NDGFEMLQGQ PTDPVRFDME DLRERELEYG KAGFTLQFML NPNLSDAEKY

310 320 330 340 350 360
PLRLRDAIVC GLDFEKAPMH YQWLPNRQNR NEELPNVGLK GDDIHSYHSC SQNTGQYQQR

370 380 390 400 410 420
ILVIDPSGRG KDETGYAVLF TLNGYIYLME AGGFRDGYSD KTLESLAKKA KQWKVQTVVF

430 440 450 460 470 480
ESNFGDGMFG KVFSPVLLKH HAAQLEEIRA RGMKELRICD TLEPVLSTHR LVIRDEVIRE

490 500 510 520 530 540
DYQTARDADG KHDVRYSLFY QLTRMAREKG AVAHDDRLDA LALGVEFLRS TMELDAVKVE

550 560 570 580
AEVLEAFLEE HMEHPIHSAG HVVTSMVDGM ELYWEDDDVN SNRFIDW



561

Number of amino acids: 587
Molecular weight: 66727.07
Theoretical pI: 5.32
Amino acid composition:
Ala (A) 45 7.7%
Arg (R) 38 6.5%
Asn (N) 20 3.4%
Asp (D) 45 7.7%
Cys (C) 6 1.0%
Gln (Q) 24 4.1%
Glu (E) 42 7.2%
Gly (G) 37 6.3%
His (H) 13 2.2%
Ile (I) 32 5.5%
Leu (L) 63 10.7%
Lys (K) 31 5.3%
Met (M) 16 2.7%
Phe (F) 27 4.6%
Pro (P) 28 4.8%
Ser (S) 30 5.1%
Thr (T) 27 4.6%
Trp (W) 9 1.5%
Tyr (Y) 19 3.2%
Val (V) 35 6.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 87
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 69
Atomic composition:
Carbon C 2985
Hydrogen H 4661
Nitrogen N 811
Oxygen O 882
Sulfur S 22
Formula: C2985H4661N811O882S22
Total number of atoms: 9361
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 78185
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.172, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 77810
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.166, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 31.42
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 88.07
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.332

endopeptidase-2

10 20 30 40 50 60
MLKLLRSALP WVLAGTLFMG GWHLGSTHER ANWKEVIQNE YIAKTKATAA TQAEVSRVSR

70 80 90 100 110 120
EYQEEIAAIE GSTDRMLNDL RSNNKRLSVR IKTLTGLPED NGRCEFNGRA ELHESDAKRI
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130 140 150
IGITQAADAH VRALQRTIKE MQNERHPSKP
Number of amino acids: 150
Molecular weight: 16947.25
Theoretical pI: 9.41
Amino acid composition:
Ala (A) 16 10.7%
Arg (R) 14 9.3%
Asn (N) 8 5.3%
Asp (D) 5 3.3%
Cys (C) 1 0.7%
Gln (Q) 6 4.0%
Glu (E) 14 9.3%
Gly (G) 9 6.0%
His (H) 5 3.3%
Ile (I) 9 6.0%
Leu (L) 14 9.3%
Lys (K) 9 6.0%
Met (M) 4 2.7%
Phe (F) 2 1.3%
Pro (P) 4 2.7%
Ser (S) 9 6.0%
Thr (T) 10 6.7%
Trp (W) 3 2.0%
Tyr (Y) 2 1.3%
Val (V) 6 4.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 19
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 23
Atomic composition:
Carbon C 733
Hydrogen H 1196
Nitrogen N 228
Oxygen O 224
Sulfur S 5
Formula: C733H1196N228O224S5
Total number of atoms: 2386
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 19480
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.149, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 19480
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.149, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 37.53
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 82.07
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.638

DNA packaging protein A

10 20 30 40 50 60
MSDKTLIKLL EMLDTEMAQR MLADLQSEER RTPQLYNAIG KLLDRHKFQI SKLTPDENIL
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70 80
GGLAAGLEDY NKVVGPNGLT DDETITLQ
Number of amino acids: 88
Molecular weight: 9888.31
Theoretical pI: 4.70
Amino acid composition:
Ala (A) 5 5.7%
Arg (R) 4 4.5%
Asn (N) 4 4.5%
Asp (D) 8 9.1%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 5 5.7%
Glu (E) 7 8.0%
Gly (G) 6 6.8%
His (H) 1 1.1%
Ile (I) 5 5.7%
Leu (L) 15 17.0%
Lys (K) 6 6.8%
Met (M) 4 4.5%
Phe (F) 1 1.1%
Pro (P) 3 3.4%
Ser (S) 3 3.4%
Thr (T) 7 8.0%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 2 2.3%
Val (V) 2 2.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 15
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 10
Atomic composition:
Carbon C 430
Hydrogen H 711
Nitrogen N 117
Oxygen O 140
Sulfur S 4
Formula: C430H711N117O140S4
Total number of atoms: 1402
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 2980
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.301
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 49.99
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 100.91
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.436

holin class II
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10 20 30 40 50 60
MLSFDFNNEV VKAAPIVGTG VADGAARLFW GLSLNEWFYV AAIAYTVVQI GAKVVDKMID
WKRANKE
Number of amino acids: 67
Molecular weight: 7406.59
Theoretical pI: 6.08
Amino acid composition:
Ala (A) 10 14.9%
Arg (R) 2 3.0%
Asn (N) 4 6.0%
Asp (D) 4 6.0%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 1 1.5%
Glu (E) 3 4.5%
Gly (G) 5 7.5%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 4 6.0%
Leu (L) 4 6.0%
Lys (K) 5 7.5%
Met (M) 2 3.0%
Phe (F) 4 6.0%
Pro (P) 1 1.5%
Ser (S) 2 3.0%
Thr (T) 2 3.0%
Trp (W) 3 4.5%
Tyr (Y) 2 3.0%
Val (V) 9 13.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 7
Atomic composition:
Carbon C 343
Hydrogen H 526
Nitrogen N 86
Oxygen O 93
Sulfur S 2
Formula: C343H526N86O93S2
Total number of atoms: 1050

Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 19480
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.630
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 12.44
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 100.45
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.322

tail fibers protein

10 20 30 40 50 60
MATNIKTVMT YPLDGSTTDF NIPFEYLARK FVRVTLIGVD RKELILNQDY RFATKTTIST
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70 80 90 100 110 120
TRALGPADGY TLIEIRRFTS ATDRLVDFTD GSILRAYDLN ISQVQTLHVA EEARDLTADT

130 140 150 160 170 180
IGVNNDGNLD ARGRRIVNVA DAQDVGDAIN LGQIQRWNDS ALNSANRAKQ EADRATARAN

190 200 210 220 230 240
DANNSANASA SSASSSAGSA ELSKQWAVKE TAVEPNLESS RTYALHSMSY RNEAKDAADR

250 260 270 280 290 300
AKTSEANAKD SESNAKNSEA NAKSSEAKAK ASEERAIEEA SKLGNMNDFA AAIDSVDGIH

310 320 330 340 350 360
VTMNGNINSP GNITGGGLVS TGAASIQKGA LVGEDLIVER DITAKRDMYS QRNIAVAGVT

370 380 390 400 410 420
YAHGGINQTL SPNVYNKLSR LHIDTNPQHV GQRQGLHIGW NEGGSGESNF ITNRGAGSGG

430 440 450 460 470 480
FVFRTVNAEN SVETGRVDIT GGGVIYASHL QVRSGARIEE NNNIVGQNLY AGMGSTMFEG

490 500 510 520 530 540
NGNLTGGIWA QWGNLWSGLN NNSLFAKPPG GVQLFTARGG DYLEGRVDGT AVGFRWFKSD

550 560 570 580 590 600
RRLKEDIKVV RSADDMLNII RSYIPVSYKY KDASYTDNRG RTNTIEGKRS RAGFITQDLI

610 620 630 640
RLWPEAVDVM SDGIQSPDPN QIIGGLMLLV KNLDARVQEL ESKLMTD
Number of amino acids: 647
Molecular weight: 69954.53
Theoretical pI: 5.80
Amino acid composition:
Ala (A) 69 10.7%
Arg (R) 44 6.8%
Asn (N) 53 8.2%
Asp (D) 44 6.8%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 22 3.4%
Glu (E) 34 5.3%
Gly (G) 61 9.4%
His (H) 8 1.2%
Ile (I) 41 6.3%
Leu (L) 44 6.8%
Lys (K) 27 4.2%
Met (M) 12 1.9%
Phe (F) 16 2.5%
Pro (P) 13 2.0%
Ser (S) 53 8.2%
Thr (T) 42 6.5%
Trp (W) 8 1.2%
Tyr (Y) 17 2.6%
Val (V) 39 6.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 78
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 71
Atomic composition:
Carbon C 3013
Hydrogen H 4811
Nitrogen N 905
Oxygen O 991
Sulfur S 12
Formula: C3013H4811N905O991S12
Total number of atoms: 9732
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 69330
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.991
Estimated half-life:
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The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 39.16
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 79.38
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.469

internal (core) protein

10 20 30 40 50 60
MSYDKNKPSE FDGLFQKAAD KHGVSYDLLR KLAFNESSFN PKAKSPTGPK GLMQFTKGTA

70 80 90 100 110 120
TALGLKVTDA DDDDRYNPEL AVDAAARHLS DLIRKYDGDE LKAALAYNQG EGRNGAPQMQ

130 140 150 160 170 180
AYDKGDWASI SEEGRNYMRN LMDVANSPRK GDLEAFGGIT PKAKGIPSGD AFAGIGKKQT

190 200 210 220 230 240
VGTDLPESTG FKVEGKEQKA PNVPYAKDFW EKTGTTLDEF NARSTFFGIG DATSAELHNS

250 260 270 280 290 300
VLGVAFRAAR SDDGFDLFKD TITPTRWNSH TWTPEELERI RKEVKNPAYI NVVTGGSPEN

310 320 330 340 350 360
LDALIKMAND NYEMDARSAD AGVGAKLTAG IVGAGVDPLS YVPLVGVAGK GLKVVNKAFV

370 380 390 400 410 420
VGTQSAGLAI ASEGIRTSIA GGEAHYADAA LGGLMFGAGM SAISDAIAAG IRRSRGTEVV

430 440 450 460 470 480
NDFAPMAHRL EARETALNAG GEDLTRMPSE NRVFDREHAG VEYSPLETEP GAVVLPQGQI

490 500 510 520 530 540
LSDTNPLNPQ TLSEFEAVNP ERAARGISLG GFTEIGLKTL RSENPTVRSI ASDLVRSPTG

550 560 570 580 590 600
MESGSNGKFG ATASDIKERL HANNQRTYNQ LYDAVRTAMK DPEFSTGGAT MSRKEIRQEI

610 620 630 640 650 660
YKRAALAIER PELQANLTKG ERNVMNILKQ HFDLKREIME NPSIFGNTKA VSIFPGSRHK

670 680 690 700 710 720
GTYVPNVYDR AIKIEMVKRY GNDGLQRAIA ESWLTSYRAR PEVKARVDEY LMELNGLKSV

730 740 750 760 770 780
QEVTPEMVQK HAMDKAYGIS HTDQFSASSV IEDNIEGLVG IENNNFLEAR NMFDSDMAVT

790 800 810 820 830 840
LPDGNTFSVN DLRTYDMAEI LPAYDRRVDG DVAIMGGSGK TTKDLKDEIM ALDKQSEGNG

850 860 870 880 890 900
TLKGEVEALK DTVKILTGRA RRNPEGAWGT ALRSVNDLTF FAKNAYMGAQ NVTEIAGMLA

910 920 930 940 950 960
KGNVSAITHG IPMINDWVNR GKPLRASEIK EIHGMVFGKE LDQLIRPGRE DHVRRLREST

970 980 990 1000 1010 1020
DTSAAVANVV GTIRFGTQEL AARSPWTMLL NGTSNYILDA ARQGVLGDVA GAALAGKASK

1030 1040 1050 1060 1070 1080
FGKANYLKSA SISPEQWNGI KQLFRDYATR GEDGKFTIRD KQAFANDPRS MDLWRLADKV

1090 1100 1110 1120 1130 1140
ADETILRPHK VSSQDSKAFG AGVKMVMQFK NFVIKSLNSR FVRSFYEATK NNRALDQALT

1150 1160 1170 1180 1190 1200
HIISLGLAGG YYVAQAHLKA ASLQEHKRKE YLKNALDPKM IAHASISRSS HLGSPLSIYD

1210 1220 1230 1240 1250 1260
MFAGMVGSDT YKYTRSTVLP KESEKRDPNK ALTGRQVASS IAGAVGEQVP GLGFVGSVGA

1270 1280 1290 1300 1310 1320
TAINAASLLS SPNKATALEF RTGLFNTSRE LIPNDPLSQQ LIMKIYEANG IRIKETPKKQ
Number of amino acids: 1320
Molecular weight: 143525.97
Theoretical pI: 8.41
Amino acid composition:
Ala (A) 145 11.0%
Arg (R) 80 6.1%
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Asn (N) 70 5.3%
Asp (D) 81 6.1%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 38 2.9%
Glu (E) 83 6.3%
Gly (G) 120 9.1%
His (H) 21 1.6%
Ile (I) 66 5.0%
Leu (L) 102 7.7%
Lys (K) 88 6.7%
Met (M) 37 2.8%
Phe (F) 47 3.6%
Pro (P) 54 4.1%
Ser (S) 91 6.9%
Thr (T) 76 5.8%
Trp (W) 10 0.8%
Tyr (Y) 36 2.7%
Val (V) 75 5.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 164
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 168
Atomic composition:
Carbon C 6290
Hydrogen H 10028
Nitrogen N 1808
Oxygen O 1960
Sulfur S 37
Formula: C6290H10028N1808O1960S37
Total number of atoms: 20123
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 108640
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.757
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 37.02
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 77.10
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.436

protein inside capsid C

10 20 30 40 50 60
MASKLNSVLG NMATPGMERL RGVKGMDYRA ATIQAEQPRA SLLDSIGRFA KAGADMYMAK

70 80 90 100 110 120
DERDKQRADE RSNEIIRKLT PEQRRQAIQN GTLLYQDDPY AMQALKFKTG RNAAFLVDDE

130 140 150 160 170 180
VQQAIKEGRF RTREEMEQYR HSRLQEHSKS FAEQFGINEM DEEYQKGFNA NITERNIALY

190 200 210 220 230 240
GAHDTFLSDQ AQKGAILNSK VELNGVLSDP DLLSRPESGE FFQNYIDNSL VTGMTDNQAQ

250 260 270 280 290 300
QVISSSLNDV LQRPGGAAFL QNIENRKVTL NGATTTYREL MGDEQWQAMM IKAQHTQFQN

310 320 330 340 350 360
NAKLTEKFRL DINSALNQAD TGKGWETLQG IKAELDKIQP GEEMTPEREW LISAQEQMRT
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370 380 390 400 410 420
RFKQEQAETA KLMDKQQKTL NKSLVIDKQF QKRLNGEYVS TNYKDMPTNE NTGEFTHSDM

430 440 450 460 470 480
VNYANQKLAE IEAMDLTPEQ KDKLKLDYLR ADSKEGAFRA AFGEMITDAG NEWQAAVING

490 500 510 520 530 540
KMPESTPAMD NLRRIRNTDP DLIASLYPDK AELFLTMDML DNQGIDTQVL IDADKARAQK

550 560 570 580 590 600
TKEMQFEDDR AWAAMMNDST NPQIKYMPSS VQGYARKIYD SVKYRTGNPD MATEQVAKFL

610 620 630 640 650 660
SDSTTTFSSS DVEGDTYGVL PKNILTVSDD PKSWEQGKNI LDEAIKRITE ANPWITNKQL

670 680 690 700 710 720
TVYQQGDAIY LMDTTGQVRT RFDQELLKRE YQRTAQEQAE AAREKALKEA NKRAPISRVP

730 740
QAREEARKRV QEKRKKTPKY IYGRKED
Number of amino acids: 747
Molecular weight: 85244.58
Theoretical pI: 5.54
Amino acid composition:
Ala (A) 70 9.4%
Arg (R) 49 6.6%
Asn (N) 42 5.6%
Asp (D) 55 7.4%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 59 7.9%
Glu (E) 61 8.2%
Gly (G) 39 5.2%
His (H) 5 0.7%
Ile (I) 36 4.8%
Leu (L) 55 7.4%
Lys (K) 57 7.6%
Met (M) 30 4.0%
Phe (F) 23 3.1%
Pro (P) 24 3.2%
Ser (S) 37 5.0%
Thr (T) 49 6.6%
Trp (W) 7 0.9%
Tyr (Y) 24 3.2%
Val (V) 25 3.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 116
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 106

Atomic composition:
Carbon C 3690
Hydrogen H 5887
Nitrogen N 1069
Oxygen O 1191
Sulfur S 30
Formula: C3690H5887N1069O1191S30
Total number of atoms: 11867
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 74260
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.871
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
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The instability index (II) is computed to be 33.54
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 66.59
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.871

protein inside capsid B

10 20 30 40 50 60
MCWMAAIPIA MMGAQALSSQ NSADKARVAQ TEAGRRQAME MVKEMNIQNA NASLEQRDAL

70 80 90 100 110 120
EAASSELTTR NMQKVQAMGT IRAAIGEGML EGESMKRIKR IEEGNYIREA NSVTENYRRD

130 140 150 160 170 180
YASIFAQQLG RTQSTASQVD AMYKSEAKGK SGLMRVLDPL SIMGQEAASQ YAAGGFDKKG

190
GNQAAPISAA KGTKTGR
Number of amino acids: 197
Molecular weight: 21252.10
Theoretical pI: 9.38
Amino acid composition:
Ala (A) 32 16.2%
Arg (R) 14 7.1%
Asn (N) 9 4.6%
Asp (D) 6 3.0%
Cys (C) 1 0.5%
Gln (Q) 15 7.6%
Glu (E) 15 7.6%
Gly (G) 17 8.6%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 11 5.6%
Leu (L) 9 4.6%
Lys (K) 12 6.1%
Met (M) 14 7.1%
Phe (F) 2 1.0%
Pro (P) 3 1.5%
Ser (S) 16 8.1%
Thr (T) 9 4.6%
Trp (W) 1 0.5%
Tyr (Y) 5 2.5%
Val (V) 6 3.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%

Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 21
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 26
Atomic composition:
Carbon C 892
Hydrogen H 1476
Nitrogen N 276
Oxygen O 294
Sulfur S 15
Formula: C892H1476N276O294S15
Total number of atoms: 2953
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 12950
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.609, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 12950
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.609, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
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The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 39.21
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 64.67
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.529

protein inside capsid A

10 20 30 40 50 60
MYITKCLQDH ADNFQPSIED ILEAEALGVE PKVIPDENTV AMLSDNAVLS IGGNQGDRVW

70 80 90 100 110 120
FLTSKYVPLF TLKERLEFRR LIIEYRDMML SQYESIWNFV WVGNKSHIRF LKTIGAVFHN

130
EFTADGQFQL FTISRR
Number of amino acids: 136
Molecular weight: 15836.14
Theoretical pI: 5.33
Amino acid composition:
Ala (A) 7 5.1%
Arg (R) 8 5.9%
Asn (N) 7 5.1%
Asp (D) 8 5.9%
Cys (C) 1 0.7%
Gln (Q) 6 4.4%
Glu (E) 10 7.4%
Gly (G) 7 5.1%
His (H) 3 2.2%
Ile (I) 11 8.1%
Leu (L) 13 9.6%
Lys (K) 6 4.4%
Met (M) 4 2.9%
Phe (F) 10 7.4%
Pro (P) 4 2.9%
Ser (S) 8 5.9%
Thr (T) 7 5.1%
Trp (W) 3 2.2%
Tyr (Y) 4 2.9%
Val (V) 9 6.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 18
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 14
Atomic composition:
Carbon C 720
Hydrogen H 1106
Nitrogen N 188
Oxygen O 205
Sulfur S 5
Formula: C720H1106N188O205S5
Total number of atoms: 2224
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 22460
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.418, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 22460
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Abs 0.1% (=1 g/l) 1.418, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 38.99
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 93.16
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.136

tail fiber protein-1

10 20 30 40 50 60
MALISQSIKN LKGGISQQPD ILRFAEQGSV QINGWSSESE GLQKRPPMIH LKTLGPAGYV

70 80 90 100 110 120
GAQPYVHLIN RDEFEQYLVV FTGEDIKVFD LDGKEYQVRG DRSYVRTANP REDLRMVTVA

130 140 150 160 170 180
DYTFVTNRKV VVQSNDQSVN LPGFKDQGDA LINVRGGQYG RRLSIEFNGA ERAAVQLPDG

190 200 210 220 230 240
SQPAHVNEVD GQAIAEKLAA QLRNNLGNPN NKQDPNKWRF NVGPGFIHIL APNNDNVWGL

250 260 270 280 290 300
QTKDGYADQL INPVTHYTQS FQKLPINAPD GYIVKIVGDT SKTADQYYVR FDLNRKVWVE

310 320 330 340 350 360
TIGWNTRTHL HYHTMPWALV RASDGNFDFK VLEWGARTVG DDTTNPYPSF TGQTINDIFF

370 380 390 400 410 420
FRNRLGFLSG ENIILSRTSK YFNFFPASVS NYSDDDPIDV AVSHNRVSTL KYAVPFSEEL

430 440 450 460 470 480
LLWSDQAQFV LTASGILSSR SVELNLTTQF DVQDRARPHG VGRNVYFASP RASFTSINRY

490 500 510 520 530 540
YAVQDVSSVK NAEDMTAHVP NYIPNGVFSI SGTTAENFAA ILTSGAPNRV YIYKFLYIDE

550 560 570 580 590 600
EIRQQSWSHW DFGDNVTVFA AQVINSTMTV LMGNEHAVWM GRLHFTKNSI DIPGEPYRLY

610 620 630 640 650 660
IDAKRKYTIP AGTYNDDTYQ TSISLATIYG MNFTKGRVSV VFPDGKIIEV DQPINGWSSD

670 680 690 700 710 720
PVLRLDGNQE GQVVYIGFNI PFTYTFSKFL IKKTAEDGST ATEDIGRLQL RRAWVNYEDS

730 740 750 760 770 780
GAFTIRVNNL SREFIYTMAG ARLGSDNLRV GRSNIGTGQY RFPVVGNAQT NIVTIESDAS

790 800
TPLNIIGCGW EGNYLRRSSG I
Number of amino acids: 801
Molecular weight: 89817.58
Theoretical pI: 6.20
Amino acid composition:
Ala (A) 51 6.4%
Arg (R) 48 6.0%
Asn (N) 58 7.2%
Asp (D) 51 6.4%
Cys (C) 1 0.1%
Gln (Q) 39 4.9%
Glu (E) 32 4.0%
Gly (G) 64 8.0%
His (H) 14 1.7%
Ile (I) 53 6.6%
Leu (L) 52 6.5%
Lys (K) 29 3.6%
Met (M) 10 1.2%
Phe (F) 41 5.1%
Pro (P) 36 4.5%
Ser (S) 57 7.1%
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Thr (T) 51 6.4%
Trp (W) 14 1.7%
Tyr (Y) 36 4.5%
Val (V) 64 8.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 83
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 77
Atomic composition:
Carbon C 4023
Hydrogen H 6163
Nitrogen N 1113
Oxygen O 1209
Sulfur S 11
Formula: C4023H6163N1113O1209S11
Total number of atoms: 12519
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 130640
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.455, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 130640
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.455, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 35.30
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 80.66
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.368

tail fiber protein-2

10 20 30 40 50 60
MRSYEMNIET AEELSAVNDI LASIGEPPVS TLEGDANADV ANARRVLNKI NRQIQSRGWT

70 80 90 100 110 120
FNIEEGVTLL PDAFSGMIPF SSDYLSVMAT SGQTQYINRG GYIYDRSAKT DRFPSGVQVN

130 140 150 160 170 180
LIRLREFDEM PECFRNYIVT KASRQFNNRF FGAPEVDGVL QEEEQEAWRA CFEYELDYGN

190
YNMLDGDAFT SGLLNR
Number of amino acids: 196
Molecular weight: 22233.69

Theoretical pI: 4.48
Amino acid composition:
Ala (A) 15 7.7%
Arg (R) 15 7.7%
Asn (N) 15 7.7%
Asp (D) 12 6.1%
Cys (C) 2 1.0%
Gln (Q) 8 4.1%
Glu (E) 18 9.2%
Gly (G) 14 7.1%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 11 5.6%
Leu (L) 14 7.1%
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Lys (K) 3 1.5%
Met (M) 6 3.1%
Phe (F) 11 5.6%
Pro (P) 7 3.6%
Ser (S) 14 7.1%
Thr (T) 9 4.6%
Trp (W) 2 1.0%
Tyr (Y) 9 4.6%
Val (V) 11 5.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 30
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 18
Atomic composition:
Carbon C 975
Hydrogen H 1495
Nitrogen N 269
Oxygen O 312
Sulfur S 8
Formula: C975H1495N269O312S8
Total number of atoms: 3059
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 24535
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.104, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 24410
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.098, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 58.58
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 73.67
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.456

capsid and scaffold protein-1

10 20 30
MNAESEVEPT QEVADEVALT PQQKAAITRA RNKALKSQ
Number of amino acids: 38
Molecular weight: 4153.63
Theoretical pI: 5.11
Amino acid composition:
Ala (A) 7 18.4%
Arg (R) 2 5.3%
Asn (N) 2 5.3%
Asp (D) 1 2.6%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 4 10.5%
Glu (E) 5 13.2%
Gly (G) 0 0.0%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 1 2.6%
Leu (L) 2 5.3%
Lys (K) 3 7.9%
Met (M) 1 2.6%
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Phe (F) 0 0.0%
Pro (P) 2 5.3%
Ser (S) 2 5.3%
Thr (T) 3 7.9%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 0 0.0%
Val (V) 3 7.9%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 6
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 5
Atomic composition:
Carbon C 174
Hydrogen H 295
Nitrogen N 53
Oxygen O 62
Sulfur S 1
Formula: C174H295N53O62S1
Total number of atoms: 585
Extinction coefficients:
As there are no Trp, Tyr or Cys in the region considered, your protein
should not be visible by UV spectrophotometry.
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 48.24
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 72.11
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.800

capsid and scaffold protein-2

10 20 30 40 50 60
MPNAANYQAL LDPERGTIRN VMGFEVVEVP HLTAGGAGDT REDAPADQKH AFPATSSATV

70 80 90 100 110 120
KVALDNVVGL FQHRSAVGTV KLKDLALERA RRANYQADQI IAKYAMGHGG LRPEAAGAIV
LPKTSKA
Number of amino acids: 127
Molecular weight: 13431.28
Theoretical pI: 9.05
Amino acid composition:
Ala (A) 22 17.3%
Arg (R) 8 6.3%
Asn (N) 5 3.9%
Asp (D) 7 5.5%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 5 3.9%
Glu (E) 6 4.7%
Gly (G) 11 8.7%
His (H) 4 3.1%
Ile (I) 4 3.1%
Leu (L) 10 7.9%
Lys (K) 7 5.5%
Met (M) 3 2.4%
Phe (F) 3 2.4%
Pro (P) 7 5.5%
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Ser (S) 4 3.1%
Thr (T) 7 5.5%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 3 2.4%
Val (V) 11 8.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 13
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 15
Atomic composition:
Carbon C 588
Hydrogen H 952
Nitrogen N 176
Oxygen O 178
Sulfur S 3
Formula: C588H952N176O178S3
Total number of atoms: 1897
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 4470
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.333
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 32.89
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 85.43
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.223

При анализе протеома бактериофага Enterobacter E7 в приложении

BASys (Bacterial Annotation System) соответственно данных секвенирования

его нуклеиновой кислоты был выявлен 41 белок с молекулярными массами

от 4,1 до 143 кДа. Качественный протеомный состав Enterobacter phage

представлен в таблицах 133-175 и на рисунках 221-343.
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Рисунок 221 - Карта линейной ДНК бактериофага Enterobacter phage E7 c
расшифровкой кодирующих областей генома (по данным приложения BASys

version 1.0.)

Таблица 133 - Локализация белков в геноме Enterobacter phage E7 (по данным
приложения BASys version 1.0.)

Protein Function Start End Size, bp Strand

Capsid Assembly Protein 1727 795 932 -

Head--Tail Joining Protein 3436 1829 1607 -

Hypothetical Protein BASYS00003 3767 3447 320 -

Hypothetical Protein BASYS00004 4046 3795 251 -

Hypothetical Protein BASYS00005 4296 4051 245 -

Hypothetical Protein BASYS00006 4502 4389 113 -

Phage Exonuclease 5395 4484 911 -

Hypothetical Protein BASYS00008 5580 5392 188 -

Hypothetical Protein BASYS00009 5780 5571 209 -
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Hypothetical Protein BASYS00010 6079 5777 302 -

DNA polymerase I, thermostable [H] 8210 6096 2114 -

Hypothetical Protein BASYS00012 8562 8278 284 -

Hypothetical Protein BASYS00013 8787 8575 212 -

DNA Primase/Helicase 10586 8886 1700 -

Hypothetical Protein BASYS00015 10762 10655 107 -

Uncharacterized protein HI_1494 [H] 11222 10767 455 -

Phage Endodeoxyribonuclease I 11676 11215 461 -

Hypothetical Protein BASYS00018 12374 11676 698 -

Hypothetical Protein BASYS00019 12663 12427 236 -

Hypothetical Protein BASYS00020 11664 12851 1187 +

Hypothetical Protein BASYS00021 13263 12784 479 -

Hypothetical Protein BASYS00022 13520 13263 257 -

Conserved Hypothetical Protein 14706 13690 1016 -

Bacteriophage-Related Protein 15119 14703 416 -

Hypothetical Protein BASYS00025 15430 15146 284 -

Hypothetical Protein BASYS00026 15561 15421 140 -

Hypothetical Protein BASYS00027 15926 15654 272 -

DNA-Directed RNA Polymerase 18694 16013 2681 -

Hypothetical Protein Aasi 22097 20334 1763 -

Hypothetical Protein BASYS00030 22539 22072 467 -

Hypothetical Protein BASYS00031 22880 22614 266 -

Hypothetical Protein BASYS00032 23087 22884 203 -

Phage Tail Fiber Protein 25066 23099 1967 -

Putative murein lytic transglycosylase yjbJ [H] 29074 25112 3962 -

Hypothetical Protein BASYS00035 31336 29093 2243 -

Hypothetical Protein BASYS00036 31932 31339 593 -
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Hypothetical Protein BASYS00037 32345 31935 410 -

Tail Tubular Protein B 34824 32419 2405 -

Tail Tubular Protein A 35430 34840 590 -

Hypothetical Protein BASYS00040 35631 35509 122 -

Minor Capsid Protein 36038 35643 395 -

Таблица 134 - Протеомный состав бактериофага E7, активного в отношении
Enterobacter (по данным приложения BASys version 1.0.)

Protein Function
Molecular

Weight
[Daltons]

pI

Capsid Assembly Protein 33744 4,01

Head--Tail Joining Protein 58606 4,29

Hypothetical Protein BASYS00003 10914 10,5

Hypothetical Protein BASYS00004 8848 9.8

Hypothetical Protein BASYS00005 9368 6,24

Hypothetical Protein BASYS00006 4145 10,49

Phage Exonuclease 34759 4,69

Hypothetical Protein BASYS00008 7113 3,83

Hypothetical Protein BASYS00009 7260 10,25

Hypothetical Protein BASYS00010 11282 9,6

DNA polymerase I, thermostable [H] 79852 6,87

Hypothetical Protein BASYS00012 10737 10,61

Hypothetical Protein BASYS00013 7732 10,75

DNA Primase/Helicase 62800 4,81

Hypothetical Protein BASYS00015 4160 8,34

Uncharacterized protein HI_1494 [H] 16900 9,23

Phage Endodeoxyribonuclease I 17641 10,05
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Hypothetical Protein BASYS00018 25948 4,51

Hypothetical Protein BASYS00019 8840 4,56

Hypothetical Protein BASYS00020 43828 9,7

Hypothetical Protein BASYS00021 17870 9,54

Hypothetical Protein BASYS00022 9894 11,75

Conserved Hypothetical Protein 38425 4,91

Bacteriophage-Related Protein 15889 10,23

Hypothetical Protein BASYS00025 10851 7,77

Hypothetical Protein BASYS00026 5902 11,58

Hypothetical Protein BASYS00027 10312 10,72

DNA-Directed RNA Polymerase 99985 7,85

Hypothetical Protein Aasi 66728 5,17

Hypothetical Protein BASYS00030 17423 9,98

Hypothetical Protein BASYS00031 9888 4,45

Hypothetical Protein BASYS00032 7407 6,67

Phage Tail Fiber Protein 70855 6,28

Putative murein lytic transglycosylase yjbJ [H] 143527 8,92

Hypothetical Protein BASYS00035 85246 5,34

Hypothetical Protein BASYS00036 21252 9,86

Hypothetical Protein BASYS00037 15836 5,2

Tail Tubular Protein B 89818 6,64

Tail Tubular Protein A 22234 4,21

Hypothetical Protein BASYS00040 4372 4,8

Minor Capsid Protein 36277 7,32
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Рисунок 222 - График распределения белкового состава Enterobacter phage E7
по молекулярной массе (по данным приложения BASys version 1.0.)

Рисунок 223 - График распределения белкового состава Enterobacter phage E7
по молекулярной массе в зависимости от pI (по данным приложения BASys

version 1.0.)
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BASYS00001

Таблица 135 - Данные о протеине BASYS00001 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:49:1 GMT

Entry ID BASYS00001.1

Accession No. BASYS00001

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 1727-795 (Counterclockwise)

Centisome Position 4.79

Gene Name BASYS00001

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aaccctcactaaagggagacctcatctttgaaatgagcgatgactaaaggttggagtcct
ttggtttccctttatctttaacaacttaggagatttaaca

Gene Sequence

atggctgaatctaatgcagacgtttatgcgtccttcggtgtgaacaacgcggtaatgacc
ggaagtacacctactgaacacgaacagaatatgctgagtctcgatgttgctgcccgtgat
ggcgatgatgcaatcgtacttagcgaggaaccgagttcccataacgatgacccatatgca
tccggtgtagacccgttcgctgagggcgaggatgatgagggccgtattcaggttcgtatc
agtgaagatggtagtgaagctgagttcgacactggtagcgataacgctgaggtggagacc
gaaggtgaagccgatgagtttgaaccgctgggtgataccccggaggaactaagtcaagtg
actgagcagttgggccagcacgaagaaggctttcaggcgatggtcgagcaggccgttgag
cgtggactgagcgcagactctgtgacccgaatctacgaagagtatgaagccgatggtatc
tctgagaaatcctacgcggaactcgaagctgctggctatagtcgtgcctttgtggactcc
tacatctccggtcaggaagcccttgtagaccagtacgtcaatcaggtagttgcctttgct
ggtggtaaggagcgctttagcgcaatccatacgcaccttgaagcaacaaacccggctgcg
gctgagtcccttgagactgccatgatgaacagagacttggcgactgtcaaagcaattatc
aatctggctggtgagagttacacgaagaaattcggtaagcccgcaaaccgtagtgttacc
aagcgtgctactccggttaaacctgtagctcgtcagaaagagggctttacgaatcaggct
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gagatgattaaagctatgagtgacccgcgttaccgtagtgatgctgcctaccgtcaaatg
gtagaacagaaggttatcgactccagtttctaa

GC Content
[Percent]

51.45

Preceding Gene BASYS00041

Following Gene BASYS00002

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Capsid Assembly Protein

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_310_residues
MAESNADVYASFGVNNAVMTGSTPTEHEQNMLSLDVAARDGDDAIVLSEEPSSHNDD-
PYA
SGVDPFAEGEDDEGRIQVRISEDGSEAEFDTGSDNAEVETEGEADEFEPLGDTPEELSQV
TEQLGQHEEGFQAMVEQAVERGLSADSVTRIYEEYEADGISEKSYAELEAAGYSRAFVDS
YISGQEALVDQYVNQVVAFAGGKERFSAIHTHLEATNPAAAESLETAMMNRDLATVKAII
NLAGESYTKKFGKPANRSVTKRATPVKPVARQKEGFTNQAEMIKAMSDPRYRS-
DAAYRQM
VEQKVIDSSF
>Mature_309_residues
AESNADVYASFGVNNAVMTGSTPTEHEQNMLSLDVAARDGDDAIVLSEEPSSHNDDPYAS
GVDPFAEGEDDEGRIQVRISEDGSEAEFDTGSDNAEVETEGEADEFEPLGDTPEELSQVT
EQLGQHEEGFQAMVEQAVERGLSADSVTRIYEEYEADGISEKSYAELEAAGYSRAFVDSY
ISGQEALVDQYVNQVVAFAGGKERFSAIHTHLEATNPAAAESLETAMMNRDLATVKAIIN
LAGESYTKKFGKPANRSVTKRATPVKPVARQKEGFTNQAEMIKAMSDPRYRS-
DAAYRQMV
EQKVIDSSF

No. of Amino Acids Translated: 310 ; Mature: 309

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
2.9 %Met (Translated)
2.9 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.6 %Met (Mature)
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2.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 33744 ; Mature: 33613

Theoretical pI Translated: 4.01 ; Mature: 4.01

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 224 - Локализация BASYS00001 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 225 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00001
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 226 - Конформационная структура BASYS00001 бактериофага
Enterobacter phage E7

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00002

Таблица 136 - Данные о протеине BASYS00002 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:50:30 GMT

Entry ID BASYS00002.1

A cession No.

B
A
S
Y
S
0
0
0

2

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available
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Gene Position 3436-1829 (Counterclockwise)

Centisome Position 9.54

Gene Name BASYS00002

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
caaaccgagagcgcacgtaagaaggcacgcgctgggggtaagaaggcacttagcgtagct
cgcagttcaggcggtggaatcaatatctgaggaggactga

Gene Sequence

atggctgattcaaaacgtacaggcctaggagaagacggtgctaaagctacctatgaccgc
ctaactaacgaccgtagagcctatgagactcgtgcggaaaactgtgcgcaatacaccatt
ccgtccttgttcccgaaggagtccgataacgaatctaccgactacacgactccgtggcag
gctgtaggtgcgcggggtcttaacaatctggcctctaaattaatgctggcactattcccg
atgcagtcgtggatgaagctgaccattagtgaatatgaggcgaagcagcttgttggagac
cctgctggactcgctaaggtggacgaaggtctgtctatggttgagcgtattatcatgaat
tatatcgaatccaacagttaccgtgtgacactctttgagtgcctcaagcagttaatcgtg
gctggtaacgccctgctttacttaccggaacccgaaggtagctacaatccgatgaagctg
taccgattgtcttcttatgttgtccaaagagacgcatacggcaatgtgttacagattgtc
actcgtgaccagatagcctttggtgctctcccggaagacgttcggtctgcggtagagaaa
gctggtggcgagaagaagatggacgaaatggtcgatgtgtatacccatgtgtatctcgat
gaagagtccggcgattacctcaagtacgaggaagtagaggacgttgagattgatggctct
gatgccacttatccgactgacgctatgccctacattccggttcgcatggttcgcattgat
ggcgagtcttacggtcgctcatactgtgaagaatacttaggtgacttaaggtctcttgag
aatctccaagaggctatcgttaagatgagcatgattagtgcgaaggtcatcggtctggtc
aaccctgctggtattacacaaccgcgtcgattaaccaaggctcagactggtgacttcgtt
ccgggtcgtcgagaagatattgacttcctgcaactggagaagcaagctgactttaccgta
gcgaaagctgtgagtgaccagatagaagcacgtttatcgtatgcctttatgttgaactct
gcggtacagcgaacaggtgaacgtgtgaccgccgaagagattcgatacgttgcgtcagaa
ctggaagatacgcttggtggcgtctattcgattctgtctcaagaactgcaattgcctctg
gttcgtgtgctcttgaagcaactccaagcaacctcgcagattcctgagctaccgaaagaa
gccgttgagcctactatcagtacaggtctggaagcaatcgggcgtggtcaagacctcgat
aagctggagcgctgtatctccgcttgggctgctctggctcctatgcagggagacccggac
attaaccttgctgtcattaagctgcgcattgctaacgccattggtattgatacttctggt
atcctactgacggacgagcagaagcaagcactgatgatgcaggatgcggcccaaacaggt
atcgagaacgctgccgccactggtggtgctggtgtgggtgctctagcgacctcaagtcca
gaagctatgcagggtgcagcagcacaggctggcctagacgccacctaa

GC Content
[Percent]

50.81

Preceding Gene BASYS00001
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Following Gene BASYS00003

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Head--Tail Joining Protein

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_535_residues
MADSKRTGLGEDGAKATYDRLTNDRRAYETRAENCAQYTIPSLFPKESDNESTDYTTPWQ
AVGARGLNNLASKLMLALFPMQSWMKLTISEYEAKQLVGDPAGLAKVDEGLSMVE-
RIIMN
YIESNSYRVTLFECLKQLIVAGNALLYLPEPEGSYNPMKLYRLSSYVVQRDAYGNVLQIV
TRDQIAFGALPEDVRSAVEKAGGEKKMDEMVDVYTHVYLDEESGDYLKYEEVEDVEIDGS
DATYPTDAMPYIPVRMVRIDGESYGRSYCEEYLGDLRSLENLQEAIVKMSMISAKVIGLV
NPAGITQPRRLTKAQTGDFVPGRREDIDFLQLEKQADFTVAKAVSDQIEARLSYAFMLNS
AVQRTGERVTAEEIRYVASELEDTLGGVYSILSQELQLPLVRVLLKQLQATSQIPELPKE
AVEPTISTGLEAIGRGQDLDKLERCISAWAALAPMQGDPDINLAVIKLRIANAIGIDTSG
ILLTDEQKQALMMQDAAQTGIENAAATGGAGVGALATSSPEAMQGAAAQAGLDAT
>Mature_534_residues
ADSKRTGLGEDGAKATYDRLTNDRRAYETRAENCAQYTIPSLFPKESDNESTDYTTPWQA
VGARGLNNLASKLMLALFPMQSWMKLTISEYEAKQLVGDPAGLAKVDEGLSMVERIIMNY
IESNSYRVTLFECLKQLIVAGNALLYLPEPEGSYNPMKLYRLSSYVVQRDAYGNVLQIVT
RDQIAFGALPEDVRSAVEKAGGEKKMDEMVDVYTHVYLDEESGDYLKYEEVEDVEIDGSD
ATYPTDAMPYIPVRMVRIDGESYGRSYCEEYLGDLRSLENLQEAIVKMSMISAKVIGLVN
PAGITQPRRLTKAQTGDFVPGRREDIDFLQLEKQADFTVAKAVSDQIEARLSYAFMLNSA
VQRTGERVTAEEIRYVASELEDTLGGVYSILSQELQLPLVRVLLKQLQATSQIPELPKEA
VEPTISTGLEAIGRGQDLDKLERCISAWAALAPMQGDPDINLAVIKLRIANAIGIDTSGI
LLTDEQKQALMMQDAAQTGIENAAATGGAGVGALATSSPEAMQGAAAQAGLDAT

No. of Amino Acids Translated: 535 ; Mature: 534

Cys/Met Content

0.7 %Cys (Translated)
3.4 %Met (Translated)
4.1 %Cys+Met (Translated)
0.7 %Cys (Mature)
3.2 %Met (Mature)
3.9 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 58606 ; Mature: 58475
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Theoretical pI Translated: 4.29 ; Mature: 4.29

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available
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EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 227 - Локализация BASYS00002 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 228 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00002
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 229 - Конформационная структура BASYS00002 бактериофага
Enterobacter phage E7

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00003

Таблица 137 - Данные о протеине BASYS00003 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:51:15 GMT

Entry ID BASYS00003.1

Accession No. BASYS00003

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available
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Gene Position 3767-3447 (Counterclockwise)

Centisome
Position

10.46

Gene Name BASYS00003

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aaaggtaaagctggatgacagcgcagccaagaacaagagtaaatcctccattcgctccaa
ggcgtttgggtaactgagtcatagcatagggagaaacatc

Gene Sequence

atgggattcttcaagaaaatcaataaggctgttaagaaagttgtgaaggaagttagcaga
ccagtcgagaaggcaggtaaggaagttggtaaggttgttggaggcgcgctgggtgcaggt
aagcaggagattatccaacaagaggctccagcaccagtagtagctgcaccgccaccagca
cagattgtagacgtacctgaacaggataaggctgagggcgaggatgaggcgcaaaccgag
agcgcacgtaagaaggcacgcgctgggggtaagaaggcacttagcgtagctcgcagttca
ggcggtggaatcaatatctga

GC Content
[Percent]

52.02

Preceding Gene BASYS00002

Following Gene BASYS00004

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00003

Alternate
Protein Names

Not Available
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Sequence

>Translated_106_residues
MGFFKKINKAVKKVVKEVSRPVEKAGKEVGKVVGGALGAGKQEIIQQEA-
PAPVVAAPPPA
QIVDVPEQDKAEGEDEAQTESARKKARAGGKKALSVARSSGGGINI
>Mature_105_residues
GFFKKINKAVKKVVKEVSRPVEKAGKEVGKVVGGALGAGKQEIIQQEA-
PAPVVAAPPPAQ
IVDVPEQDKAEGEDEAQTESARKKARAGGKKALSVARSSGGGINI

No. of Amino
Acids

Translated: 106 ; Mature: 105

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
0.9 %Met (Translated)
0.9 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
0.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 10914 ; Mature: 10782

Theoretical pI Translated: 10.50 ; Mature: 10.50

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available
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Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available
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Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 230 - Локализация BASYS00003 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 231 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00003
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 232 - Конформационная структура BASYS00003 бактериофага
Enterobacter phage E7

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00004

Таблица 138 - Данные о протеине BASYS00004 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:51:33 GMT

Entry ID BASYS00004.1

Accession No. BASYS00004

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 4046-3795 (Counterclockwise)

Centisome
Position

11.23

Gene Name BASYS00004

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gagtctttcattgctggtgtgatgcatggtctgtaccttgcctctcgtacacttgatgag
attgaggtgcgtaaagagcaactgagacaggagtaattat

Gene Sequence

atgtgctggaaaccgaaggtgaaagtccctaagatggacactaaccagattcgcgctgct
gaaccagcacctttgactgaacctccgaagtctgtggtatggggaggcgatgatgacgag
gacaccagcgtgtcttcctctgaggtgccaaccacaccgagcagcggcaagagcagtcta
aaggtaaagctggatgacagcgcagccaagaacaagagtaaatcctccattcgctccaag
gcgtttgggtaa

GC Content
[Percent]

53.17
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Preceding Gene BASYS00003

Following Gene BASYS00005

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00004

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_83_residues
MCWKPKVKVPKMDTNQIRAAEPAPLTEPPKSVVWGGDDDEDTSVSS-
SEVPTTPSSGKSSL
KVKLDDSAAKNKSKSSIRSKAFG
>Mature_64_residues
AEPAPLTEPPKSVVWGGDDDEDTSVSSSEVPTTPSSGKSSLKVKLDD-
SAAKNKSKSSIRS
KAFG

No. of Amino
Acids

Translated: 83 ; Mature: 64

Cys/Met
Content

1.2 %Cys (Translated)
2.4 %Met (Translated)
3.6 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
0.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 8848 ; Mature: 6592

Theoretical pI Translated: 9.80 ; Mature: 4.97
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Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 233 - Локализация BASYS00004 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 234 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00004
бактериофага Enterobacter phage E7



603

BASYS00005

Таблица 139 - Данные о протеине BASYS00005 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:51:52 GMT

Entry ID BASYS00005.1

Accession No. BASYS00005

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 4296-4051 (Counterclockwise)

Centisome
Position

11.92

Gene Name BASYS00005

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ttaagtgataaactcaaggctctctgtattaaccctcactaaagggaagagggagccttt
atgattattactttaagacttaaccttaagaggtgaaatt

Gene Sequence

atgttacaaccaattaatcatgttttaactcatcccgatgatattcctagtatgcctcgt
gcagctaaagagtatctacaggtgcgcttcaatcagacctatgtgatggagtccggggag
taccgtgcgctacgcgctgctggctactctgagtctttcattgctggtgtgatgcatggt
ctgtaccttgcctctcgtacacttgatgagattgaggtgcgtaaagagcaactgagacag
gagtaa

GC Content
[Percent]

47.15
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Preceding Gene BASYS00004

Following Gene BASYS00006

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00005

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_81_residues
MLQPINHVLTHPDDIPSMPRAAKEYLQVRFNQTYVMESGEYRALRAAGY-
SESFIAGVMHG
LYLASRTLDEIEVRKEQLRQE
>Mature_81_residues
MLQPINHVLTHPDDIPSMPRAAKEYLQVRFNQTYVMESGEYRALRAAGY-
SESFIAGVMHG
LYLASRTLDEIEVRKEQLRQE

No. of Amino
Acids

Translated: 81 ; Mature: 81

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
4.9 %Met (Translated)
4.9 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
4.9 %Met (Mature)
4.9 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 9368 ; Mature: 9368

Theoretical pI Translated: 6.24 ; Mature: 6.24
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Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 235 - Локализация BASYS00005 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 236 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00005
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 237 -Конформационная структура BASYS00005 бактериофага
Enterobacter phage E7

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00006

Таблица 140 - Данные о протеине BASYS00006 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:52:10 GMT

Entry ID BASYS00006.1

Accession No. BASYS00006

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 4502-4389 (Counterclockwise)

Centisome Position 12.50

Gene Name BASYS00006

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ccaaagctgggatgaccgaacaggaaatcattaagcaaggccagatggcacg-
cattcttc
gcttcgaggaatacaattacattgacaaggagatttactt

Gene Sequence
atggacgccgcgaagttgattaccatcgctgtgctggtaggtatgctggcgcgaggtctc
tggatgttcgctctcatagtccgagacgtgaagcgagactccgagattaagtga

GC Content
[Percent]

54.39

Preceding Gene BASYS00005
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Following Gene BASYS00007

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00006

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_37_residues
MDAAKLITIAVLVGMLARGLWMFALIVRDVKRDSEIK
>Mature_37_residues
MDAAKLITIAVLVGMLARGLWMFALIVRDVKRDSEIK

No. of Amino Acids Translated: 37 ; Mature: 37

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
8.1 %Met (Translated)
8.1 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
8.1 %Met (Mature)
8.1 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 4145 ; Mature: 4145

Theoretical pI Translated: 10.49 ; Mature: 10.49

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

HASH(0x15d7e118)-
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Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Membrane

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available
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Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

7.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 238 - Локализация BASYS00006 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 239 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00006
бактериофага Enterobacter phage E7
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BASYS00007

Таблица 141 - Данные о протеине BASYS00007 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:52:21 GMT

Entry ID BASYS00007.1

Accession No. BASYS00007

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 5395-4484 (Counterclockwise)

Centisome
Position

14.97

Gene Name BASYS00007

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
agaaagacctagagttcctgaatgcgcttaaggcgtgtggtgtggataattgggacggat
actctgatgcagtcgaaatggtttacggggaggatgacga

Gene Sequence

atgagcccaatcacattgaaagacttcgcggagatgcgtgaaggtaagcctatggagaag
ggagtgctggtcatggatggtgactggttggtatatcagtcaatggctgctgccgaagtt
gagacggattggggagacgacatttggactcttgagtgtgaccacgctaaggcacggagc
attctcgattctgcaatagaatcgtaccgaacccgtaagaaggcttggagtgacgctatg
gttgttctggcgtataccgacgatgtgaactggcgtaaggtactggttgatgagacctat
aaggagaaccgtaaggcgacccgtaagcctgtaggataccgtgacttcctgtcgaagctg
tgggagcgcgatgagttcattcacatcaaagaggacatgctggaaggtgatgacgttatg
ggtatcattgggtctggtcacgaggtcttcggcttcaagaaagctgtgttggtctcctgt
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gacaaggacttcaagactatacctgacgttgacttcctgtggtgtaccactggtaacatc
ttgacgcagaccaaagagaccgctgattggtggcatctcttccagaccatcaagggtgat
atgactgatggctactccgggattcccggctggggcgatacggcagaaggtttcctgaat
gacccgttcattgtggagcctgtagagtccgtgttgaagtctggtaagaacaaggggcag
acagtaaccaagtgggtgaagcgtgctcctgatgcgactgagacgctgtgggactgcatt
aaatccattggtgccaaagctgggatgaccgaacaggaaatcattaagcaaggccagatg
gcacgcattcttcgcttcgaggaatacaattacattgacaaggagatttacttatggacg
ccgcgaagttga

GC Content
[Percent]

50.66

Preceding Gene BASYS00006

Following Gene BASYS00008

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Phage Exonuclease

Alternate
Protein Names

5-3' Exonuclease ; Exonuclease

Sequence

>Translated_303_residues
MSPITLKDFAEMREGKPMEKGVLVMDGDWLVYQSMAAAEVETDWGD-
DIWTLECDHAKARS
ILDSAIESYRTRKKAWSDAMVVLAYTDDVNWRKVLVDETYKENR-
KATRKPVGYRDFLSKL
WERDEFIHIKEDMLEGDDVMGIIGSGHEVFGFKKAVLVSCDKDFK-
TIPDVDFLWCTTGNI
LTQTKETADWWHLFQTIKGDMTDGYSGIPGWGDTAEGFLNDPFIVEP-
VESVLKSGKNKGQ
TVTKWVKRAPDATETLWDCIKSIGAKAGMTEQEIIKQGQMARILRFEEY-
NYIDKEIYLWT
PRS
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>Mature_302_residues
SPITLKDFAEMREGKPMEKGVLVMDGDWLVYQSMAAAEVETDWGD-
DIWTLECDHAKARSI
LDSAIESYRTRKKAWSDAMVVLAYTDDVNWRKVLVDETYKENRKATRKPV-
GYRDFLSKLW
ERDEFIHIKEDMLEGDDVMGIIGSGHEVFGFKKAVLVSCDKDFK-
TIPDVDFLWCTTGNIL
TQTKETADWWHLFQTIKGDMTDGYSGIPGWGDTAEGFLNDPFIVEP-
VESVLKSGKNKGQT
VTKWVKRAPDATETLWDCIKSIGAKAGMTEQEIIKQGQMARILRFEEY-
NYIDKEIYLWTP
RS

No. of Amino
Acids

Translated: 303 ; Mature: 302

Cys/Met
Content

1.3 %Cys (Translated)
3.6 %Met (Translated)
5.0 %Cys+Met (Translated)
1.3 %Cys (Mature)
3.3 %Met (Mature)
4.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 34759 ; Mature: 34628

Theoretical pI Translated: 4.69 ; Mature: 4.69

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available
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Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available
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Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 240 - Локализация BASYS00007 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 241 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00007
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 242 - Конформационная структура BASYS00007 бактериофага
Enterobacter phage E7

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00008

Таблица 142 - Данные о протеине BASYS00008 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:52:52 GMT

Entry ID BASYS00008.1

Accession No. BASYS00008

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 5580-5392 (Counterclockwise)

Centisome
Position

15.49
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Gene Name BASYS00008

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cttctcgtggacatattagctgtttgactgtgggcggtcgcaatggtggagcatgggagg
tcacagcctctggtgtgcgcttcctgaaacgaatgggagg

Gene Sequence

ttgcgtatgattatgcctaagagtgacaccgtaacgatgacccgtgatgcgtggaacgat
gttagcgcgtacattgataagctggagaaagacctagagttcctgaatgcgcttaaggcg
tgtggtgtggataattgggacggatactctgatgcagtcgaaatggtttacggggaggat
gacgaatga

GC Content
[Percent]

48.15

Preceding Gene BASYS00007

Following Gene BASYS00009

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00008

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_62_residues
MRMIMPKSDTVTMTRDAWNDVSAYIDKLEKDLEFLNALKACGVDNWD-
GYSDAVEMVYGED
DE
>Mature_62_residues
MRMIMPKSDTVTMTRDAWNDVSAYIDKLEKDLEFLNALKACGVDNWD-
GYSDAVEMVYGED
DE
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No. of Amino
Acids

Translated: 62 ; Mature: 62

Cys/Met
Content

1.6 %Cys (Translated)
8.1 %Met (Translated)
9.7 %Cys+Met (Translated)
1.6 %Cys (Mature)
8.1 %Met (Mature)
9.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 7113 ; Mature: 7113

Theoretical pI Translated: 3.83 ; Mature: 3.83

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available
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COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available
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General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 243 - Локализация BASYS00008 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 244 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00008
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 245 - Конформационная структура BASYS00008 бактериофага
Enterobacter phage E7

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00009

Таблица 143 - Данные о протеине BASYS00091 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:53:8 GMT

Entry ID BASYS00009.1

Accession No. BASYS00009

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 5780-5571 (Counterclockwise)

Centisome
Position

16.04

Gene Name BASYS00009

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tgcggtcgtctttccgtgaggctatcaaagacatgcacaaagagtattccgataaggact
gcttcaagctgtctcccgctactgtacgcgaggtgttcaa

Gene Sequence

atgagtgaatacctgaaagttctggcagctatcaaaggctgccctaagtcctttcagtcg
aactatgtgcgaaacaatgcggctctcgtagctgaggccgcttctcgtggacatattagc
tgtttgactgtgggcggtcgcaatggtggagcatgggaggtcacagcctctggtgtgcgc
ttcctgaaacgaatgggaggttgcgtatga

GC Content
[Percent]

52.38
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Preceding Gene BASYS00008

Following Gene BASYS00010

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00009

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_69_residues
MSEYLKVLAAIKGCPKSFQSNYVRNNAALVAEAASRGHISCLTVGGRNG-
GAWEVTASGVR
FLKRMGGCV
>Mature_36_residues
ASRGHISCLTVGGRNGGAWEVTASGVRFLKRMGGCV

No. of Amino
Acids

Translated: 69 ; Mature: 36

Cys/Met
Content

4.3 %Cys (Translated)
2.9 %Met (Translated)
7.2 %Cys+Met (Translated)
5.6 %Cys (Mature)
2.8 %Met (Mature)
8.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 7260 ; Mature: 3691

Theoretical pI Translated: 10.25 ; Mature: 11.31

Pfam
Domain/Func-

Not Available
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tion

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available



629

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 246 - Локализация BASYS00009 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 247 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00091
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 248 - Конформационная структура BASYS00009 бактериофага
Enterobacter phage E7

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00010

Таблица 144 - Данные о протеине BASYS00010 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:53:24 GMT

Entry ID BASYS00010.1

Accession No. BASYS00010

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 6079-5777 (Counterclockwise)

Centisome
Position

16.87

Gene Name BASYS00010

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cgttgggtcggagagcattgggctttccgttgtcgtttagataccgaaggtaagatgggg
tcaaattgggccgtctgccactaacagtaggagaaacatt

Gene Sequence

atggcaatgaccaagaaatttaaagtgtccttcgacgttaccgctaagatgccgtctgac
gttcaggcagccttggagaaagacattctgcacctgtgtaagcaggttggctcaggcgct
atcgtccccaatggtaaacagaaagagatgattgtccagttcctgacgtatggtatggag
ggggtgatggccttcattgtgcggtcgtctttccgtgaggctatcaaagacatgcacaaa
gagtattccgataaggactgcttcaagctgtctcccgctactgtacgcgaggtgttcaaa
tga

GC Content 49.17
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[Percent]

Preceding Gene BASYS00009

Following Gene polA

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00010

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_100_residues
MAMTKKFKVSFDVTAKMPSDVQAALEKDILHLCKQVGSGAIVPNGKQKE-
MIVQFLTYGME
GVMAFIVRSSFREAIKDMHKEYSDKDCFKLSPATVREVFK
>Mature_77_residues
ALEKDILHLCKQVGSGAIVPNGKQKEMIVQFLTYGMEGVMAFIVRSS-
FREAIKDMHKEYS
DKDCFKLSPATVREVFK

No. of Amino
Acids

Translated: 100 ; Mature: 77

Cys/Met
Content

2.0 %Cys (Translated)
7.0 %Met (Translated)
9.0 %Cys+Met (Translated)
2.6 %Cys (Mature)
5.2 %Met (Mature)
7.8 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 11282 ; Mature: 8739
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Theoretical pI Translated: 9.60 ; Mature: 8.74

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available
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Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available
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References Not Available

Рисунок 249 - Локализация BASYS00010 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 250 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00010
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 251 - Конформационная структура BASYS00010 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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polA [H]

Таблица 145 - Данные о протеине BASYS00011 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:53:42 GMT

Entry ID BASYS00011.1

Accession No. BASYS00011

SWISS PROT
(AC and ID)

Not Available

Other
Databases

- InterPro: IPR020046
- InterPro: IPR020045
- InterPro: IPR002421
- InterPro: IPR020047
- InterPro: IPR019760
- InterPro: IPR001098
- InterPro: IPR018320
- InterPro: IPR002298
- InterPro: IPR008918
- InterPro: IPR003583
- InterPro: IPR012337
- InterPro: IPR015361 [H]

Gene Position 8210-6096 (Counterclockwise)

Centisome
Position

22.79

Gene Name polA [H]

Alternate Gene
Names

BASYS00011

Upstream 100 >100_bases

http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR015361
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR012337
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR003583
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR008918
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR002298
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR018320
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR001098
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR019760
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR020047
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR002421
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR020045
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR020046
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Bases
ggcgctggtatgcaagagattatcgagaagtgataaactcaaggtcgcccaagggtggcc
tttatgattatcatttagcacgaaaccaaaggagggcatt

Gene Sequence

atgctcgtaagtgacattgaggccaacaacctcttagagaaagtcaccaagtttcactgt
ggcgttatctatgactaccgtgatggtgagtatcatagttatcgtccgggcgacttcgtg
gcgtatctggatgcgctggaagccgaggtgaagcgaggtgggcttattgttttccataac
ggtcacaagtatgacgttccggctttagagaaactcgcaaagctgcaactcaatcgtgac
ttcaagttaccacgtgagaattgtattgacacattggtactctcgcgtttacttcatgcg
aaccttaaagacacagacatggggcttcttcgttccgggaaactaccaggtcgtcgcttc
gggtctcacgctctggaggcatggggttatcgcttgggcgagatgaaaggtgaatacaag
gacgacttcaaggctatgctagaagagcagggcgaagagtatgttgatggtgctgagtgg
gtttcgttcaacgagccgatgatggcgtataacgttcaagacgttgtggtcactgtcaag
ctcttagagaaattccttacagacctccactacttccctgctggtatggacttcacgaag
tacgatgcggatttattctggcgagaagctggcgagtctgtggatattgaacatcgtgca
gcgtggctattagcgaagcaggagcgtaacggcttcccgttcaacacacaggccattgag
gaactttatgtagaattggcagcgaaacgcgccgaacttctgcgaaagttaaccgaaacg
tttggctcgtggtatcaaccgaaaggtggtaaggaactcttcaagcacccacggacagga
aaaccacttccgagttatcctcgcgtggtctatccgaaacagggtggcgtgtacaagaag
cctcgtaataaggcacagcgcgaaggccttgaaccttgcgacttggacacgagggattac
atggagggtgctccgtatactccggtcgagttcgttacgttcaagccgagtagccgtgac
cacattcagaagaaactacaggaggccggatgggtgcctgagaagttcaccgagaagggt
gcgcctgtggtggacgatgaggtcttggagcatgtacgagtggatgaccctgagaagcag
gcgtgcattgacttgattaaagagtacctgatgattcagaagcgaatcggtcaggcggca
gagggtgacaaggcgtggttacgttatgttcaagatgatggtaagattcacggagccgtt
aaccctaacggtgcagttactggtcgtgctactcatagtttcccaaaccttgcacaagta
cccggcgttcgttctccttacggggagcagtgtcgtagcgcttttggtgctgaacatcat
ttggatgggattactggcaagccgtgggtgcaagcggggatagacgccagtggcttagag
ttgcgctgtctggcacacttcatggctcgcttcgacaacggagagtatgcgaatgagatt
ctcaacggtgacattcacaccaagaaccagaacgctgcggaactcccaacgcgcgacaac
gccaagacattcatttacgggttcctttacggagccggagatgagaagattggtcagatt
gttggggccgggaaggagcgcgggaaggaactcaagaagaaattcttagagaacaccccg
gcgattgcagcgctacgagaagctatccaacagtctctcgttaagtcttccgcttggatt
ggtggtgagcagaaagtacagtggaagcgccgttggattaaaggtctggatggtcgcaag
gttcacgtcaggtctccacacgcagcgctcaacacattgttgcagtctgctggtgctctg
atttgtaagctgtggattatcaagaccgaagagatgctcattgagaaaggcttgaagcat
ggctgggatggtgactttgcgtacatggcttgggttcacgatgagattcaggtggcctgc
cgtacagagcacatcgctcagattgttattgacaccgcgcaggaagctatgcgttgggtc
ggagagcattgggctttccgttgtcgtttagataccgaaggtaagatggggtcaaattgg
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gccgtctgccactaa

GC Content
[Percent]

51.39

Preceding Gene BASYS00010

Following Gene BASYS00012

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name DNA polymerase I, thermostable [H]

Alternate
Protein Names

Taq polymerase 1 [H]

Sequence

>Translated_704_residues
MLVSDIEANNLLEKVTKFHCGVIYDYRDGEYHSYRPGDFVAYLDA-
LEAEVKRGGLIVFHN
GHKYDVPALEKLAKLQLNRDFKLPRENCIDTLVLSRLL-
HANLKDTDMGLLRSGKLPGRRF
GSHALEAWGYRLGEMKGEYKDDFKAMLEEQGEEYVDGAEWVSFNEPM-
MAYNVQDVVVTVK
LLEKFLTDLHYFPAGMDFTKYDADLFWREAGESVDIEHRAAWLLAK-
QERNGFPFNTQAIE
ELYVELAAKRAELLRKLTETFGSWYQPKGGKELFKHPRTGKPLPSYPRV-
VYPKQGGVYKK
PRNKAQREGLEPCDLDTRDYMEGAPYTPVEFVTFKPSSRDHIQKKL-
QEAGWVPEKFTEKG
APVVDDEVLEHVRVDDPEKQACIDLIKEYLMIQKRIGQAAEGDKAWL-
RYVQDDGKIHGAV
NPNGAVTGRATHSFPNLAQVPGVRSPYGEQCRSAFGAEHHLD-
GITGKPWVQAGIDASGLE
LRCLAHFMARFDNGEYANEILNGDIHTKNQNAAELPTRDNAKTFIYGFLY-
GAGDEKIGQI
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VGAGKERGKELKKKFLENTPAIAALREAIQQSLVKSSAWIGGEQKVQWKRR-
WIKGLDGRK
VHVRSPHAALNTLLQSAGALICKLWIIKTEEMLIEKGLKHGWDGDFAY-
MAWVHDEIQVAC
RTEHIAQIVIDTAQEAMRWVGEHWAFRCRLDTEGKMGSNWAVCH
>Mature_704_residues
MLVSDIEANNLLEKVTKFHCGVIYDYRDGEYHSYRPGDFVAYLDA-
LEAEVKRGGLIVFHN
GHKYDVPALEKLAKLQLNRDFKLPRENCIDTLVLSRLL-
HANLKDTDMGLLRSGKLPGRRF
GSHALEAWGYRLGEMKGEYKDDFKAMLEEQGEEYVDGAEWVSFNEPM-
MAYNVQDVVVTVK
LLEKFLTDLHYFPAGMDFTKYDADLFWREAGESVDIEHRAAWLLAK-
QERNGFPFNTQAIE
ELYVELAAKRAELLRKLTETFGSWYQPKGGKELFKHPRTGKPLPSYPRV-
VYPKQGGVYKK
PRNKAQREGLEPCDLDTRDYMEGAPYTPVEFVTFKPSSRDHIQKKL-
QEAGWVPEKFTEKG
APVVDDEVLEHVRVDDPEKQACIDLIKEYLMIQKRIGQAAEGDKAWL-
RYVQDDGKIHGAV
NPNGAVTGRATHSFPNLAQVPGVRSPYGEQCRSAFGAEHHLD-
GITGKPWVQAGIDASGLE
LRCLAHFMARFDNGEYANEILNGDIHTKNQNAAELPTRDNAKTFIYGFLY-
GAGDEKIGQI
VGAGKERGKELKKKFLENTPAIAALREAIQQSLVKSSAWIGGEQKVQWKRR-
WIKGLDGRK
VHVRSPHAALNTLLQSAGALICKLWIIKTEEMLIEKGLKHGWDGDFAY-
MAWVHDEIQVAC
RTEHIAQIVIDTAQEAMRWVGEHWAFRCRLDTEGKMGSNWAVCH

No. of Amino
Acids

Translated: 704 ; Mature: 704

Cys/Met
Content

1.4 %Cys (Translated)
2.0 %Met (Translated)
3.4 %Cys+Met (Translated)
1.4 %Cys (Mature)
2.0 %Met (Mature)
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3.4 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 79852 ; Mature: 79852

Theoretical pI Translated: 6.87 ; Mature: 6.87

Pfam
Domain/Func-
tion

PF01367 5_3_exonuc ; PF02739 5_3_exonuc_N
; PF00476 DNA_pol_A ; PF09281 Taq-exonuc [H]

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif PS00447 DNA_POLYMERASE_A

Specific
Function

In Addition To Polymerase Activity, This DNA Polymerase Exhibits 3'
To 5' And 5' To 3' Exonuclease Activity. It Is Able To Utilize Nicked
Circular Duplex DNA As A Template And Can Unwind The Parental
DNA Strand From Its Template. [C]

Metabolic
Importance

Essential [C]

COG Function Replication, recombination and repair (code L)

COG ID
COG0749 DNA polymerase I - 3'-5' exonuclease and polymerase
domains

Gene Ontology

>>>
Function: binding
Function: nucleic acid binding
Function: binding

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG/new/release/cow.cgi?cog=COG0749
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00447
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF09281
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF00476
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF02739
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF01367
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Function: nucleic acid binding
Function: DNA binding
||
>>>
Process: physiological processes
Process: cell growth and/or maintenance
Process: cell proliferation
Process: cell cycle
Process: DNA replication and chromosome cycle
Process: DNA replication
||
>>>
Process: mitotic cell cycle
Process: S phase of mitotic cell cycle
Process: DNA replication
||
>>>
Process: metabolism
Process: nucleobase, nucleoside, nucleotide and nucleic acid
metabolism
Process: DNA metabolism
Process: DNA replication
||
>>>
Process: cellular process
Process: cell growth and/or maintenance
Process: cell proliferation
Process: cell cycle
Process: DNA replication and chromosome cycle
Process: DNA replication
||
>>>
Process: mitotic cell cycle
Process: S phase of mitotic cell cycle
Process: DNA replication
||
>>>
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Component: cell
Component: intracellular [C]

Cell Location Cytoplasm [C]

Similarity Contains 1 5'-3' exonuclease domain [H]

Homologues
Organism Length E-Value % Ident Accession

Escherichia coli 282 8e-12, 26.60 GI1790294

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number EC =2.7.7.7 [H]

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=1790294
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General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References
2649500 ; 7896728 ; 7637814 ; 7568114 ; 8717047 ; 9857206 ; 9605
316 ; 10449720

Рисунок 252 - Локализация BASYS00011 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=10449720 &dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=9605316&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=9605316&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=9857206&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=8717047&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=7568114&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=7637814&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=7896728&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=2649500&dopt=Abstract
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Рисунок 253- Филогенетическое дерево гомологов BASYS00011
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 254 - Конформационная структура BASYS00011 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00012

Таблица 146 - Данные о протеине BASYS00012 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:53:53 GMT

Entry ID BASYS00012.1

Accession No. BASYS00012

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 8562-8278 (Counterclockwise)

Centisome
Position

23.76

Gene Name BASYS00012

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tgagaaatccgatgcggctgttagtggcatccacaagtcggcagcgattgcagcaaaagc
acagtccatgagcaaattctttgagtaaggagcgaacact

Gene Sequence atgagtaagtcaatcactcacgcaaacaccatccgcctgccagacaccgccgaccagttc
tcccgccgagtacacatcaatgtacgtggcgagaaggtcacgatggtctaccgctggaaa
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gaccacaagtctccgaaagcacacactcaacgaatgacattggatgacaagcaggtcggt
cgccttatgggtgccctgactatggctgctgacaaggtggtcggtgatacccgtgagcgt
ctggtagagttcggcgctggtatgcaagagattatcgagaagtga

GC Content
[Percent]

54.04

Preceding Gene polA

Following Gene BASYS00013

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00012

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_94_residues
MSKSITHANTIRLPDTADQFSRRVHINVRGEKVTMVYRWKDHKSP-
KAHTQRMTLDDKQVG
RLMGALTMAADKVVGDTRERLVEFGAGMQEIIEK
>Mature_93_residues
SKSITHANTIRLPDTADQFSRRVHINVRGEKVTMVYRWKDHKSP-
KAHTQRMTLDDKQVGR
LMGALTMAADKVVGDTRERLVEFGAGMQEIIEK

No. of Amino
Acids

Translated: 94 ; Mature: 93

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
6.4 %Met (Translated)
6.4 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
5.4 %Met (Mature)
5.4 %Cys+Met (Mature)
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Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 10737 ; Mature: 10605

Theoretical pI Translated: 10.61 ; Mature: 10.61

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available
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Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination

10.0
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Priority

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 255 - Локализация BASYS00012 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 256 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00012
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 257 - Конформационная структура BASYS00012 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00013

Таблица 147 - Данные о протеине BASYS00013 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:54:9 GMT

Entry ID BASYS00013.1

Accession No. BASYS00013

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 8787-8575 (Counterclockwise)

Centisome
Position

24.39

Gene Name BASYS00013

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aagtaccagtgccactgcggtcatccagactgtgatggcggaatgtaccactaattaacc
ctcactaacgggaacaacctcaaaccataggagacacacc

Gene Sequence

atgtttaaattcattaacgctttaggtaagctggtagtcaaactgtacttcatcgaagcc
aagaagctggacaagaaggccaaagctgattcacagcgagccattgagttggcgaaacag
tcccgtgagaaatccgatgcggctgttagtggcatccacaagtcggcagcgattgcagca
aaagcacagtccatgagcaaattctttgagtaa

GC Content
[Percent]

46.01

Preceding Gene BASYS00012
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Following Gene BASYS00014

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00013

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_70_residues
MFKFINALGKLVVKLYFIEAKKLDKKAKADSQRAIELAKQSREKSDAAVS-
GIHKSAAIAA
KAQSMSKFFE
>Mature_70_residues
MFKFINALGKLVVKLYFIEAKKLDKKAKADSQRAIELAKQSREKSDAAVS-
GIHKSAAIAA
KAQSMSKFFE

No. of Amino
Acids

Translated: 70 ; Mature: 70

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
2.9 %Met (Translated)
2.9 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.9 %Met (Mature)
2.9 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 7732 ; Mature: 7732

Theoretical pI Translated: 10.75 ; Mature: 10.75

Pfam
Domain/Function

Not Available
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Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available
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EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 258 - Локализация BASYS00013 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 259 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00013
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 260 - Конформационная структура BASYS00013 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)



659

BASYS00014

Таблица 148 - Данные о протеине BASYS00014 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:54:23 GMT

Entry ID BASYS00014.1

Accession No. BASYS00014

SWISS PROT
(AC and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 10586-8886 (Counterclockwise)

Centisome
Position

29.38

Gene Name BASYS00014

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
caatcaaggcggaggaacacacagaggaataattaacactcactaaagggatgacataat
gttgtccctttgttcgcactattgattaaggattaaccac

Gene Sequence

atggaacaagaaaacgacagtatattcctttaccatatcccgtgcgagaactgtgggtct
tctgatgctaactcattgttctccgatggtcacacgtactgttacgcctgtgagaattgg
acgccgggggatgaacggaaagctgagcagttatcaacgagaagacgtacaggaggcagc
aagcctatgagctatgacgtatggaatttcggcgacagcaacggtcgatactctgaccta
actgcccgtggcatctcaaaggagacatgccaaaaggctggctactggctggcgaaagtg
gacaaccgaatgtatcaggttgccgactaccgagaccagaacggctccatcgtgtcacag
aaggtgcgcgataaggacaagaactttaagaccaccggaagtcacaagagcgatgcgctg
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ttcttgaagcacctctggtctggcggtaagaaaattgtggtcactgagggcgaaattgac
gcgctcactgtgatggaactccaagactgtaagtacccggtagtatcattgggtcacggt
gcctctgctgctaagaagacatgcgccgctaactatgaatactttgaccagttcgagcag
attatcttgatgttcgacatggatgacgcaggccgtaaggcagtcgaagaggccgcacag
gttctcccggctggcaaggttcgtgttgctgtgttaccgtgtaaggacgccaacgagtgt
cacatcatgggtgaagacaaagcaatcttggagcagatctggaacgcgaacccttgggtg
cctgacggtgttgtctctgcgttgtcactcaaagaccgcgttaaggaagccatgacctcc
gaggacgctgtaggtttattattcgatggctgtcaaggcctgaacgatagaaccttgggt
gcccgtggtggcgaagtcgttatggtcacttccggttccggtatgggtaagtcaacgttc
gttcgtcaacaggctctggcttggggcaagcgaatgggtaaacgtgttggcctagcgatg
ctggaggaatccgttgaggataccattcaggacatgatgggcttgaacaataaggttcgt
ctgcgtcagtctgatgaagtcaagaaggctatcgcagaggacggacgtttcgatgaatgg
tatgatgaactatttggagacgatacattccacctttatgactcctttgcggaggccgaa
gctgacaggctgttagcgaagctggcctacatgcgaacaggtttagggtgtgatgttata
gtgctcgaccacatctcaatcgtcgtgtctgcctctgaggaatcggatgagcgtaagatg
attgaccgcctcatgactaagctaaaagggttcgctaagtcaactggtgttgtgctcgta
gtgatttgtcacttgaagaacccggagaagggaaaagcacatgaagaaggacgcgctgtt
tctattactgacctacgcggtagcggtgccttgcgtcagttatctgatactatcatcgcc
ttggagcgtaaccagcaaggtgatatgcctaacttggtgttggttcgcctgcttaagtgt
cgtttcactggcgacactggaattgccggatacatggaatacaacagagaaaccgggtgg
cttgaaccgtctagctacactggcgaagaaggagaaggagatactggctggactgaacaa
gacggacagtcagacttctaa

GC Content
[Percent]

50.91

Preceding Gene BASYS00013

Following Gene BASYS00015

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name DNA Primase/Helicase

Alternate DNA Primase ; Phage Related Protein ; Replication Protein ; Prim
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Protein Names Domain Protein ; TOPRIM Domain Protein

Sequence

>Translated_566_residues
MEQENDSIFLYHIPCENCGSSDANSLFSDGHTYCYACENWTPGDER-
KAEQLSTRRRTGGS
KPMSYDVWNFGDSNGRYSDLTARGISKETCQKAGYWLAKVDNRMYQVA-
DYRDQNGSIVSQ
KVRDKDKNFKTTGSHKSDALFLKHLWSGGKKIVVTEGEIDALTVMELQDC-
KYPVVSLGHG
ASAAKKTCAANYEYFDQFEQIILMFDMDDAGRKAVEEAAQVLPAGKVR-
VAVLPCKDANEC
HIMGEDKAILEQIWNANPWVPDGVVSALSLKDRVKEAMTSE-
DAVGLLFDGCQGLNDRTLG
ARGGEVVMVTSGSGMGKSTFVRQQALAWGKRMGKRVGLAMLEESVED-
TIQDMMGLNNKVR
LRQSDEVKKAIAEDGRFDEWYDELFGDDTFHLYDSFAEAEADRLLA-
KLAYMRTGLGCDVI
VLDHISIVVSASEESDERKMIDRLMTKLKGFAKSTGVVLVVICHLKNPEKG-
KAHEEGRAV
SITDLRGSGALRQLSDTIIALERNQQGDMPNLVLVRLLKCRFTGDTGIAGY-
MEYNRETGW
LEPSSYTGEEGEGDTGWTEQDGQSDF
>Mature_566_residues
MEQENDSIFLYHIPCENCGSSDANSLFSDGHTYCYACENWTPGDER-
KAEQLSTRRRTGGS
KPMSYDVWNFGDSNGRYSDLTARGISKETCQKAGYWLAKVDNRMYQVA-
DYRDQNGSIVSQ
KVRDKDKNFKTTGSHKSDALFLKHLWSGGKKIVVTEGEIDALTVMELQDC-
KYPVVSLGHG
ASAAKKTCAANYEYFDQFEQIILMFDMDDAGRKAVEEAAQVLPAGKVR-
VAVLPCKDANEC
HIMGEDKAILEQIWNANPWVPDGVVSALSLKDRVKEAMTSE-
DAVGLLFDGCQGLNDRTLG
ARGGEVVMVTSGSGMGKSTFVRQQALAWGKRMGKRVGLAMLEESVED-
TIQDMMGLNNKVR
LRQSDEVKKAIAEDGRFDEWYDELFGDDTFHLYDSFAEAEADRLLA-
KLAYMRTGLGCDVI
VLDHISIVVSASEESDERKMIDRLMTKLKGFAKSTGVVLVVICHLKNPEKG-
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KAHEEGRAV
SITDLRGSGALRQLSDTIIALERNQQGDMPNLVLVRLLKCRFTGDTGIAGY-
MEYNRETGW
LEPSSYTGEEGEGDTGWTEQDGQSDF

No. of Amino
Acids

Translated: 566 ; Mature: 566

Cys/Met
Content

2.3 %Cys (Translated)
3.4 %Met (Translated)
5.7 %Cys+Met (Translated)
2.3 %Cys (Mature)
3.4 %Met (Mature)
5.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 62800 ; Mature: 62800

Theoretical pI Translated: 4.81 ; Mature: 4.81

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown
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Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Replication, recombination and repair (code L)

COG ID COG0305 Replicative DNA helicase

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG/new/release/cow.cgi?cog=COG0305
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Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 261 - Локализация BASYS00014 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 262 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00014
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 263 - Конформационная структура BASYS00014 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00015

Таблица 149 - Данные о протеине BASYS00015 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:55:13 GMT

Entry ID BASYS00015.1

Accession No. BASYS00015

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 10762-10655 (Counterclockwise)

Centisome Position 29.87

Gene Name BASYS00015

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cgtgctcaccatgacgttgcacctaaagcctgcccgtccttcgacttgaagcgctggtgg
gagaagaacgaactggttacatctgaccgagggtgatacc

Gene Sequence
atgaggatgatttgtattcgctgtgataagccgttgaagagtcgtgtaccgtcacgtcag
tgtcagtgcaaagacccaatcaaggcggaggaacacacagaggaataa

GC Content 47.22



667

[Percent]

Preceding Gene BASYS00014

Following Gene BASYS00016

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00015

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_35_residues
MRMICIRCDKPLKSRVPSRQCQCKDPIKAEEHTEE
>Mature_35_residues
MRMICIRCDKPLKSRVPSRQCQCKDPIKAEEHTEE

No. of Amino Acids Translated: 35 ; Mature: 35

Cys/Met Content

11.4 %Cys (Translated)
5.7 %Met (Translated)
17.1 %Cys+Met (Translated)
11.4 %Cys (Mature)
5.7 %Met (Mature)
17.1 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 4160 ; Mature: 4160

Theoretical pI Translated: 8.34 ; Mature: 8.34

Pfam
Domain/Function

Not Available
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Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available
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EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 264 - Локализация BASYS00015 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 265 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00015
бактериофага Enterobacter phage E7

BASYS00016

Таблица 150 -Данные о протеине BASYS00016 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:55:26 GMT

Entry ID BASYS00016.1
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Accession No. BASYS00016

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases
- InterPro: IPR002502
- InterPro: IPR018247
- InterPro: IPR015510 [H]

Gene Position 11222-10767 (Counterclockwise)

Centisome
Position

31.15

Gene Name BASYS00016

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
attctgtttgctgacaagctaattccggtggagtggctcaaagaacccaagaaggaggtt
ccgttcgataaatttaagactaagaaaggagtaaagaaaa

Gene Sequence

atggctaaagttcaattcaaaccacgagcaaccacggaggcaatctttgtgcattgctca
gcaaccaagccaagccagaacattggcgttcgtgagattcgtcagtggcacaaagagcag
ggctggttagacgtaggatatcacttcatcatcaagcgtgatggcactgtggaagcaggc
cgcgatgaactggctgtaggttcccacgtgaaaggttacaaccacaactccgtaggcgta
tgcctagtgggtggtattgatgataaaggcaagttcgacgccaactttacacccgcgcaa
atgcaagcgctgcgtagtctgctggtcacgctgctggcgaagtatgagggctcaatcctt
cgtgctcaccatgacgttgcacctaaagcctgcccgtccttcgacttgaagcgctggtgg
gagaagaacgaactggttacatctgaccgagggtga

GC Content
[Percent]

52.63

Preceding Gene BASYS00015

Following Gene BASYS00020

http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR015510
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR018247
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR002502
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Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Uncharacterized protein HI_1494 [H]

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_151_residues
MAKVQFKPRATTEAIFVHCSATKPSQNIGVREIRQWHKEQGWLDVGYH-
FIIKRDGTVEAG
RDELAVGSHVKGYNHNSVGVCLVGGIDDKGKFDANFTPAQM-
QALRSLLVTLLAKYEGSIL
RAHHDVAPKACPSFDLKRWWEKNELVTSDRG
>Mature_150_residues
AKVQFKPRATTEAIFVHCSATKPSQNIGVREIRQWHKEQGWLDVGYH-
FIIKRDGTVEAGR
DELAVGSHVKGYNHNSVGVCLVGGIDDKGKFDANFTPAQM-
QALRSLLVTLLAKYEGSILR
AHHDVAPKACPSFDLKRWWEKNELVTSDRG

No. of Amino
Acids

Translated: 151 ; Mature: 150

Cys/Met
Content

2.0 %Cys (Translated)
1.3 %Met (Translated)
3.3 %Cys+Met (Translated)
2.0 %Cys (Mature)
0.7 %Met (Mature)
2.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 16900 ; Mature: 16769

Theoretical pI Translated: 9.23 ; Mature: 9.23



673

Pfam
Domain/Func-
tion

PF01510 Amidase_2 [H]

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity To phage T3 and T7 N-acetylmuramoyl-L-alanine amidases [H]

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF01510
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References 7542800

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=7542800 &dopt=Abstract
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Рисунок 266 - Локализация BASYS00016 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 267 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00016
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 268 - Конформационная структура BASYS00016 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00017

Таблица 151 - Данные о протеине BASYS00017 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:55:36 GMT

Entry ID BASYS00017.1

Accession No. BASYS00017

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 11676-11215 (Counterclockwise)

Centisome
Position

32.41

Gene Name BASYS00017

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
atggtggttacactgcgagtgaatcccgtcagtcccgcgatgagcaggagtggcaggaag
acgagcacgaagaaaccccggatgacgacgaggacttcta

Gene Sequence

atggctggcgcatacgctgcgcgaggtgtacgcaaggtcggggctttccgctccggccta
gaagataaagtctcaaagcagcttgagagtaagggaattaagttcgactatgaactttgg
cgtatcccttacgtcatccctgcgagtgaccacttatacactccagacttcctgctacct
aatggcatcttcattgagaccaaagggctgtgggattccgatgaccgcaagaaacacctt
ttgattcgtgagcaacaccccgaactggacattcgcttggtcttctcaagcagccgctca
aagctatacaaaggtagcccaacaagctacgccgagtggtgtgagaagcatggcattctg
tttgctgacaagctaattccggtggagtggctcaaagaacccaagaaggaggttccgttc
gataaatttaagactaagaaaggagtaaagaaaaatggctaa
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GC Content
[Percent]

48.92

Preceding Gene BASYS00020

Following Gene BASYS00018

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Phage Endodeoxyribonuclease I

Alternate Protein
Names

Endonuclease I

Sequence

>Translated_153_residues
MAGAYAARGVRKVGAFRSGLEDKVSKQLESKGIKFDYELWRIPYV-
IPASDHLYTPDFLLP
NGIFIETKGLWDSDDRKKHLLIREQHPELDIRLVFSSSRSKLYKGSPT-
SYAEWCEKHGIL
FADKLIPVEWLKEPKKEVPFDKFKTKKGVKKNG
>Mature_152_residues
AGAYAARGVRKVGAFRSGLEDKVSKQLESKGIKFDYELWRIPYVIPASDH-
LYTPDFLLPN
GIFIETKGLWDSDDRKKHLLIREQHPELDIRLVFSSSRSKLYKGSPTSYAEW-
CEKHGILF
ADKLIPVEWLKEPKKEVPFDKFKTKKGVKKNG

No. of Amino
Acids

Translated: 153 ; Mature: 152

Cys/Met Content

0.7 %Cys (Translated)
0.7 %Met (Translated)
1.3 %Cys+Met (Translated)
0.7 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
0.7 %Cys+Met (Mature)
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Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 17641 ; Mature: 17509

Theoretical pI Translated: 10.05 ; Mature: 10.05

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available
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PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available
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Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 269 - Локализация BASYS00017 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 270 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00017
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 271 - Конформационная структура BASYS00017 бактериофага
Enterobacter phage E7(согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00018

Таблица 152 - Данные о протеине BASYS00018 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:55:58 GMT

Entry ID BASYS00018.1

Accession No. BASYS00018

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 12374-11676 (Counterclockwise)

Centisome
Position

34.34

Gene Name BASYS00018

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gacgctgggttcgtagtgacccgcatccgtccagaagtgaaagcctaattaccctcacta
aagggaacaacccaatcattaaccacaaaggagaaacatt

Gene Sequence

atggctggtttcaagaagaaaatctacacctctggtcttggcactgctgagccttatgct
tacctgagtaagcctgattatggcaacgaagagcgtggcttcggcaacccccgtggcgtc
tataaggtagacctgactctttccaataaagacccgcgctgtcaggcgatggtcgatgaa
atcgtgaagactcacgaagaggcttatgctgctgccgtggaagagttcgaagctaacccg
ccgcaggtacagcgtggtaagaaaccactgaaaccttacgagggcgacatgccgttcttc
gataacggtgacggtactactaccttcaagttcaaatgctatgcgtctttccaagataag
aagaccaaagagaccaaacacatcaatctggtcgtggtcgatagcaaaggtaagaagatt
caggaagtgccgattatcggtggcggctccaagctgaaagtgaaatactctctggtgcct
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tacaagtggaacaccgctgtgggcgcaagcgtcaagctgcaactggagtccgtgatgctg
gtcgaactggctaccttcggcggtggcggtgaagatgagtgggctgatgaagtcgaagat
ggtggttacactgcgagtgaatcccgtcagtcccgcgatgagcaggagtggcaggaagac
gagcacgaagaaaccccggatgacgacgaggacttctaa

GC Content
[Percent]

52.22

Preceding Gene BASYS00017

Following Gene BASYS00019

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00018

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_232_residues
MAGFKKKIYTSGLGTAEPYAYLSKPDYGNEERGFGNPR-
GVYKVDLTLSNKDPRCQAMVDE
IVKTHEEAYAAAVEEFEANPPQVQRGKKPLK-
PYEGDMPFFDNGDGTTTFKFKCYASFQDK
KTKETKHINLVVVDSKGKKIQEVPIIGGGSKLKVKYSLVPYKWNTAV-
GASVKLQLESVML
VELATFGGGGEDEWADEVEDGGYTASESRQSRDEQEWQEDEHEETPDD-
DEDF
>Mature_231_residues
AGFKKKIYTSGLGTAEPYAYLSKPDYGNEERGFGNPR-
GVYKVDLTLSNKDPRCQAMVDEI
VKTHEEAYAAAVEEFEANPPQVQRGKKPLK-
PYEGDMPFFDNGDGTTTFKFKCYASFQDKK
TKETKHINLVVVDSKGKKIQEVPIIGGGSKLKVKYSLVPYKWNTAV-
GASVKLQLESVMLV
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ELATFGGGGEDEWADEVEDGGYTASESRQSRDEQEWQEDEHEETPDD-
DEDF

No. of Amino
Acids

Translated: 232 ; Mature: 231

Cys/Met
Content

0.9 %Cys (Translated)
1.7 %Met (Translated)
2.6 %Cys+Met (Translated)
0.9 %Cys (Mature)
1.3 %Met (Mature)
2.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 25948 ; Mature: 25817

Theoretical pI Translated: 4.51 ; Mature: 4.51

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available
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COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available
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Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 272 - Локализация BASYS00018 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 273 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00018
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 274 - Конформационная структура BASYS00018 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00019

Таблица 153 - Данные о протеине BASYS00019 бактериофага Enterobacter
phage E 7

Creation Date 2019/2/24 20:56:25 GMT

Entry ID BASYS00019.1

Accession No. BASYS00019

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 12663-12427 (Counterclockwise)

Centisome
Position

35.15

Gene Name BASYS00019

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ctaagtggaaccaagctattgaggctggtgacgaggccgcagccaacgcctaccaacaac
tgtatgcgctgtgggagcggcgctttaaggaggccaataa

Gene Sequence atgagccagtgtaacaacgggtgccagtacgcgaaggacgtagggatggagaaccactcc
tgtgcaaatcgctgcatgtactcagaacagaaataccttctgacgatagaaggcaacacc
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gagtcctttgaggttccggtattcgcccggtctctcgaagaggcaacgctacaggctgaa
cattatgaggacgctgggttcgtagtgacccgcatccgtccagaagtgaaagcctaa

GC Content
[Percent]

52.74

Preceding Gene BASYS00018

Following Gene BASYS00021

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00019

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_78_residues
MSQCNNGCQYAKDVGMENHSCANRCMYSEQKYLLTIEGNTESFEVPV-
FARSLEEATLQAE
HYEDAGFVVTRIRPEVKA
>Mature_77_residues
SQCNNGCQYAKDVGMENHSCANRCMYSEQKYLLTIEGNTESFEVPVFAR-
SLEEATLQAEH
YEDAGFVVTRIRPEVKA

No. of Amino
Acids

Translated: 78 ; Mature: 77

Cys/Met
Content

5.1 %Cys (Translated)
3.8 %Met (Translated)
9.0 %Cys+Met (Translated)
5.2 %Cys (Mature)
2.6 %Met (Mature)
7.8 %Cys+Met (Mature)
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Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 8840 ; Mature: 8709

Theoretical pI Translated: 4.56 ; Mature: 4.56

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available
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PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0
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TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 275 - Локализация BASYS00019 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 276 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00019
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 277 - Конформационная структура BASYS00019 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00020
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Таблица 154 - Данные о протеине BASYS00020 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:56:43 GMT

Entry ID BASYS00020.1

Accession No. BASYS00020

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 11664-12851 (Clockwise)

Centisome
Position

32.37

Gene Name BASYS00020

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tcatagtcgaacttaattcccttactctcaagctgctttgagactttatcttctaggccg
gagcggaaagccccgaccttgcgtacacctcgcgcagcgt

Gene Sequence

atgcgccagccattagaagtcctcgtcgtcatccggggtttcttcgtgctcgtcttcctg
ccactcctgctcatcgcgggactgacgggattcactcgcagtgtaaccaccatcttcgac
ttcatcagcccactcatcttcaccgccaccgccgaaggtagccagttcgaccagcatcac
ggactccagttgcagcttgacgcttgcgcccacagcggtgttccacttgtaaggcaccag
agagtatttcactttcagcttggagccgccaccgataatcggcacttcctgaatcttctt
acctttgctatcgaccacgaccagattgatgtgtttggtctctttggtcttcttatcttg
gaaagacgcatagcatttgaacttgaaggtagtagtaccgtcaccgttatcgaagaacgg
catgtcgccctcgtaaggtttcagtggtttcttaccacgctgtacctgcggcgggttagc
ttcgaactcttccacggcagcagcataagcctcttcgtgagtcttcacgatttcatcgac
catcgcctgacagcgcgggtctttattggaaagagtcaggtctaccttatagacgccacg
ggggttgccgaagccacgctcttcgttgccataatcaggcttactcaggtaagcataagg
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ctcagcagtgccaagaccagaggtgtagattttcttcttgaaaccagccataatgtttct
cctttgtggttaatgattgggttgttccctttagtgagggtaattaggctttcacttctg
gacggatgcgggtcactacgaacccagcgtcctcataatgttcagcctgtagcgttgcct
cttcgagagaccgggcgaataccggaacctcaaaggactcggtgttgccttctatcgtca
gaaggtatttctgttctgagtacatgcagcgatttgcacaggagtggttctccatcccta
cgtccttcgcgtactggcacccgttgttacactggctcatttattggcctccttaaagcg
ccgctcccacagcgcatacagttgttggtaggcgttggctgcggcctcgtcaccagcctc
aatagcttggttccacttagcggcacaccaatcgcaacattcacgaagcgtcatagcaca
gccccttatgtttgtcaaacagttcctgatagaaagccgctttcttaa

GC Content
[Percent]

51.77

Preceding Gene BASYS00016

Following Gene BASYS00017

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00020

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_395_residues
MRQPLEVLVVIRGFFVLVFLPLLLIAGLTGFTRSVTTIFDFISPLIFTA-
TAEGSQFDQHH
GLQLQLDACAHSGVPLVRHQRVFHFQLGAATDNRHFLNLLTFAIDHD-
QIDVFGLFGLLIL
ERRIAFELEGSSTVTVIEERHVALVRFQWFLTTLYLRRVSFELFHGS-
SISLFVSLHDFID
HRLTARVFIGKSQVYLIDATGVAEATLFVAIIRLTQVSIRLSSAKTRGVDFL-
LETSHNVS
PLWLMIGLFPLVRVIRLSLLDGCGSLRTQRPHNVQPVALPLRETGRI-
PEPQRTRCCLLSS



697

EGISVLSTCSDLHRSGSPSLRPSRTGTRCYTGSFIGLLKAPLPQ-
RIQLLVGVGCGLVTSL
NSLVPLSGTPIATFTKRHSTAPYVCQTVPDRKPLS
>Mature_369_residues
GLTGFTRSVTTIFDFISPLIFTATAEGSQFDQHHGLQLQLDA-
CAHSGVPLVRHQRVFHFQ
LGAATDNRHFLNLLTFAIDHDQIDVFGLFGLLILERRIAFELEGSSTV-
TVIEERHVALVR
FQWFLTTLYLRRVSFELFHGSSISLFVSLHDFIDHRLTARVFIGKSQVYLI-
DATGVAEAT
LFVAIIRLTQVSIRLSSAKTRGVDFLLETSHNVSPLWLMIGLFPLVR-
VIRLSLLDGCGSL
RTQRPHNVQPVALPLRETGRIPEPQRTRCCLLSSE-
GISVLSTCSDLHRSGSPSLRPSRTG
TRCYTGSFIGLLKAPLPQRIQLLVGVGCGLVTSLNSLVPLSGTPIATFTKRH-
STAPYVCQ
TVPDRKPLS

No. of Amino
Acids

Translated: 395 ; Mature: 369

Cys/Met Content

2.0 %Cys (Translated)
0.5 %Met (Translated)
2.5 %Cys+Met (Translated)
2.2 %Cys (Mature)
0.3 %Met (Mature)
2.4 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 43828 ; Mature: 40849

Theoretical pI Translated: 9.70 ; Mature: 9.44

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available
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Signals Not Available

Transmembrane
Regions

HASH(0x15ae28a4)-

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Membrane

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available
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EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

6.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 278 - Локализация BASYS00020 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 279 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00020
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 280 - Конформационная структура BASYS00020 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00021

Таблица 155 - Данные о протеине BASYS00021 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:57:14 GMT

Entry ID BASYS00021.1

Accession No. BASYS00021

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 13263-12784 (Counterclockwise)

Centisome
Position

36.81

Gene Name BASYS00021

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tcattaaggcgatgaacaaagagcgcccacatctggaagccgtggtcacttactggcctc
gcatccgtctgttcgttaagtggattaaggaggtgctgta

Gene Sequence

atgctacaacatcattggaacaaaccagacttagaggctcgcttcccggttaactctgct
gttcgttattcgggcgataacccagttctcaagggtctgaccggaacagtgcagggctac
tctcacactggtcgagtgaaggttcagtttggtattcgtgagactgaggtgcatccatcc
gtactaatcccgctacctaaaataggcccgaacgtggaagcaccgaaatcagcagtcaag
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tctgacgtgacccatccgaaccactacatgctgttcgacaatgtggaagccattgaggtt
atcgcccggtcaatgaccgtcgaggcgttccgtgggtactgcttagggaacatcctgaaa
taccgtctgcgtgctggtaagaaatccgaactggcaacaatggagaaagaccttaagaaa
gcggctttctatcaggaactgtttgacaaacataaggggctgtgctatgacgcttcgtga

GC Content
[Percent]

50.21

Preceding Gene BASYS00019

Following Gene BASYS00022

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00021

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_159_residues
MLQHHWNKPDLEARFPVNSAVRYSGDNPVLKGLTGTVQ-
GYSHTGRVKVQFGIRETEVHPS
VLIPLPKIGPNVEAPKSAVKSDVTHPNHYMLFDNVEAIEVIARSMTVEAFR-
GYCLGNILK
YRLRAGKKSELATMEKDLKKAAFYQELFDKHKGLCYDAS
>Mature_159_residues
MLQHHWNKPDLEARFPVNSAVRYSGDNPVLKGLTGTVQ-
GYSHTGRVKVQFGIRETEVHPS
VLIPLPKIGPNVEAPKSAVKSDVTHPNHYMLFDNVEAIEVIARSMTVEAFR-
GYCLGNILK
YRLRAGKKSELATMEKDLKKAAFYQELFDKHKGLCYDAS

No. of Amino
Acids

Translated: 159 ; Mature: 159
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Cys/Met
Content

1.3 %Cys (Translated)
2.5 %Met (Translated)
3.8 %Cys+Met (Translated)
1.3 %Cys (Mature)
2.5 %Met (Mature)
3.8 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 17870 ; Mature: 17870

Theoretical pI Translated: 9.54 ; Mature: 9.54

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available
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Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available
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Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 281 - Локализация BASYS00021 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 282 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00021
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 283 - Конформационная структура BASYS00021 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00022
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Таблица 156 - Данные о протеине BASYS00022 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:57:33 GMT

Entry ID BASYS00022.1

Accession No. BASYS00022

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 13520-13263 (Counterclockwise)

Centisome
Position

37.52

Gene Name BASYS00022

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gacacacaccatgtggcttatcctattcgctatcgtcgcaacgctgggattaatggttgc
cgacgacaacatttggcctgattgttaaggagacaacatc

Gene Sequence

atgcgtttacacttcaacacatcaaatggtatcttttcggttcgccgtgaagaccgctct
acagcagtggcctctgagcgcaacgctaagctgccgctgattggctcggtcgtcccattg
tcgccgcgtgttcacctactgatcactcgtggagagttcattaaggcgatgaacaaagag
cgcccacatctggaagccgtggtcacttactggcctcgcatccgtctgttcgttaagtgg
attaaggaggtgctgtaa

GC Content
[Percent]

52.71
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Preceding Gene BASYS00021

Following Gene BASYS00023

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00022

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_85_residues
MRLHFNTSNGIFSVRREDRSTAVASERNAKLPLIGSVVPLSPRVHLLITRGE-
FIKAMNKE
RPHLEAVVTYWPRIRLFVKWIKEVL
>Mature_85_residues
MRLHFNTSNGIFSVRREDRSTAVASERNAKLPLIGSVVPLSPRVHLLITRGE-
FIKAMNKE
RPHLEAVVTYWPRIRLFVKWIKEVL

No. of Amino
Acids

Translated: 85 ; Mature: 85

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
2.4 %Met (Translated)
2.4 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.4 %Met (Mature)
2.4 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 9894 ; Mature: 9894

Theoretical pI Translated: 11.75 ; Mature: 11.75
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Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available



710

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 284 - Локализация BASYS00022 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 285 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00022
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 286 - Конформационная структура BASYS00022 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00023

Таблица 157 - Данные о протеине BASYS00023 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:57:48 GMT

Entry ID BASYS00023.1

Accession No. BASYS00023

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 14706-13690 (Counterclockwise)
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Centisome
Position

40.82

Gene Name BASYS00023

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tccgcaaagaccctcgctcttccactgtgatagcggctgagtggggcgtccacccaacaa
ccatccataagattaagcgaaatattaacaggagattcgt

Gene Sequence

atgaacattttcaagaccgcgccatataaagctgtatcctttgttgagtctgccgtgcgt
aaagcgctggagacttccggctacctgatagcggattgtaaatatgacggtgttcgtgga
aacattgtggttgacaacgtggctgaggccgcatggttgtctcgcgtctccaagttcatc
ccggcgctggaacatctgaacggtttcgataagcgctggcaacaactgatgaatgatgac
cgctgcattttccctgatggcttcatgctggatggtgaactgatggtcaaaggcgtagac
ttcaacacggggtctggcctgctgcgtaccaagtggctcaagaagaacaacttcatgttt
gaccgtggtggtgttgagccgctgaaaggttccaaagtagcctttgagttagaccctaag
cgcctgagtgtgcgcctgtatgcggtcatgccgattcacattgctgagtctggcgaggac
tatgatgtgcagaacctcctgatgccatatcatgtggaagccatgcgctcccttctggtt
gaatacttcccggaaatcgagtggcttatcgctgagacctacgaggtctacgatatggat
tcactgactgaactgtacgaagagaagcgtgccgaaggtcacgagggtctcattgtgaaa
gacccgcaaggcatctacaagcgaggcaagaagtctggctggtggaagctaaagcctgag
tgtgaagctgatggtatcattcagggtgtcaattggggaaccaaagggttagccaacgag
ggtaaagtgataggctttagtgtgcttcttgagactggtcgtttagtagacgccaacaac
atctctcgcgcactgatggacgagttcacagccaacgttaaagcccacggtgaagacttc
tacaacgggtgggcctgtcaggtcaactatatggaagagaccccggacggctccctgcgt
caccctagcttcgagaagttccgaggcactgaggacaaccctcaagagaaaatgtaa

GC Content
[Percent]

51.43

Preceding Gene BASYS00022

Following Gene BASYS00024

Operon Status Not Available
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Operon
Components

Not Available

Protein Name Conserved Hypothetical Protein

Alternate
Protein Names

None

Sequence

>Translated_338_residues
MNIFKTAPYKAVSFVESAVRKALETSGYLIADCKYDGVRGNIVVDN-
VAEAAWLSRVSKFI
PALEHLNGFDKRWQQLMNDDRCIFPDGFMLD-
GELMVKGVDFNTGSGLLRTKWLKKNNFMF
DRGGVEPLKGSKVAFELDPKRLSVRLYAVMPIHIAESGEDYDVQNLLMPYH-
VEAMRSLLV
EYFPEIEWLIAETYEVYDMDSLTELYEEKRAEGHEGLIVKDPQ-
GIYKRGKKSGWWKLKPE
CEADGIIQGVNWGTKGLANEGKVIGFSVLLETGRLVDANNISRALMDEF-
TANVKAHGEDF
YNGWACQVNYMEETPDGSLRHPSFEKFRGTEDNPQEKM
>Mature_338_residues
MNIFKTAPYKAVSFVESAVRKALETSGYLIADCKYDGVRGNIVVDN-
VAEAAWLSRVSKFI
PALEHLNGFDKRWQQLMNDDRCIFPDGFMLD-
GELMVKGVDFNTGSGLLRTKWLKKNNFMF
DRGGVEPLKGSKVAFELDPKRLSVRLYAVMPIHIAESGEDYDVQNLLMPYH-
VEAMRSLLV
EYFPEIEWLIAETYEVYDMDSLTELYEEKRAEGHEGLIVKDPQ-
GIYKRGKKSGWWKLKPE
CEADGIIQGVNWGTKGLANEGKVIGFSVLLETGRLVDANNISRALMDEF-
TANVKAHGEDF
YNGWACQVNYMEETPDGSLRHPSFEKFRGTEDNPQEKM

No. of Amino
Acids

Translated: 338 ; Mature: 338

Cys/Met
Content

1.2 %Cys (Translated)
3.6 %Met (Translated)
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4.7 %Cys+Met (Translated)
1.2 %Cys (Mature)
3.6 %Met (Mature)
4.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 38425 ; Mature: 38425

Theoretical pI Translated: 4.91 ; Mature: 4.91

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif
PS00697 DNA_LIGASE_A1 ; PS00333 DNA_LIGASE_A2
; PS50160 DNA_LIGASE_A3

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS50160
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00333
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00697
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Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available
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Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 287 - Локализация BASYS00023 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 288 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00023
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 289 - Конформационная структура BASYS00023 бактериофага
Enterobacter phage E7(согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00024
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Таблица 158 - Данные о протеине BASYS00024 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:58:20 GMT

Entry ID BASYS00024.1

Accession No. BASYS00024

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 15119-14703 (Counterclockwise)

Centisome
Position

41.96

Gene Name BASYS00024

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
acagcgatgtgcaaatcaacgcgcagactgcatggctccgtaaggttcacagcgatttga
aacactggaagtaataaccctcactaacaggagaaacgaa

Gene Sequence

atgagaaacatcgaacggttcaacgcaaagactgaaccttgcggtgactgtctacgttgg
actggtcgaatccagcctaacggttacggacagtttcgcctcgaaggtaaaacacaatac
gcacatcgagcagcttacaagctgtttatcggtgaactggacaataaagatacagtcctt
cactcgtgcgacaacaggtggtgtgtgaaccctgagcatttgaccaagggaacgcaggcc
gataacctgaaagacatggcgataaagggtagacaccacgccattaagattccgaacgat
gccattgagggcatccgcaaagaccctcgctcttccactgtgatagcggctgagtggggc
gtccacccaacaaccatccataagattaagcgaaatattaacaggagattcgtatga

GC Content
[Percent]

49.16
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Preceding Gene BASYS00023

Following Gene BASYS00025

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Bacteriophage-Related Protein

Alternate
Protein Names

Bacteriophage T7-Like Gene Protein

Sequence

>Translated_138_residues
MRNIERFNAKTEPCGDCLRWTGRIQPNGYGQFRLEGKTQYAHRAAYKLFI-
GELDNKDTVL
HSCDNRWCVNPEHLTKGTQADNLKDMAIKGRHHAIKIPNDAIE-
GIRKDPRSSTVIAAEWG
VHPTTIHKIKRNINRRFV
>Mature_138_residues
MRNIERFNAKTEPCGDCLRWTGRIQPNGYGQFRLEGKTQYAHRAAYKLFI-
GELDNKDTVL
HSCDNRWCVNPEHLTKGTQADNLKDMAIKGRHHAIKIPNDAIE-
GIRKDPRSSTVIAAEWG
VHPTTIHKIKRNINRRFV

No. of Amino
Acids

Translated: 138 ; Mature: 138

Cys/Met
Content

2.9 %Cys (Translated)
1.4 %Met (Translated)
4.3 %Cys+Met (Translated)
2.9 %Cys (Mature)
1.4 %Met (Mature)
4.3 %Cys+Met (Mature)
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Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 15889 ; Mature: 15889

Theoretical pI Translated: 10.23 ; Mature: 10.23

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available
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Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available
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References Not Available

Рисунок 290 - Локализация BASYS00024 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 291 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00024
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 292 - Конформационная структура BASYS00024 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00025

Таблица 159 - Данные о протеине BASYS00025 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:58:40 GMT

Entry ID BASYS00025.1

Accession No. BASYS00025

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 15430-15146 (Counterclockwise)
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Centisome
Position

42.83

Gene Name BASYS00025

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gcgattcagtggtcaacgagcatggcgaacagtggcaagagcgccgtgaccgcatgaaga
aacgccacaagcaacagcgcggtaactcacagaaacggga

Gene Sequence

gtggaactaatgatgggacgtatctatagcggcaacctgcacgattacaaagatgcggta
gcgcgtctacaggaagaccatgacgtgaccgtgaaggtggagtcattcagctatgaaaac
ccagcgaagatgtgcaggtcatccggtgaggctctacgtgtgttcacacgctcagggcat
ttggttgcatccagaaccttcgagcacagcgacagcgatgtgcaaatcaacgcgcagact
gcatggctccgtaaggttcacagcgatttgaaacactggaagtaa

GC Content
[Percent]

51.58

Preceding Gene BASYS00024

Following Gene BASYS00026

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00025

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_94_residues
MELMMGRIYSGNLHDYKDAVARLQEDHDVTVKVESFSYENPAKMCRSS-
GEALRVFTRSGH
LVASRTFEHSDSDVQINAQTAWLRKVHSDLKHWK
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>Mature_94_residues
MELMMGRIYSGNLHDYKDAVARLQEDHDVTVKVESFSYENPAKMCRSS-
GEALRVFTRSGH
LVASRTFEHSDSDVQINAQTAWLRKVHSDLKHWK

No. of Amino
Acids

Translated: 94 ; Mature: 94

Cys/Met
Content

1.1 %Cys (Translated)
4.3 %Met (Translated)
5.3 %Cys+Met (Translated)
1.1 %Cys (Mature)
4.3 %Met (Mature)
5.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 10851 ; Mature: 10851

Theoretical pI Translated: 7.77 ; Mature: 7.77

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown
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Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available
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Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available



729

Рисунок 293 - Локализация BASYS00025 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 294 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00025
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 295 - Конформационная структура BASYS00025 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00026

Таблица 160 - Данные о протеине BASYS00026 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:58:56 GMT

Entry ID BASYS00026.1

Accession No. BASYS00026

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 15561-15421 (Counterclockwise)

Centisome Position 43.19
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Gene Name BASYS00026

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
acagttaaccctcactaacgggagagttaaacttaaggtcatcaacaacggtggcctttg
tgattaactttcaatacacatcaacatgaggtaagatact

Gene Sequence

atgcgtaccaactttgagaaatttaccaagcgcgattcagtggtcaacgagcatggcgaa
cagtggcaagagcgccgtgaccgcatgaagaaacgccacaagcaacagcgcggtaact-
ca
cagaaacgggagtggaactaa

GC Content
[Percent]

51.77

Preceding Gene BASYS00025

Following Gene BASYS00027

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00026

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_46_residues
MRTNFEKFTKRDSVVNEHGEQWQERRDRMKKRHKQQRGNSQ-
KREWN
>Mature_46_residues
MRTNFEKFTKRDSVVNEHGEQWQERRDRMKKRHKQQRGNSQ-
KREWN
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No. of Amino Acids Translated: 46 ; Mature: 46

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
4.3 %Met (Translated)
4.3 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
4.3 %Met (Mature)
4.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 5902 ; Mature: 5902

Theoretical pI Translated: 11.58 ; Mature: 11.58

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available
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Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available
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Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 296 - Локализация BASYS00026 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 297 -Филогенетическое дерево гомологов BASYS00026
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 298 - Конформационная структура BASYS00026 бактериофага
Enterobacter phage E7(согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00027

Таблица 161 - Данные о протеине BASYS00027 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:59:8 GMT
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Entry ID BASYS00027.1

Accession No. BASYS00027

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 15926-15654 (Counterclockwise)

Centisome
Position

44.20

Gene Name BASYS00027

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ttgcctttgcataacaagcacttagcattaaccctcactaacgggagactacttaaggtc
tcccactttaagacactttaggtactaagagattaaattt

Gene Sequence

atgattaacattaagactttccttaagaacatctttaagttaaaccgcttgacttccgtt
aagttctacgcttggatgcccggtagtgatgacctccgcaagactgaatttaagttaggc
ttagggccgtgcggcaaggtggtcacgaagttggaatgttactcaacgtcctccgggatg
gtcatcttccagaccactgaggacaacgaaacgaaatccttctactaccctaaaggttca
acgtgtggtcgtatcgaacggacatacagttaa

GC Content
[Percent]

45.42

Preceding Gene BASYS00026

Following Gene BASYS00028

Operon Status Not Available
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Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00027

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_90_residues
MINIKTFLKNIFKLNRLTSVKFYAWMPGSDDLRKTEFKLGLGPCGKVVT-
KLECYSTSSGM
VIFQTTEDNETKSFYYPKGSTCGRIERTYS
>Mature_66_residues
WMPGSDDLRKTEFKLGLGPCGKVVTKLECYSTSSGMVIFQTTEDNETK-
SFYYPKGSTCGR
IERTYS

No. of Amino
Acids

Translated: 90 ; Mature: 66

Cys/Met Content

3.3 %Cys (Translated)
3.3 %Met (Translated)
6.7 %Cys+Met (Translated)
4.5 %Cys (Mature)
3.0 %Met (Mature)
7.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 10312 ; Mature: 7426

Theoretical pI Translated: 9.72 ; Mature: 8.02

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available
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Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available
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Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 299 - Локализация BASYS00027 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 300 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00027
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 301 - Конформационная структура BASYS00027 бактериофага
Enterobacter phage E7

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00028

Таблица 162 - Данные о протеине BASYS00028 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 20:59:24 GMT

Entry ID BASYS00028.1

Accession No. BASYS00028

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 18694-16013 (Counterclockwise)

Centisome
Position

51.88

Gene Name BASYS00028
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Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ttctttaacaatctggataatagctcttgagtgcacgaatagcggataactcaagggtat
cgcaaggtgccctttatgatatccactaacactacacaca

Gene Sequence

atgaggctacacacaatgaggcaaacaatgaacatcatcgaaaacatcgaaaagaatgac
ttctccgaaatcgaactggctgctatcccgttcaacacgctggcagaccactacggtagc
gcactggcccgtgaacaactggccttagagcatgagtcctatgagctaggtgagcgccgc
ttcctcaagatgcttgagcgtcaagcgaaagctggtgagattgcagacaacgcagccgct
aagccattactcgctacgcttctccctaagttaaccgcacgcatcgttgagtggctcgaa
gagtacgcatcgaagaaaggccgcaagcctagcgcatacgcaccgctccagttactcaag
ccggaggcctccgcgtttatcaccctgaaagttatccttgcatcactgaccagcacgaac
atgacaaccattcaggccgctgctggtatgctggggaaggccattgaggatgaggcacgt
ttcgggcgtatccgtgacctcgaagcgaagcacttcaagaagcacgttgaggaacaactc
aacaagcgccacgggcaagtctacaagaaagcctttatgcaggtggttgaggcagacatg
attggtcgcgggctgctgggaggtgaggcgtggtctagctgggacaaggaaaccacgatg
cacgtagggattcgcctgattgaaatgctgattgaatccacgggtctggtggaattacag
cgccacaacgcaggtaacgcaggctctgaccatgaggcactgcaactggcccaagagtac
gtcgatgtgttagcgaagcgtgcgggagcactggctggcatctctccgatgttccaaccg
tgtgtcgtaccgccgaaaccttgggtatcaatcacaggtggcggctattgggctaacggt
cgcagacctttggcactcgttcgcactcactctaagaagggactgatgcgctatgaggat
gtttacatgccagaagtttacaaggcggtcaacatcgcacagaacaccgcatggaaaatc
aacaagaaagttcttgcggttgtcaatgagattgtgaactggaagaattgcccggtcgca
gacattccatctctggagcgccaagagttaccgcctaagccggacgacattgacaccaac
gaggcagcactcaaggagtggaagaaagccgccgctggtatctaccgcttggacaaggca
cgagtgtctcgccgtatcagcttagagttcatgctggagcaggccaacaagttcgcaaac
aagaaagcaatctggttcccttacaacatggactggcgcggtcgtgtgtacgctgtgccg
atgttcaacccgcaaggcaacgacatgaccaagggtctcctaaccctcgctaaaggcaag
ccaatcggtgaggaagggttctactggctgaaaatccacggtgcgaactgtgcgggtgtc
gataaggttcctttccctgagcgcatcgcgttcattgagaagcacgtagacgacattctg
gcttgcgctaaagacccaatcaataacacttggtgggccgagcaggattcacctttctgt
ttcctcgcgttctgcttcgagtatgcaggagttgcgcaccacggtctgagctacaattgc
tctctgccgctggcgttcgatgggtcttgctctggtatccagcacttctccgcgatgcta
cgcgatgaggtaggcggtcgtgcggttaaccttctgccaagcgaaaccgtgcaggacatt
tacggcatcgttgcacagaaagtaaacgagattctcaaacaggatgcaatcaacggcaca
cctaacgagatgattaccgtgaccgacaaggacacaggggaaatctcagagaagctcaag
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ctgggaacctcaacgctggcgcaacagtggctggcatatggtgtaacccgtagcgtaact
aaacgttcggtcatgacgctggcttacggttctaaggagtttggctttcgtcaacaggta
ctggatgacaccattcagcctgcgattgacagcggtaagggcttgatgttcacccaacct
aaccaagcggctggctatatggctaagctgatttgggacgcggtgagtgtgaccgtagtc
gcagcggttgaggcgatgaactggctcaagtctgccgctaagctgctggctgctgaggtc
aaggacaagaagaccaaggagattctgcgccaccgttgcgcggttcactggactacgccg
gacggcttcccggtctggcaggaataccgcaagccactccagaagcgtctcgatatgatt
ttcttagggcaattccgtctgcaaccgacgattaataccctcaaggattcaggcattgac
gcacacaagcaggagtctggcatcgctcctaactttgtccactcacaggacggtagccac
ctccgcatgacagtagtttatgctcacgagaagtatggcattgagtcctttgcgctcatc
catgacagctttgggactattccggcagacgctggtaagctctttaaggctgtgcgtgaa
acgatggttctcacctacgagaacaacgatgtgctggcagacttctatgaccagtttgca
gaccaattgcacgagacccaactggacaagatgcctccgcttccgaagaaagggaacctg
aacctgcaagacattctcaagtctgactttgcctttgcataa

GC Content
[Percent]

53.36

Preceding Gene BASYS00027

Following Gene BASYS00029

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name DNA-Directed RNA Polymerase

Alternate
Protein Names

DNA-Dependent RNA Polymerase ; DNA-Dependent RNA
Polymerase Domain Protein ; RNA-Polymerase

Sequence

>Translated_893_residues
MRLHTMRQTMNIIENIEKNDFSEIELAAIPFNTLADHYGSALAREQLALEHE-
SYELGERR
FLKMLERQAKAGEIADNAAAKPLLATLLPKLTARIVEWLEEYASKKGRKP-
SAYAPLQLLK
PEASAFITLKVILASLTSTNMTTIQAAAGMLGKAIEDEARFGRIRD-
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LEAKHFKKHVEEQL
NKRHGQVYKKAFMQVVEADMIGRGLLGGEAWSSWDKETTMHVGIRLIE-
MLIESTGLVELQ
RHNAGNAGSDHEALQLAQEYVDVLAKRAGALA-
GISPMFQPCVVPPKPWVSITGGGYWANG
RRPLALVRTHSKKGLMRYEDVYMPEVYKAVNIAQNTAWKINKKVLAVV-
NEIVNWKNCPVA
DIPSLERQELPPKPDDIDTNEAALKEWKKAAAGIYRLDKARVSRRISLEF-
MLEQANKFAN
KKAIWFPYNMDWRGRVYAVPMFNPQGNDMTKGLLTLAKGKPIGEEG-
FYWLKIHGANCAGV
DKVPFPERIAFIEKHVDDILACAKDPINNTWWAEQDSPFCFLAFCFEYA-
GVAHHGLSYNC
SLPLAFDGSCSGIQHFSAMLRDEVGGRAVNLLPSETVQDIYGIVAQKV-
NEILKQDAINGT
PNEMITVTDKDTGEISEKLKLGTSTLAQQWLAYGVTRSVTKRSVMTLAYG-
SKEFGFRQQV
LDDTIQPAIDSGKGLMFTQPNQAAGYMAKLIWDAVSVTVVAA-
VEAMNWLKSAAKLLAAEV
KDKKTKEILRHRCAVHWTTPDGFPVWQEYRKPLQKRLDMIFLGQFRLQP-
TINTLKDSGID
AHKQESGIAPNFVHSQDGSHLRMTVVYAHEKYGIESFALIHDSFGTIPA-
DAGKLFKAVRE
TMVLTYENNDVLADFYDQFADQLHETQLDKMPPLPKKGNLNLQDILKSD-
FAFA
>Mature_893_residues
MRLHTMRQTMNIIENIEKNDFSEIELAAIPFNTLADHYGSALAREQLALEHE-
SYELGERR
FLKMLERQAKAGEIADNAAAKPLLATLLPKLTARIVEWLEEYASKKGRKP-
SAYAPLQLLK
PEASAFITLKVILASLTSTNMTTIQAAAGMLGKAIEDEARFGRIRD-
LEAKHFKKHVEEQL
NKRHGQVYKKAFMQVVEADMIGRGLLGGEAWSSWDKETTMHVGIRLIE-
MLIESTGLVELQ
RHNAGNAGSDHEALQLAQEYVDVLAKRAGALA-
GISPMFQPCVVPPKPWVSITGGGYWANG
RRPLALVRTHSKKGLMRYEDVYMPEVYKAVNIAQNTAWKINKKVLAVV-
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NEIVNWKNCPVA
DIPSLERQELPPKPDDIDTNEAALKEWKKAAAGIYRLDKARVSRRISLEF-
MLEQANKFAN
KKAIWFPYNMDWRGRVYAVPMFNPQGNDMTKGLLTLAKGKPIGEEG-
FYWLKIHGANCAGV
DKVPFPERIAFIEKHVDDILACAKDPINNTWWAEQDSPFCFLAFCFEYA-
GVAHHGLSYNC
SLPLAFDGSCSGIQHFSAMLRDEVGGRAVNLLPSETVQDIYGIVAQKV-
NEILKQDAINGT
PNEMITVTDKDTGEISEKLKLGTSTLAQQWLAYGVTRSVTKRSVMTLAYG-
SKEFGFRQQV
LDDTIQPAIDSGKGLMFTQPNQAAGYMAKLIWDAVSVTVVAA-
VEAMNWLKSAAKLLAAEV
KDKKTKEILRHRCAVHWTTPDGFPVWQEYRKPLQKRLDMIFLGQFRLQP-
TINTLKDSGID
AHKQESGIAPNFVHSQDGSHLRMTVVYAHEKYGIESFALIHDSFGTIPA-
DAGKLFKAVRE
TMVLTYENNDVLADFYDQFADQLHETQLDKMPPLPKKGNLNLQDILKSD-
FAFA

No. of Amino
Acids

Translated: 893 ; Mature: 893

Cys/Met
Content

1.0 %Cys (Translated)
3.0 %Met (Translated)
4.0 %Cys+Met (Translated)
1.0 %Cys (Mature)
3.0 %Met (Mature)
4.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 99985 ; Mature: 99985

Theoretical pI Translated: 7.85 ; Mature: 7.85

Pfam
Domain/Func-

Not Available
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tion

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif PS00900 RNA_POL_PHAGE_1 ; PS00489 RNA_POL_PHAGE_2

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues

Organism Length E-Value % Ident Accession

Homo sapiens 788 3e-69, 27.66 GI110618253

Caenorhabditis elegans 601 1e-52, 26.96 GI193203364

Caenorhabditis elegans 613 7e-52, 27.08 GI193203366

Saccharomyces cerevisiae 786 2e-75, 29.90 GI6321072

Drosophila melanogaster 647 3e-55, 27.51 GI20129143

Paralogues Not Available

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=20129143
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=6321072
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=193203366
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=193203364
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=110618253
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00489
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00900
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PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0
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TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 302 - Локализация BASYS00028 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 303 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00028
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 304 -Конформационная структура BASYS00028 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00029

Таблица 163 - Данные о протеине BASYS00029 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:0:21 GMT

Entry ID BASYS00029.1

Accession No. BASYS00029

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 22097-20334 (Counterclockwise)

Centisome
Position

61.33

Gene Name BASYS00029

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gccgaactacacgagtcagatgctaagcgtattatcggaataacccaagctgctgatgct
cacgtaagggcgctccagcgtactattaaggagatgcaga

Gene Sequence

atgagcgacacccaagcaaaccgtaatgcgctaatcatcgcgcaacttaagggtgacttc
gtggccttcctgttcgtattgtggaaggctttggctctcccgccaccgactaagtgtcag
attgatatggcccggtgtctagctaacggagacaacaagaagtttatcctacaggctttc
cgtggtatcggtaagtccttcatcacctgtgcgttcgttgtgtggacgttatggcgtgac
cctcagttgaagatactgattgtctctgcatccaaagaacgtgcggacgctaactccatc
ttcatcaagaacatcattgacctgctaccattcttggctgagctaaagcctcgccccggt
cagcgtgactctgtgattagtttcgatgttggccctgccaagcctgaccactctccgtct
gtgaagtcggtgggtatcactggtcagttgactggtagccgtgctgatatcatcatagcg



751

gatgacgttgagattccgtctaactccgcaactcaaggtgcccgtgagaagctgtggact
ctggtgcaggaatttgctgcgcttctgaaaccgctgccgacttctcgcgttatctacctt
ggtacgcctcaaaccgaaatgaccttgtacaaggaactcgaagataaccgtgggtacacc
acaatcatctggcctgcgctctatccgcgtagccgtgaggaagacttgtactatggcgac
cgtctggccccgatgctccgcgaagagttcaacgatgggttcgagatgctccaaggtcaa
ccgactgaccccgttcgcttcgatatggaagacctgcgtgagcgtgagttggaatacggt
aaggctggcttcactttgcagttcatgctcaacccgaacctgagtgatgccgagaagtac
cccttacgcctccgtgacgctatcgtgtgcggtctggacttcgagaaagccccaatgcat
taccagtggcttccgaaccgtcagaatcgcaatgaagagcttcctaacgtgggccttaag
ggtgatgatattcatagctatcattcgtgcagccagaacactggacagtaccaacaacgc
atcctcgtgattgacccaagtggtcgcggtaaggatgagacaggttatgcagtgttgttc
accctgaatggctacatctatctgatggaagctggcgggttccgcgatggttattccgat
aagacccttgagtccctcgctaagaaagcgaagcagtggaaggttcagacagtggtcttc
gagagtaacttcggggatggtatgtttggtaaggtattcagccctgtgctcctgaaacac
catgcagcgcaacttgaagagattcgtgctcgcggtatgaaggaactacgcatttgtgat
acgctggagcctgtactctctacgcaccgccttgtgattcgtgacgaggtgattcgtgag
gactaccagactgcccgtgacgctgatggcaagcatgatgttcgctattcactgttctac
cagttgacccgcatggcccgtgagaagggcgctgtggcacatgacgaccgacttgatgcg
ttagcattgggtgtggagtttttacgctctacgatggaactggacgccgtgaaggtggag
gctgaggtgcttgaggcgttcttagaggaacacatggagcacccaatccattcggctggt
catgtagttacctctatggttgacggtatggaactctattgggaggatgacgatgtgaat
agcaacaggttcattgactggtag

GC Content
[Percent]

52.21

Preceding Gene BASYS00028

Following Gene BASYS00030

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein Aasi

Alternate None
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Protein Names

Sequence

>Translated_587_residues
MSDTQANRNALIIAQLKGDFVAFLFVLWKALALPPPTKCQIDMARC-
LANGDNKKFILQAF
RGIGKSFITCAFVVWTLWRDPQLKILIVSASKERADANSIFIKNIIDLLP-
FLAELKPRPG
QRDSVISFDVGPAKPDHSPSVKSVGITGQLTGSRADIIIADDVEIPSNSATQ-
GAREKLWT
LVQEFAALLKPLPTSRVIYLGTPQTEMTLYKELEDNRGYTTIIWPALYPRS-
REEDLYYGD
RLAPMLREEFNDGFEMLQGQPTDPVRFDMEDLRERELEYG-
KAGFTLQFMLNPNLSDAEKY
PLRLRDAIVCGLDFEKAPMHYQWLPNRQNRNEELPNVGLKGDDIH-
SYHSCSQNTGQYQQR
ILVIDPSGRGKDETGYAVLFTLNGYIYLMEAGGFRDGYSDKTLESLAK-
KAKQWKVQTVVF
ESNFGDGMFGKVFSPVLLKHHAAQLEEIRARGMKELRICDTLEPVLSTHRL-
VIRDEVIRE
DYQTARDADGKHDVRYSLFYQLTRMAREKGAVAHDDRLDALAL-
GVEFLRSTMELDAVKVE
AEVLEAFLEEHMEHPIHSAGHVVTSMVDGMELYWEDDDVNSNRFIDW
>Mature_555_residues
LPPPTKCQIDMARCLANGDNKKFILQAFRGIGKSFIT-
CAFVVWTLWRDPQLKILIVSASK
ERADANSIFIKNIIDLLPFLAELKPRPGQRDSVISFDVGPAKPDHSPSVKSV-
GITGQLTG
SRADIIIADDVEIPSNSATQGAREKLWTLVQEFAALLKPLPTSRVIYLGTPQ-
TEMTLYKE
LEDNRGYTTIIWPALYPRSREEDLYYGDRLAPMLREEFNDG-
FEMLQGQPTDPVRFDMEDL
RERELEYGKAGFTLQFMLNPNLSDAEKYPLRLRDAIVCGLDFEKAPM-
HYQWLPNRQNRNE
ELPNVGLKGDDIHSYHSCSQNTGQYQQRILVIDPSGRGKDETGYAVLFTLN-
GYIYLMEAG
GFRDGYSDKTLESLAKKAKQWKVQTVVFESNFGDGMFGKVFSPVLLKH-
HAAQLEEIRARG
MKELRICDTLEPVLSTHRLVIRDEVIREDYQTARDADGKHDVRYSLFYQLTR-
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MAREKGAV
AHDDRLDALALGVEFLRSTMELDAVKVEAEVLEAFLEEHMEHPIH-
SAGHVVTSMVDGMEL
YWEDDDVNSNRFIDW

No. of Amino
Acids

Translated: 587 ; Mature: 555

Cys/Met
Content

1.0 %Cys (Translated)
2.7 %Met (Translated)
3.7 %Cys+Met (Translated)
1.1 %Cys (Mature)
2.7 %Met (Mature)
3.8 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 66728 ; Mature: 63180

Theoretical pI Translated: 5.17 ; Mature: 5.09

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown
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Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available
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Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 305 - Локализация BASYS00029 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 306 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00097
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 307 - Конформационная структура BASYS00029 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00030

Таблица 164 - Данные о протеине BASYS00030 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:1:5 GMT

Entry ID BASYS00030.1

Accession No. BASYS00030

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 22539-22072 (Counterclockwise)

Centisome
Position

62.56

Gene Name BASYS00030

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
acgatgaaactatcacgctacagtaagtgacatactcaaggttctccactcggagagcct
ttatggatgttatttggtgcatctacgtgaaatctgaaaa

Gene Sequence ttgatgggaggtgttatgctaaaacttttacgcagcgcactcccttgggtactcgccggg
acactctttatgggtggctggcacttagggtcaacccatgagagagcaaactggaaggag
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gtaatccaaaatgaatacattgcgaaaacaaaagcaaccgcagcaactcaggcagaggtc
agtcgggtatcccgtgagtaccaagaagagattgcagccattgaaggcagcactgatagg
atgcttaatgacctgcgtagtaataataagcggctgtcagtccgcatcaaaacccttaca
ggactaccagaagataacggtagatgcgagtttaatggtcgagccgaactacacgagtca
gatgctaagcgtattatcggaataacccaagctgctgatgctcacgtaagggcgctccag
cgtactattaaggagatgcagaatgagcgacacccaagcaaaccgtaa

GC Content
[Percent]

48.72

Preceding Gene BASYS00029

Following Gene BASYS00031

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00030

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_155_residues
MMGGVMLKLLRSALPWVLAGTLFMGGWHLGSTHERANWKEVIQ-
NEYIAKTKATAATQAEV
SRVSREYQEEIAAIEGSTDRMLNDLRSNNKRLSVRIKTLTGLPEDNGRCEFN-
GRAELHES
DAKRIIGITQAADAHVRALQRTIKEMQNERHPSKP
>Mature_134_residues
LFMGGWHLGSTHERANWKEVIQNEYIAKTKATAATQAEVSRVSREY-
QEEIAAIEGSTDRM
LNDLRSNNKRLSVRIKTLTGLPEDNGRCEFNGRAELHESDAKRIIGITQAA-
DAHVRALQR
TIKEMQNERHPSKP

No. of Amino
Acids

Translated: 155 ; Mature: 134
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Cys/Met
Content

0.6 %Cys (Translated)
3.9 %Met (Translated)
4.5 %Cys+Met (Translated)
0.7 %Cys (Mature)
2.2 %Met (Mature)
3.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 17423 ; Mature: 15196

Theoretical pI Translated: 9.98 ; Mature: 9.17

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available
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Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General Not Available
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Reaction

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 308 - Локализация BASYS00030 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 309 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00030
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 310 - Конформационная структура BASYS00030 бактериофага
Enterobacter phage E7(согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00031

Таблица 165 - Данные о протеине BASYS00031 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:1:24 GMT

Entry ID BASYS00031.1

Accession No. BASYS00031

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 22880-22614 (Counterclockwise)

Centisome
Position

63.50

Gene Name BASYS00031

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
atggttctacgttgcagctatcgcctacacagtggttcagattggtgccaaggtagtcga
taagatgattgactggaaacgtgcaaataaggagtaacct

Gene Sequence

atgagcgacaagactttaatcaagctgctggagatgctagacactgagatggcacagcgt
atgcttgctgacctccagagcgaggaacgccgaacgccgcagctttacaacgcaatcggc
aaactgttagaccgccataagttccaaatcagtaagctgacaccggacgagaatatcctt
ggaggtctcgcggctggtctggaagactacaacaaagtggtcggccctaatggtctgact
gacgatgaaactatcacgctacagtaa

GC Content
[Percent]

50.94
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Preceding Gene BASYS00030

Following Gene BASYS00032

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00031

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_88_residues
MSDKTLIKLLEMLDTEMAQRMLADLQSEERRTPQLYNAIGKLLDRHKF-
QISKLTPDENIL
GGLAAGLEDYNKVVGPNGLTDDETITLQ
>Mature_87_residues
SDKTLIKLLEMLDTEMAQRMLADLQSEERRTPQLYNAIGKLLDRHKF-
QISKLTPDENILG
GLAAGLEDYNKVVGPNGLTDDETITLQ

No. of Amino
Acids

Translated: 88 ; Mature: 87

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
4.5 %Met (Translated)
4.5 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
3.4 %Met (Mature)
3.4 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 9888 ; Mature: 9757

Theoretical pI Translated: 4.45 ; Mature: 4.45
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Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 311 - Локализация BASYS00031 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 312 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00031
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 313 - Конформационная структура BASYS00031 бактериофага
Enterobacter phage E7

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00032

Таблица 166 - Данные о протеине BASYS00032 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:1:40 GMT

Entry ID BASYS00032.1

Accession No. BASYS00032

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available
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Gene Position 23087-22884 (Counterclockwise)

Centisome
Position

64.08

Gene Name BASYS00032

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cgaaccagattattggtggactgatgttacttgttaagaacctagacgctcgcgttcagg
agcttgaatctaaacttatgacagactaaggaggtgttaa

Gene Sequence

atgttatccttcgacttcaacaatgaggtcgttaaggctgcgcctattgttggcacaggg
gtcgctgatggggcggcccgactcttttggggactatcgttaaacgaatggttctacgtt
gcagctatcgcctacacagtggttcagattggtgccaaggtagtcgataagatgattgac
tggaaacgtgcaaataaggagtaa

GC Content
[Percent]

48.53

Preceding Gene BASYS00031

Following Gene BASYS00033

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00032

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence
>Translated_67_residues
MLSFDFNNEVVKAAPIVGTGVADGAARLFWGLSLNEWFYVAAIAYTVV-
QIGAKVVDKMID
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WKRANKE
>Mature_67_residues
MLSFDFNNEVVKAAPIVGTGVADGAARLFWGLSLNEWFYVAAIAYTVV-
QIGAKVVDKMID
WKRANKE

No. of Amino
Acids

Translated: 67 ; Mature: 67

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
3.0 %Met (Translated)
3.0 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
3.0 %Met (Mature)
3.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 7407 ; Mature: 7407

Theoretical pI Translated: 6.67 ; Mature: 6.67

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

HASH(0x15be9be4)-

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown
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Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Membrane

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available
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Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

7.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 314 - Локализация BASYS00032 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 315 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00032
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 316 - Конформационная структура BASYS00032 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00033

Таблица 167 - Данные о протеине BASYS00033 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:1:52 GMT

Entry ID BASYS00033.1

Accession No. BASYS00033

SWISS PROT
(AC and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 25066-23099 (Counterclockwise)

Centisome
Position

69.57

Gene Name BASYS00033

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gaaaatctacgaggccaacggtatccgtataaaggagacgccgaagaaacaataaaccct
cactaaagggagagaggtcacattctggcctcttctctta

Gene Sequence

atgctaatttacaaaggaggtcacatggctacaaatattaagaccgtgatgacttacccg
ctggatggctccactacggactttaatattccgttcgagtatctggcgcgtaagttcgtc
agagtgacccttatcggtgttgaccgaaaggaactcatcttgaatcaagactatcgtttt
gcgactaagaccacaatctccacaacgagagcattggggccagcggacggttatactttg
attgaaatccgtcgattcacctccgctacagatcgtctggttgactttaccgacggctca
atcctgcgggcatatgatttgaacatatctcaggttcagacacttcacgttgctgaggaa
gcccgtgaccttaccgctgatacaattggcgttaacaatgatgggaacttggatgctcgt



775

ggtcgtcgtattgtgaacgttgcggatgcacaagatgtaggtgacgcaatcaatctaggt
caaatccaacggtggaacgactctgcgttgaactctgcgaatcgagcgaaacaggaagct
gaccgtgcgaccgctcgtgcaaacgatgcgaacaactctgcgaacgcatctgcaagctct
gcaagctcttctgctggctccgccgaattatcaaaacagtgggccgttaaggaaaccgct
gtggagccaaatctagaatcatcacgaacctacgcgcttcactccatgtcataccggaat
gaggctaaagatgcggccgacagggcaaaaacttctgaggccaatgcgaaggattccgaa
agtaacgcgaagaactctgaggccaacgctaagtcctctgaggccaaagccaaggcttct
gaggaacgagccattgaggaagcaagtaagttgggcaatatgaacgacttcgcggctgcg
attgatagtgttgatggcatccatgtaaccatgaatggaaacattaatagtcccggcaat
atcacaggcggtggtttagtctccacaggtgcggcgagtatccagaaaggtgcgcttgtt
ggagaggacttgattgttgaaagggatattaccgcaaagcgggatatgtactctcagcga
aacatcgccgtagctggcgtcacatatgctcatggaggcattaatcaaacactatcaccc
aacgtttataataagctgtcccgactccacattgacaccaatccacaacatgtgggacaa
cggcagggtctacatattggatggaacgagggtggtagcggtgagtcaaactttatcacc
aaccgtggtgctggttcgggcggattcgtgttccgcacagtcaatgctgagaactcagta
gagactggtagagttgatattaccggaggcggtgttatctacgcaagccacctacaggtt
cgttcaggtgcccgaattgaggagaacaacaatatcgttggtcagaacctctacgcagga
atgggaagtacgatgtttgaaggtaacggtaatctaactggtggcatctgggcgcagtgg
ggtaacttatggagcggactaaataacaactcattgttcgccaagccacccggaggtgtt
cagttattcaccgcaaggggcggggattatcttgaaggtagggttgatggtacagccgtt
gggttccgctggttcaagtcggacagaaggctgaaagaagacattaaggttgttcgctct
gctgacgacatgttgaacatcattcggtcgtacatccctgtgtcctacaaatataaggac
gcatcctatacagataacaggggtaggacaaacaccattgaaggtaagcgttcacgggct
ggcttcattacacaggatttaatacgcttgtggccagaggctgtggacgtaatgtcagat
ggaattcagtcccctgacccgaaccagattattggtggactgatgttacttgttaagaac
ctagacgctcgcgttcaggagcttgaatctaaacttatgacagactaa

GC Content
[Percent]

49.03

Preceding Gene BASYS00032

Following Gene yjbJ

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available
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Protein Name Phage Tail Fiber Protein

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_655_residues
MLIYKGGHMATNIKTVMTYPLDGSTTDFNIPFEYLARKFVRVTLIGVDRKE-
LILNQDYRF
ATKTTISTTRALGPADGYTLIEIRRFTSATDRLVDFTDGSILRAYDL-
NISQVQTLHVAEE
ARDLTADTIGVNNDGNLDARGRRIVNVADAQDVGDAINLGQIQRWND-
SALNSANRAKQEA
DRATARANDANNSANASASSASSSAGSAELSKQWAVKETAVEPNLESSR-
TYALHSMSYRN
EAKDAADRAKTSEANAKDSESNAKNSEANAKSSEAKAKASEE-
RAIEEASKLGNMNDFAAA
IDSVDGIHVTMNGNINSPGNITGGGLVSTGAASIQKGALVGEDLIVERDI-
TAKRDMYSQR
NIAVAGVTYAHGGINQTLSPNVYNKLSRLHIDTNPQHVGQRQGLHIGW-
NEGGSGESNFIT
NRGAGSGGFVFRTVNAENSVETGRVDITGGGVIYASHLQVRSGARIEENN-
NIVGQNLYAG
MGSTMFEGNGNLTGGIWAQWGNLWSGLNNNSLFAKPPGGVQLF-
TARGGDYLEGRVDGTAV
GFRWFKSDRRLKEDIKVVRSADDMLNIIRSYIPVSYKYKDASYTDNRGRTN-
TIEGKRSRA
GFITQDLIRLWPEAVDVMSDGIQSPDPNQIIGGLMLLVKNLDARVQE-
LESKLMTD
>Mature_655_residues
MLIYKGGHMATNIKTVMTYPLDGSTTDFNIPFEYLARKFVRVTLIGVDRKE-
LILNQDYRF
ATKTTISTTRALGPADGYTLIEIRRFTSATDRLVDFTDGSILRAYDL-
NISQVQTLHVAEE
ARDLTADTIGVNNDGNLDARGRRIVNVADAQDVGDAINLGQIQRWND-
SALNSANRAKQEA
DRATARANDANNSANASASSASSSAGSAELSKQWAVKETAVEPNLESSR-
TYALHSMSYRN
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EAKDAADRAKTSEANAKDSESNAKNSEANAKSSEAKAKASEE-
RAIEEASKLGNMNDFAAA
IDSVDGIHVTMNGNINSPGNITGGGLVSTGAASIQKGALVGEDLIVERDI-
TAKRDMYSQR
NIAVAGVTYAHGGINQTLSPNVYNKLSRLHIDTNPQHVGQRQGLHIGW-
NEGGSGESNFIT
NRGAGSGGFVFRTVNAENSVETGRVDITGGGVIYASHLQVRSGARIEENN-
NIVGQNLYAG
MGSTMFEGNGNLTGGIWAQWGNLWSGLNNNSLFAKPPGGVQLF-
TARGGDYLEGRVDGTAV
GFRWFKSDRRLKEDIKVVRSADDMLNIIRSYIPVSYKYKDASYTDNRGRTN-
TIEGKRSRA
GFITQDLIRLWPEAVDVMSDGIQSPDPNQIIGGLMLLVKNLDARVQE-
LESKLMTD

No. of Amino
Acids

Translated: 655 ; Mature: 655

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
2.0 %Met (Translated)
2.0 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.0 %Met (Mature)
2.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 70855 ; Mature: 70855

Theoretical pI Translated: 6.28 ; Mature: 6.28

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra- Not Available
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ne Regions

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available
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Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 317 - Локализация BASYS00033 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 318 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00033
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 319 - Конформационная структура BASYS00033 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

yjbJ [H]

Таблица 168 - Данные о протеине BASYS00034 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:2:34 GMT

Entry ID BASYS00034.1

Accession No. BASYS00034

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

- InterPro: IPR023346
- InterPro: IPR008258
- InterPro: IPR000189 [H]

http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR000189
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR008258
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR023346
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Gene Position 29074-25112 (Counterclockwise)

Centisome
Position

80.69

Gene Name yjbJ [H]

Alternate Gene
Names

BASYS00034

Upstream 100
Bases

>100_bases
ggcgcgtgaagaagcgcgtaaacgtgtccaagagaaacggaagaagactccgaagtacat
ctatggacgtaaagaagactaacagtgataaggaggctcc

Gene Sequence

atgagctacgataagaacaaacctagcgagttcgacgggttatttcaaaaagcggcagac
aaacatggggtctcctatgacctgcttcgtaaattggcattcaacgaatccagcttcaat
ccaaaggccaaatctccaactggcccgaagggtctcatgcagttcaccaagggtacagcc
actgcgctgggactcaaggtcactgatgcagacgatgatgaccgttacaacccggagttg
gctgtggatgcagccgctcgtcacctgagtgacctcattcgtaaatacgatggggatgag
cttaaggcagccctagcgtacaaccaaggcgagggcagaaatggtgcccctcagatgcag
gcctacgacaaaggtgattgggcctcaatctctgaggaaggtcgtaactatatgcgcaac
ctgatggacgtagctaacagtcctcgcaagggggacttggaggcgttcggcggtatcacc
ccaaaggctaagggcattccatctggggatgcatttgctggaatcgggaagaagcagacg
gtaggtactgacctgccggagtcaactggattcaaagtggagggtaaggagcagaaagca
cctaacgtgccttatgctaaggacttttgggaaaagactggaacaacgctggacgagttt
aacgcacgttcgaccttcttcggaattggtgatgcaacaagtgcggagcttcacaactct
gtacttggagttgctttccgtgcagcccgtagcgacgatggttttgatttgttcaaggac
accatcacgcctacacgttggaatagtcacacttggacgccagaagagctagagcgaatc
cgtaaggaagtgaagaacccagcgtatatcaacgtagtcactggaggctctcctgagaat
ctggacgccctcattaagatggcgaatgacaactatgagatggatgcgcggtctgccgat
gctggtgttggggccaaacttactgctggtatcgtcggcgctggtgtagacccgctgagt
tacgttccgctagtgggcgtagccgggaagggtctcaaggtggttaacaaggcgttcgtc
gttggtactcaaagcgctggattagcgattgcatctgagggtatccgtacatcaatagct
ggtggtgaagcacactacgctgatgctgctttaggcggtctgatgttcggtgccgggatg
agtgcaatcagtgacgctatcgccgctggtattcgccgttcccgtggtactgaggttgtt
aatgacttcgctcctatggcacaccgcttggaagcccgtgagaccgctctgaacgctggt
ggcgaagacctgacccgtatgcctagcgagaaccgtgtgttcgaccgtgagcacgctggc
gttgagtattcacctctagagaccgagccgggtgccgttgtgttgcctcaaggtcaaatc
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ctgagcgacaccaacccactgaaccctcagactcttagcgagttcgaggcggtcaaccct
gagcgtgccgcgcgtggtatctctttgggtggtttcactgagattggcttgaagactctc
cgctctgagaacccgactgttcgctccattgcgagtgaccttgtgcgttctccaacaggg
atggaatcaggctctaatggtaagttcggtgcgactgcttctgacattaaggagcggctc
cacgcgaacaatcagcgcacctacaatcagctttatgatgctgtgcgtactgcaatgaaa
gaccctgagttctccacaggtggggccacaatgagccgtaaggaaatccgacaggaaatc
tacaagcgtgcagccttggcgattgagcgacctgagcttcaagcaaacctgacaaagggt
gagcggaacgtgatgaacatcctcaagcagcactttgacctcaaacgtgaaatcatggag
aacccgtcaatcttcggcaacaccaaggcggtcagtatcttccccggctcacgccacaag
ggaacctacgtgccaaacgtgtacgaccgcgctatcaagattgagatggttaaacgttac
ggtaatgatggcttgcagcgagcaatcgcggagtcatggttgacgtcttatcgtgctcgt
ccagaagtcaaggcgagggtcgatgagtacctgatggaacttaacggtctcaaatccgtg
caggaagttacgcctgagatggtgcagaagcacgcgatggataaggcgtatggtatttca
cacaccgaccagttctctgcctcctctgtcattgaggataacattgagggtctggtgggt
atcgagaacaacaacttcttggaagcccgtaacatgttcgacagtgacatggcggtgact
ctccctgatggtaacacgttctctgtgaatgacctgcgtacctatgacatggctgaaatt
ctgcctgcatacgaccgacgagtagatggtgatgttgcaatcatgggtggttccggtaag
actaccaaagacctgaaagatgaaatcatggcgctggataagcagtcagagggcaacggc
acattgaaaggtgaagtggaagccctcaaggacaccgtgaagattctaactggtcgtgct
cgtaggaacccggaaggcgcttggggtacagccctgcgctccgtcaatgacctcacgttc
tttgctaagaacgcctatatgggcgcacagaacgttactgaaatcgctggtatgctggcg
aaaggtaacgtctctgcgataactcatggcatccctatgattaacgattgggtcaaccgt
ggtaaaccgcttcgtgcctctgagattaaggagatacacgggatggtgttcggtaaggaa
ctagaccaactaatccgtccgggacgtgaagaccacgtgcgccgacttagggagtctacg
gacaccagcgctgcggttgccaatgtggtcggtacgattcgtttcggtactcaagagttg
gctgcacgctctccttggacaatgctcctaaacggaacatcaaactacattcttgatgct
gcccgtcagggtgtgcttggggatgtggctggagcggcccttgctgggaaagcctctaag
ttcggtaaggcaaactaccttaagtctgcctctatcagccctgagcagtggaatggaatc
aagcagttgttcagagactatgcgactcgtggagaagacggtaagttcaccattcgtgac
aaacaggctttcgctaacgacccacgttcaatggacttgtggagactggccgacaaggtg
gcggatgagactatactgcgccctcacaaggtttcctcacaggactccaaagcgttcggt
gcaggggtgaagatggtgatgcagtttaagaacttcgtcatcaagtcccttaactcccgg
ttcgtccgtagcttctacgaggcaacgaagaacaaccgtgcgttagaccaagcgttgact
catatcatctctttgggtctagctggtggttactacgttgcgcaggcgcaccttaaggcc
gcaagcctacaggagcacaaacgtaaggagtaccttaagaacgcccttgaccctaagatg
attgctcatgcgtcaatctctcgtagttcacacttaggctcaccattgagtatctacgat
atgttcgctgggatggttggtagcgatacctataagtacacccgctctacggtactccct
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aaagagtccgagaagcgagaccctaacaaggcactgacaggtagacaggtggcttcatct
atcgcaggtgcggttggtgagcaggttccgggtttaggttttgtgggttctgtgggtgca
acagctattaacgccgcttccctgctgtcttctccaaacaaggctaccgctctggagttc
cgtacaggactcttcaacacctctcgtgagttgattcctaatgacccgctatcgcagcaa
ctcattatgaaaatctacgaggccaacggtatccgtataaaggagacgccgaagaaacaa
taa

GC Content
[Percent]

52.41

Preceding Gene BASYS00033

Following Gene BASYS00035

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Putative murein lytic transglycosylase yjbJ [H]

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_1320_residues
MSYDKNKPSEFDGLFQKAADKHGVSYDLLRKLAFNESSFNP-
KAKSPTGPKGLMQFTKGTA
TALGLKVTDADDDDRYNPELAVDAAARHLSDLIRKYDGDELKAALAYNQ-
GEGRNGAPQMQ
AYDKGDWASISEEGRNYMRNLMDVANSPRKGDLEAFGGITPKAKGIPSG-
DAFAGIGKKQT
VGTDLPESTGFKVEGKEQKAPNVPYAKDFWEKTGTTLDEFNARSTFFGIG-
DATSAELHNS
VLGVAFRAARSDDGFDLFKDTITPTRWNSHTWTPEELERIRKEVKN-
PAYINVVTGGSPEN
LDALIKMANDNYEMDARSADAGVGAKLTAGIVGAGVDPLSYVPLV-
GVAGKGLKVVNKAFV
VGTQSAGLAIASEGIRTSIAGGEAHYADAALGGLMFGAGMSAISDAIAA-
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GIRRSRGTEVV
NDFAPMAHRLEARETALNAGGEDLTRMPSENRVFDREHAGVEYSPLE-
TEPGAVVLPQGQI
LSDTNPLNPQTLSEFEAVNPERAARGISLGGFTEIGLKTLRSENPTVR-
SIASDLVRSPTG
MESGSNGKFGATASDIKERLHANNQRTYNQLYDAVRTAMKDPEFSTG-
GATMSRKEIRQEI
YKRAALAIERPELQANLTKGERNVMNILKQHFDLKREIMENPSIFGNTKAV-
SIFPGSRHK
GTYVPNVYDRAIKIEMVKRYGNDGLQRAIAESWLTSYRARPEVKARV-
DEYLMELNGLKSV
QEVTPEMVQKHAMDKAYGISHTDQFSASSVIEDNIEGLVGIENNN-
FLEARNMFDSDMAVT
LPDGNTFSVNDLRTYDMAEILPAYDRRVDGDVAIMGGSGKTTKDLKDEI-
MALDKQSEGNG
TLKGEVEALKDTVKILTGRARRNPEGAWGTALRSVNDLTFFAKNAYM-
GAQNVTEIAGMLA
KGNVSAITHGIPMINDWVNRGKPLRASEIKEIHGMVFGKELDQLIRP-
GREDHVRRLREST
DTSAAVANVVGTIRFGTQELAARSPWTMLLNGTSNYILDAARQGVLGD-
VAGAALAGKASK
FGKANYLKSASISPEQWNGIKQLFRDYATRGEDGKFTIRDKQA-
FANDPRSMDLWRLADKV
ADETILRPHKVSSQDSKAFGAGVKMVMQFKNFVIKSLNSRFVR-
SFYEATKNNRALDQALT
HIISLGLAGGYYVAQAHLKAASLQEHKRKEYLKNALDPKMIAHA-
SISRSSHLGSPLSIYD
MFAGMVGSDTYKYTRSTVLPKESEKRDPNKALTGRQVASSIAGAV-
GEQVPGLGFVGSVGA
TAINAASLLSSPNKATALEFRTGLFNTSRELIPNDPLSQQLIMKIYEANGIRI-
KETPKKQ

>Mature_1319_residues
SYDKNKPSEFDGLFQKAADKHGVSYDLLRKLAFNESSFNP-
KAKSPTGPKGLMQFTKGTAT
ALGLKVTDADDDDRYNPELAVDAAARHLSDLIRKYDGDELKAALAYNQ-
GEGRNGAPQMQA
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YDKGDWASISEEGRNYMRNLMDVANSPRKGDLEAFGGITPKAKGIPSG-
DAFAGIGKKQTV
GTDLPESTGFKVEGKEQKAPNVPYAKDFWEKTGTTLDEFNARSTFFGIG-
DATSAELHNSV
LGVAFRAARSDDGFDLFKDTITPTRWNSHTWTPEELERIRKEVKN-
PAYINVVTGGSPENL
DALIKMANDNYEMDARSADAGVGAKLTAGIVGAGVDPLSYVPLV-
GVAGKGLKVVNKAFVV
GTQSAGLAIASEGIRTSIAGGEAHYADAALGGLMFGAGMSAISDAIAA-
GIRRSRGTEVVN
DFAPMAHRLEARETALNAGGEDLTRMPSENRVFDREHAGVEYSPLETEP-
GAVVLPQGQIL
SDTNPLNPQTLSEFEAVNPERAARGISLGGFTEIGLKTLRSENPTVR-
SIASDLVRSPTGM
ESGSNGKFGATASDIKERLHANNQRTYNQLYDAVRTAMKDPEFSTG-
GATMSRKEIRQEIY
KRAALAIERPELQANLTKGERNVMNILKQHFDLKREIMENPSIFGNTKAV-
SIFPGSRHKG
TYVPNVYDRAIKIEMVKRYGNDGLQRAIAESWLTSYRARPEVKARVDEYL-
MELNGLKSVQ
EVTPEMVQKHAMDKAYGISHTDQFSASSVIEDNIEGLVGIENNN-
FLEARNMFDSDMAVTL
PDGNTFSVNDLRTYDMAEILPAYDRRVDGDVAIMGGSGKTTKDLKDEI-
MALDKQSEGNGT
LKGEVEALKDTVKILTGRARRNPEGAWGTALRSVNDLTFFAKNAYM-
GAQNVTEIAGMLAK
GNVSAITHGIPMINDWVNRGKPLRASEIKEIHGMVFGKELDQLIRP-
GREDHVRRLRESTD
TSAAVANVVGTIRFGTQELAARSPWTMLLNGTSNYILDAARQGVLGDVA-
GAALAGKASKF
GKANYLKSASISPEQWNGIKQLFRDYATRGEDGKFTIRDKQA-
FANDPRSMDLWRLADKVA
DETILRPHKVSSQDSKAFGAGVKMVMQFKNFVIKSLNSRFVR-
SFYEATKNNRALDQALTH
IISLGLAGGYYVAQAHLKAASLQEHKRKEYLKNALDPKMIAHA-
SISRSSHLGSPLSIYDM
FAGMVGSDTYKYTRSTVLPKESEKRDPNKALTGRQVASSIAGAV-
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GEQVPGLGFVGSVGAT
AINAASLLSSPNKATALEFRTGLFNTSRELIPNDPLSQQLIMKIYEANGIRI-
KETPKKQ

No. of Amino
Acids

Translated: 1320 ; Mature: 1319

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
2.8 %Met (Translated)
2.8 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.7 %Met (Mature)
2.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 143527 ; Mature: 143396

Theoretical pI Translated: 8.92 ; Mature: 8.92

Pfam
Domain/Func-
tion

PF01464 SLT [H]

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif PS00922 TRANSGLYCOSYLASE

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Unknown [C]

http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00922
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF01464
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COG Function Cell wall/membrane/envelope biogenesis (code M)

COG ID
COG0741 Soluble lytic murein transglycosylase and related
regulatory proteins (some contain LysM/invasin domains)

Gene Ontology

>>>
Function: transporter activity
||
>>>
Process: physiological processes
Process: cell growth and/or maintenance
Process: transport
||
>>>
Process: cellular process
Process: cell growth and/or maintenance
Process: transport
||
>>>
Component: cell
Component: external encapsulating structure
Component: cell envelope
Component: periplasmic space (sensu Gram-negative Bacteria)
||
>>>
Component: periplasmic space
Component: periplasmic space (sensu Gram-negative Bacteria) [C]

Cell Location Cytoplasm [C]

Similarity Belongs to the transglycosylase slt family [H]

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG/new/release/cow.cgi?cog=COG0741
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Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available
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Availability Not Available

References 9384377

Рисунок 320 - Локализация BASYS00034 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=9384377 &dopt=Abstract
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Рисунок 321 - Локализация BASYS00034 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 322 - Конформационная структура BASYS00034 бактериофага
Enterobacter phage E7(согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00035

Таблица 169 - Данные о протеине BASYS00035 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:2:59 GMT

Entry ID BASYS00035.1

Accession No. BASYS00035

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 31336-29093 (Counterclockwise)

Centisome
Position

86.97

Gene Name BASYS00035

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aagctgcaagtcaatatgcggctggtggatttgacaagaaaggtggaaaccaagcagcac
ctatcagtgccgccaaaggaaccaagaccgggaggtaata

Gene Sequence

atggctagtaaactaaatagtgttttaggcaacatggcgactcccggtatggaacgactc
cggggcgtcaaaggtatggactaccgggcagcaaccattcaggctgaacaaccaagagcg
agtcttctggactccattggtcgattcgctaaggctggtgccgatatgtacatggcgaaa
gatgaacgtgataagcaacgagccgatgagcgctccaacgagattatccgtaagctgacc
cctgagcagcgccgacaggctatccagaatggtacactgctgtatcaggatgacccatac
gcaatgcaggccttgaagttcaagacagggcgtaacgctgcgttcctcgttgacgatgag
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gttcaacaggccatcaaagagggtcgcttccgtactcgtgaagagatggagcagtatcgt
cactcacgcctacaggagcactcgaagtcgttcgctgagcagttcggcatcaatgagatg
gacgaggaataccagaagggtttcaacgcgaatatcaccgagcgtaacattgctctgtat
ggcgcacatgataccttcctgagtgaccaagcgcagaagggcgcaatcctgaactcgaag
gttgaactcaatggtgtcctgtctgaccctgacctactgtctcgtcctgagtccggtgag
ttcttccagaactacatcgacaactccttggtgacagggatgaccgacaatcaggctcaa
caggttatctcttcgtccctgaatgacgtgctacagcgtccgggtggtgccgccttcttg
cagaacattgagaaccgcaaggtgactctaaatggcgctacgactacctatcgtgaactg
atgggtgatgaacagtggcaggccatgatgattaaggcacagcacactcaattccagaac
aacgcgaagttaaccgagaagttccgactggatattaactcagcgcttaaccaagcggac
actggtaagggttgggagactcttcaaggtatcaaggccgaacttgataagattcagcct
ggtgaagagatgactcctgagcgcgagtggttgatttccgcacaggaacagatgcgcaca
cgcttcaagcaggaacaggctgagacagccaagctgatggacaagcaacagaagaccctg
aataaatctttggtcatcgacaagcagttccagaagcgcctcaacggtgaatacgtctcg
accaactataaggacatgccgaccaacgagaacactggtgagtttacacatagcgatatg
gtcaactacgcgaaccagaagttagcggaaatcgaagcgatggacttaacgccagaacag
aaagacaaactgaaattggactacctacgggcagactccaaggagggtgctttccgtgca
gcgtttggtgagatgattactgatgctggaaacgaatggcaggctgcggtgattaacggt
aagatgcctgagagcacaccagcgatggacaaccttcgtcgcatccgcaacactgaccct
gacctgattgcctctctgtatcctgacaaggccgagttgttcctgacgatggacatgttg
gataaccaaggcatcgacacgcaggttcttatcgacgctgataaggcccgcgcacagaag
accaaggagatgcagtttgaggatgaccgagcgtgggctgctatgatgaacgattcaacg
aatcctcaaatcaagtacatgccttcgagtgtccaagggtatgcccggaagatttatgat
tccgtgaagtaccggacagggaaccctgacatggcgactgaacaggtcgcaaagttcctc
tctgattcaacgactacgttctccagtagtgatgttgagggtgatacctatggtgtcctg
ccgaagaacatcctgactgtttcggatgaccctaagtcgtgggaacaggggaagaacatt
ctggacgaagccattaagagaatcacagaggctaacccttggattaccaacaagcaactg
acggtgtaccagcagggggatgcaatctacctgatggacacaaccgggcaggttcgcact
cggttcgaccaagagttactcaaacgcgaataccagcgcaccgcacaggagcaggccgag
gcagcacgagagaaagccctcaaagaggccaacaagcgtgccccaatcagccgtgtacca
caggcgcgtgaagaagcgcgtaaacgtgtccaagagaaacggaagaagactccgaagtac
atctatggacgtaaagaagactaa

GC Content
[Percent]

51.65

Preceding Gene yjbJ
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Following Gene BASYS00036

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00035

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_747_residues
MASKLNSVLGNMATPGMERLRGVKGMDYRAATIQAEQPRASLLDSIGR-
FAKAGADMYMAK
DERDKQRADERSNEIIRKLTPEQRRQAIQNGTLLYQDDPYAM-
QALKFKTGRNAAFLVDDE
VQQAIKEGRFRTREEMEQYRHSRLQEHSKSFAEQFGINEMDEEYQKGFNA-
NITERNIALY
GAHDTFLSDQAQKGAILNSKVELNGVLSDPDLLSRPESGEFFQ-
NYIDNSLVTGMTDNQAQ
QVISSSLNDVLQRPGGAAFLQNIENRKVTLNGATTTYRELMGDEQWQAM-
MIKAQHTQFQN
NAKLTEKFRLDINSALNQADTGKGWETLQGIKAELDKIQPGEEMTPEREW-
LISAQEQMRT
RFKQEQAETAKLMDKQQKTLNKSLVIDKQFQKRLNGEYVSTNYKDMPT-
NENTGEFTHSDM
VNYANQKLAEIEAMDLTPEQKDKLKLDYLRADSKEGAFRAAFGEMITDAG-
NEWQAAVING
KMPESTPAMDNLRRIRNTDPDLIASLYPDKAELFLTMDMLDNQGIDTQ-
VLIDADKARAQK
TKEMQFEDDRAWAAMMNDSTNPQIKYMPSSVQGYARKIYDSV-
KYRTGNPDMATEQVAKFL
SDSTTTFSSSDVEGDTYGVLPKNILTVSDDPKSWEQGKNILDEAIKRITEA-
NPWITNKQL
TVYQQGDAIYLMDTTGQVRTRFDQELLKREYQRTAQEQAEAAREKAL-
KEANKRAPISRVP
QAREEARKRVQEKRKKTPKYIYGRKED
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>Mature_746_residues
ASKLNSVLGNMATPGMERLRGVKGMDYRAATIQAEQPRASLLDSIGRFA-
KAGADMYMAKD
ERDKQRADERSNEIIRKLTPEQRRQAIQNGTLLYQDDPYAMQALKFKTGR-
NAAFLVDDEV
QQAIKEGRFRTREEMEQYRHSRLQEHSKSFAEQFGINEMDEEYQKGFNA-
NITERNIALYG
AHDTFLSDQAQKGAILNSKVELNGVLSDPDLLSRPESGEFFQ-
NYIDNSLVTGMTDNQAQQ
VISSSLNDVLQRPGGAAFLQNIENRKVTLNGATTTYRELMGDEQWQAM-
MIKAQHTQFQNN
AKLTEKFRLDINSALNQADTGKGWETLQGIKAELDKIQPGEEMTPEREWLI-
SAQEQMRTR
FKQEQAETAKLMDKQQKTLNKSLVIDKQFQKRLNGEYVSTNYKDMPT-
NENTGEFTHSDMV
NYANQKLAEIEAMDLTPEQKDKLKLDYLRADSKEGAFRAAFGEMITDAG-
NEWQAAVINGK
MPESTPAMDNLRRIRNTDPDLIASLYPDKAELFLTMDMLDNQGIDTQVLI-
DADKARAQKT
KEMQFEDDRAWAAMMNDSTNPQIKYMPSSVQGYARKIYDSV-
KYRTGNPDMATEQVAKFLS
DSTTTFSSSDVEGDTYGVLPKNILTVSDDPKSWEQGKNILDEAIKRITEA-
NPWITNKQLT
VYQQGDAIYLMDTTGQVRTRFDQELLKREYQRTAQEQAEAAREKAL-
KEANKRAPISRVPQ
AREEARKRVQEKRKKTPKYIYGRKED

No. of Amino
Acids

Translated: 747 ; Mature: 746

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
4.0 %Met (Translated)
4.0 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
3.9 %Met (Mature)
3.9 %Cys+Met (Mature)
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Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 85246 ; Mature: 85114

Theoretical pI Translated: 5.34 ; Mature: 5.34

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available
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PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0
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TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 323 - Локализация BASYS00035 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 324 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00036
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 325 - Конформационная структура BASYS00035 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00036

Таблица 170 - Данные о протеине BASYS00036 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:3:47 GMT

Entry ID BASYS00036.1

Accession No. BASYS00036

SWISS PROT
(AC and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 31932-31339 (Counterclockwise)

Centisome
Position

88.63

Gene Name BASYS00036

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
agtcacacattcgtttcctaaagaccataggcgcggtattccataatgagtttaccgctg
atggtcaattccaattattcactatcagtaggaggtaact

Gene Sequence

atgtgctggatggcagcgattcctattgccatgatgggtgcccaagctctaagtagccag
aacagtgctgacaaggcgcgagtggcacagaccgaagctggacgcagacaggcaatggag
atggtcaaagagatgaatatccaaaatgccaacgcctcgctggaacaacgggacgccctt
gaagctgcatcctctgagttgactacacgtaacatgcagaaggtacaggctatgggaacc
atccgtgcagctatcggcgagggtatgctagaaggtgagtccatgaagcgcatcaagcgt
atcgaagagggcaactacattcgggaggcaaatagtgtcaccgagaattaccgccgagac
tacgcgagtatctttgcgcaacagttgggacgcactcagtccacagcaagtcaagtcgat
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gcaatgtacaagagcgaggccaaaggtaagtccggtctgatgcgtgtactagaccctctg
tccattatgggtcaggaagctgcaagtcaatatgcggctggtggatttgacaagaaaggt
ggaaaccaagcagcacctatcagtgccgccaaaggaaccaagaccgggaggtaa

GC Content
[Percent]

52.69

Preceding Gene BASYS00035

Following Gene BASYS00037

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00036

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_197_residues
MCWMAAIPIAMMGAQALSSQNSADKARVAQTEAGRRQAMEMVKEM-
NIQNANASLEQRDAL
EAASSELTTRNMQKVQAMGTIRAAIGEGMLEGESMKRIKRIEEGNYI-
REANSVTENYRRD
YASIFAQQLGRTQSTASQVDAMYKSEAKGKSGLMRVLDPLSIMGQEAAS-
QYAAGGFDKKG
GNQAAPISAAKGTKTGR
>Mature_169_residues
AQTEAGRRQAMEMVKEMNIQNANASLEQRDALEAASSELTTRNMQKV-
QAMGTIRAAIGEG
MLEGESMKRIKRIEEGNYIREANSVTENYRRDYASIFAQQLGRTQSTASQV-
DAMYKSEAK
GKSGLMRVLDPLSIMGQEAASQYAAGGFDKKGGNQAAPISAAKGTKTGR

No. of Amino
Acids

Translated: 197 ; Mature: 169
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Cys/Met
Content

0.5 %Cys (Translated)
7.1 %Met (Translated)
7.6 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
5.9 %Met (Mature)
5.9 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 21252 ; Mature: 18317

Theoretical pI Translated: 9.86 ; Mature: 9.87

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available
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Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min
/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available
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Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB
Status

Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 326 - Локализация BASYS00036 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 327 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00036
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 328 - Конформационная структура BASYS00036 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00037

Таблица 171 - Данные о протеине BASYS00037 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:4:7 GMT

Entry ID BASYS00037.1

Accession No. BASYS00037

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 32345-31935 (Counterclockwise)

Centisome
Position

89.77
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Gene Name BASYS00037

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
taccttcgtcgttcttcgggcatttaacttaaagtctccctgtggtgaattaaccctcac
taaagggagacactaatagatacgagggggttaaagcatt

Gene Sequence

atgtatattacaaagtgtttacaagaccacgctgacaactttcagccgtccatagaggac
attctggaagctgaggcattgggtgtcgaacctaaagtaattcctgatgagaacactgtg
gcaatgcttagcgataacgctgtgttgtcaattggtggcaatcagggagaccgagtgtgg
ttccttacctctaagtacgtcccactgtttaccttgaaggagcgcttagagtttcgtaga
cttatcattgaatatcgtgatatgatgctgagccagtacgagtccatttggaatttcgtt
tgggtaggcaataagtcacacattcgtttcctaaagaccataggcgcggtattccataat
gagtttaccgctgatggtcaattccaattattcactatcagtaggaggtaa

GC Content
[Percent]

43.55

Preceding Gene BASYS00036

Following Gene BASYS00038

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00037

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_136_residues
MYITKCLQDHADNFQPSIEDILEAEALGVEPKVIPDENTVAMLSDNAV-
LSIGGNQGDRVW
FLTSKYVPLFTLKERLEFRRLIIEYRDMMLSQYESIWNFVWVGNKSHIRFLK-
TIGAVFHN



808

EFTADGQFQLFTISRR
>Mature_136_residues
MYITKCLQDHADNFQPSIEDILEAEALGVEPKVIPDENTVAMLSDNAV-
LSIGGNQGDRVW
FLTSKYVPLFTLKERLEFRRLIIEYRDMMLSQYESIWNFVWVGNKSHIRFLK-
TIGAVFHN
EFTADGQFQLFTISRR

No. of Amino
Acids

Translated: 136 ; Mature: 136

Cys/Met
Content

0.7 %Cys (Translated)
2.9 %Met (Translated)
3.7 %Cys+Met (Translated)
0.7 %Cys (Mature)
2.9 %Met (Mature)
3.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 15836 ; Mature: 15836

Theoretical pI Translated: 5.20 ; Mature: 5.20

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown
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Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available
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Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 329 - Локализация BASYS00037 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 330 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00037
бактериофага Enterobacter phage E7
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Рисунок 331 - Конформационная структура BASYS00037 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00038

Таблица 172 - Данные о протеине BASYS00038 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:4:25 GMT

Entry ID BASYS00038.1

Accession No. BASYS00038

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 34824-32419 (Counterclockwise)
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Centisome
Position

96.65

Gene Name BASYS00038

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tgcgtgcttcgagtacgagctagactacggcaactacaatatgctggatggtgacgcatt
cacctctggtctacttaaccgctaataacaaggaggctct

Gene Sequence

atggctctcattagccaatcaatcaaaaacctcaagggtggtatcagtcaacagccagat
attctccggttcgctgaacaaggtagcgtacagattaacggttggtcttctgagtccgag
ggtctccagaagcgcccaccgatgattcaccttaagacccttggccctgctgggtatgtg
ggtgcgcaaccttacgttcacctcatcaaccgtgatgagttcgagcagtatttagtggtg
ttcactggtgaagacattaaggtattcgacctcgacggtaaggagtaccaagtacgtgga
gaccgctcttatgtgcgcacagctaacccacgggaagaccttcggatggtaacggtggct
gactacacctttgtgaccaaccgtaaggtggttgtacagagtaatgaccaatcggtcaac
cttccgggttttaaagaccaaggcgatgcattaatcaacgttcgtggtggacagtatggg
cgcagactctcaatcgagttcaacggggctgagcgtgctgctgtgcaactaccagatggt
tcacaaccagcacacgttaacgaggtggacggtcaggctatcgctgagaagctggcggcg
cagttgaggaacaaccttgggaatccaaacaacaagcaagacccgaataagtggcgcttc
aacgttggccccggattcatccatatccttgcgccaaataacgataacgtttggggacta
cagactaaggatggttacgcagaccagctaatcaaccctgtaacccattacactcagtcg
ttccagaagctgcctattaacgcgccagatgggtacattgtgaagattgtaggtgacacc
tcaaagactgccgaccagtattacgttaggttcgacctcaaccgtaaggtatgggtagaa
acaatcggctggaacacaaggactcacctacattaccacactatgccttgggcgctggta
cgtgcttctgacgggaactttgactttaaggtacttgagtggggtgctcgtactgttggt
gatgacacaactaacccatacccatcgtttaccggacagacaatcaatgatattttcttc
ttccgtaaccgtttaggtttccttagtggggagaacatcatcttgtcccgcacctcgaaa
tacttcaacttcttcccggcatccgtatccaactactccgacgatgacccaatcgacgtt
gcggttagccataaccgggtgtccaccttgaagtatgccgttccgttctccgaagagttg
ctcctatggtctgaccaagcgcagttcgttctgacagcctctggtatcctttcgagtcgc
tccgtagagttgaaccttacgactcagtttgatgtacaagacagggcgcgaccacatggt
gtgggacgtaatgtatactttgcgtcacctcgcgcttccttcacatccattaaccgatac
tatgcggtacaggatgtaagctctgtgaagaacgcagaggacatgacggctcacgttccg
aactacataccgaatggcgtattcagtatatcgggtacaaccgctgagaacttcgcggct
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atccttacgagcggagcaccgaaccgagtgtatatctacaagttcctctatattgatgag
gaaatcaggcagcagtcgtggtctcattgggactttggggacaacgttacagtgtttgca
gcacaggtgataaactcaacaatgactgtattgatgggcaatgaacatgctgtgtggatg
ggccgcttacacttcacgaagaactccatagacattccgggagagccttacagattatac
atcgacgctaagaggaaatacaccatccctgccgggacgtataatgatgatacctaccag
acgtccataagcctcgcaacgatttatgggatgaactttactaagggtagggtgtctgtg
gtcttccctgatggaaagattatagaggtagaccagccaatcaacggctggagcagtgac
ccggtgttacgacttgatgggaaccaagagggccaagtggtttacattgggttcaacatc
ccattcacgtatacgttctcgaagttcctcattaagaagactgctgaggacggctcgacg
gctaccgaggatattggtcgcttacagcttcggcgtgcgtgggtaaactatgaggactct
ggagcgttcaccatccgcgtgaacaacctgtcccgtgagttcatctacacaatggctggt
gctcgcttgggttctgacaatctgcgtgttggcaggtcgaacattggcacagggcagtac
cgcttcccggttgttggaaacgctcagacgaacatagtaactatcgagtcagacgcatca
accccactgaacatcattgggtgcggctgggagggtaactaccttcgtcgttcttcgggc
atttaa

GC Content
[Percent]

50.21

Preceding Gene BASYS00037

Following Gene BASYS00039

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Tail Tubular Protein B

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_801_residues
MALISQSIKNLKGGISQQPDILRFAEQGSVQINGWSSESEGLQKRPP-
MIHLKTLGPAGYV
GAQPYVHLINRDEFEQYLVVFTGEDIKVFDLDGKEYQVRGDRSYVRTAN-
PREDLRMVTVA
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DYTFVTNRKVVVQSNDQSVNLPGFKDQGDALINVRGGQYGRRLSIEFN-
GAERAAVQLPDG
SQPAHVNEVDGQAIAEKLAAQLRNNLGNPNNKQDPNKWRFNVGPGFIHI-
LAPNNDNVWGL
QTKDGYADQLINPVTHYTQSFQKLPINAPDGYIVKIVGDTSKTAD-
QYYVRFDLNRKVWVE
TIGWNTRTHLHYHTMPWALVRASDGNFDFKVLEWGARTVGDDTTN-
PYPSFTGQTINDIFF
FRNRLGFLSGENIILSRTSKYFNFFPASVSNYSDDDPIDVAV-
SHNRVSTLKYAVPFSEEL
LLWSDQAQFVLTASGILSSRSVELNLTTQFDVQDRARPHGVGRNVYFAS-
PRASFTSINRY
YAVQDVSSVKNAEDMTAHVPNYIPNGVFSISGTTAENFAAILTSGAPNR-
VYIYKFLYIDE
EIRQQSWSHWDFGDNVTVFAAQVINSTMTVLMGNE-
HAVWMGRLHFTKNSIDIPGEPYRLY
IDAKRKYTIPAGTYNDDTYQTSISLATIYGMNFTKGRVSVVFPDGKIIEVDQ-
PINGWSSD
PVLRLDGNQEGQVVYIGFNIPFTYTFSKFLIKKTAEDGSTATEDIGRLQLR-
RAWVNYEDS
GAFTIRVNNLSREFIYTMAGARLGSDNLRVGRSNIGTGQYRFPVVGNAQT-
NIVTIESDAS
TPLNIIGCGWEGNYLRRSSGI
>Mature_800_residues
ALISQSIKNLKGGISQQPDILRFAEQGSVQINGWSSESEGLQKRPP-
MIHLKTLGPAGYVG
AQPYVHLINRDEFEQYLVVFTGEDIKVFDLDGKEYQVRGDRSYVRTAN-
PREDLRMVTVAD
YTFVTNRKVVVQSNDQSVNLPGFKDQGDALINVRGGQYGRRLSIEFNGAE-
RAAVQLPDGS
QPAHVNEVDGQAIAEKLAAQLRNNLGNPNNKQDPNKWRFNVGPGFIHI-
LAPNNDNVWGLQ
TKDGYADQLINPVTHYTQSFQKLPINAPDGYIVKIVGDTSKTAD-
QYYVRFDLNRKVWVET
IGWNTRTHLHYHTMPWALVRASDGNFDFKVLEWGARTVGDDTTN-
PYPSFTGQTINDIFFF
RNRLGFLSGENIILSRTSKYFNFFPASVSNYSDDDPIDVAV-
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SHNRVSTLKYAVPFSEELL
LWSDQAQFVLTASGILSSRSVELNLTTQFDVQDRARPHGVGRNVYFAS-
PRASFTSINRYY
AVQDVSSVKNAEDMTAHVPNYIPNGVFSISGTTAENFAAILTSGAPNR-
VYIYKFLYIDEE
IRQQSWSHWDFGDNVTVFAAQVINSTMTVLMGNE-
HAVWMGRLHFTKNSIDIPGEPYRLYI
DAKRKYTIPAGTYNDDTYQTSISLATIYGMNFTKGRVSVVFPDGKIIEVDQ-
PINGWSSDP
VLRLDGNQEGQVVYIGFNIPFTYTFSKFLIKKTAEDGSTATEDIGRLQLR-
RAWVNYEDSG
AFTIRVNNLSREFIYTMAGARLGSDNLRVGRSNIGTGQYRFPVVGNAQT-
NIVTIESDAST
PLNIIGCGWEGNYLRRSSGI

No. of Amino
Acids

Translated: 801 ; Mature: 800

Cys/Met
Content

0.1 %Cys (Translated)
1.2 %Met (Translated)
1.4 %Cys+Met (Translated)
0.1 %Cys (Mature)
1.1 %Met (Mature)
1.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 89818 ; Mature: 89687

Theoretical pI Translated: 6.64 ; Mature: 6.64

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra- Not Available
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ne Regions

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif PS00387 PPASE ; PS00237 G_PROTEIN_RECEP_F1_1

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00237
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00387
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Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 332 - Локализация BASYS00038 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 333 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00038
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 334 - Конформационная структура BASYS00038 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00039

Таблица 173 - Данные о протеине BASYS00039 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:5:18 GMT

Entry ID BASYS00039.1

Accession No. BASYS00039

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 35430-34840 (Counterclockwise)

Centisome
Position

98.33

Gene Name BASYS00039

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
caaggcacttaagtctcaataatatgcgaaccccttgggtgccctcgtagggtatctgag
gggttttttgctttaaccctcactaacaggaggtaacatc

Gene Sequence

atgcgctcttatgagatgaacattgagaccgcagaagagctatcagccgtcaacgacatt
ctggcttccatcggtgagccaccagtatcgacccttgagggtgatgcgaatgctgacgtt
gcgaatgctcgacgtgtactcaataagattaaccgacagattcaatcacgaggatggaca
ttcaatattgaggaaggtgtgactcttctaccggatgcgttctctggtatgattccattt
agctctgactatctgtcagtaatggcaaccagcggccagacccaatatatcaaccgtggt
ggctatatctatgaccgctctgcgaagactgacagatttccttctggtgttcaggtcaac
ctgattcgtctgagagagttcgatgagatgcctgagtgcttccgtaactacatcgtcacc
aaggcctcacgccagttcaacaaccgcttcttcggtgcgccggaggtagacggagtgttg
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caggaagaggaacaggaagcatggcgtgcgtgcttcgagtacgagctagactacggcaac
tacaatatgctggatggtgacgcattcacctctggtctacttaaccgctaa

GC Content
[Percent]

50.08

Preceding Gene BASYS00038

Following Gene BASYS00040

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Tail Tubular Protein A

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_196_residues
MRSYEMNIETAEELSAVNDILASIGEPPVSTLEGDANADVANARRVLN-
KINRQIQSRGWT
FNIEEGVTLLPDAFSGMIPFSSDYLSVMATSGQTQYINRGGYIYDR-
SAKTDRFPSGVQVN
LIRLREFDEMPECFRNYIVTKASRQFNNRFFGAPEVDGVLQEEEQEAW-
RACFEYELDYGN
YNMLDGDAFTSGLLNR
>Mature_196_residues
MRSYEMNIETAEELSAVNDILASIGEPPVSTLEGDANADVANARRVLN-
KINRQIQSRGWT
FNIEEGVTLLPDAFSGMIPFSSDYLSVMATSGQTQYINRGGYIYDR-
SAKTDRFPSGVQVN
LIRLREFDEMPECFRNYIVTKASRQFNNRFFGAPEVDGVLQEEEQEAW-
RACFEYELDYGN
YNMLDGDAFTSGLLNR

No. of Amino
Acids

Translated: 196 ; Mature: 196
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Cys/Met Content

1.0 %Cys (Translated)
3.1 %Met (Translated)
4.1 %Cys+Met (Translated)
1.0 %Cys (Mature)
3.1 %Met (Mature)
4.1 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 22234 ; Mature: 22234

Theoretical pI Translated: 4.21 ; Mature: 4.21

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available
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Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available
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Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 335- Локализация BASYS00039 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 336 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00039
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 337 - Конформационная структура BASYS00039 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00040

Таблица 174 - Данные о протеине BASYS00040 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:5:40 GMT

Entry ID BASYS00040.1

Accession No. BASYS00040

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 35631-35509 (Counterclockwise)

Centisome Position 98.89

Gene Name BASYS00040

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
agattatcgctaaatatgcgatgggtcacggtggtctgcgtccagaagctgctggcgcta
tcgtgctgccaaagacttcgaaggcttaagggtagcgcct

Gene Sequence

ttgagtatgaacgcggagagtgaagtggagccgacccaagaggtagccgacgaag-
tagct
ctcacgcctcaacagaaggccgccattactcgtgctcgtaacaaggcacttaagtctcaa
taa

GC Content
[Percent]

52.03

Preceding Gene BASYS00039
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Following Gene BASYS00041

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00040

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_40_residues
MSMNAESEVEPTQEVADEVALTPQQKAAITRARNKALKSQ
>Mature_39_residues
SMNAESEVEPTQEVADEVALTPQQKAAITRARNKALKSQ

No. of Amino Acids Translated: 40 ; Mature: 39

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
5.0 %Met (Translated)
5.0 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.6 %Met (Mature)
2.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 4372 ; Mature: 4241

Theoretical pI Translated: 4.80 ; Mature: 4.80

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available
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Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg

Not Available
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]

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 338 - Локализация BASYS00040 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7

Рисунок 339 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00040
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 340 - Конформационная структура BASYS00040 бактериофага
Enterobacter phage E7(согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00041

Таблица 175 - Данные о протеине BASYS00041 бактериофага Enterobacter
phage E7

Creation Date 2019/2/24 21:5:52 GMT

Entry ID BASYS00041.1
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Accession No. BASYS00041

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 638-35643 (Counterclockwise)

Centisome
Position

98.93

Gene Name BASYS00041

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cacagaactttgtggtcactcccgtaggttaaacattgagaaccaactcgattcaagtag
taaccaaacttttctttaaattaacataaggagattcaac

Gene Sequence

atggctaacattcaaggcggacagcaaattggtactaatcagggtaagggtcagtccgca
gcggacaaattggcgctgttcctgaaagtgttcggtggtgaagtcctgactgctttcgct
cgcacctccgtgacaatgcctcgtcacatgctgcgctctattgcttccggtaagtccgca
cagttccctgtgattggtcgcaccaaagctgcttacctgaaaccgggtgagaacctcgat
gacaaacgtaaggatatcaaacacaccgagaaggtaatccacattgatggcctgctgact
gcggacgttctgatttacgacattgaggacgcgatgaaccactacgacgttcgcgctgag
tacaccgcacagttgggtgaatctctggcgatggcggctgacggtgctgtactggctgaa
ctggctggtctggttaacctgccggacgcctccaatgagaacatcgagggtctcggtaag
cctaccgtactgactctggttaagccgaccactggcgacctgactgacccggttgagctg
ggtaaagcgattattgctcagttgaccatcgctcgtgcatctctgaccaagaactacgtt
ccggctgctgaccgcaccttctacaccactcctgataacctgatgccgaacgctgcaaac
tatcaggcactgctcgaccctgagcgcggtactatccgcaacgtgatgggcttcgaagtg
gttgaggttccgcacctgaccgctggtggcgctggtgatacccgtgaggatgccccggct
gaccagaagcacgctttcccggcgacttctagcgctaccgttaaggttgctctggataac
gttgttggcctgttccagcaccgctctgcggttggtacggtcaaactgaaagacttggct
ctggagcgcgctcgtcgtgctaactatcaggctgaccagattatcgctaaatatgcgatg
ggtcacggtggtctgcgtccagaagctgctggcgctatcgtgctgccaaagacttcgaag
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gcttaa

GC Content
[Percent]

55.26

Preceding Gene BASYS00040

Following Gene BASYS00001

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Minor Capsid Protein

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_341_residues
MANIQGGQQIGTNQGKGQSAADKLALFLKVFGGEVLTA-
FARTSVTMPRHMLRSIASGKSA
QFPVIGRTKAAYLKPGENLDDKRKDIKHTEKVIHIDGLLTADVLIYDIE-
DAMNHYDVRAE
YTAQLGESLAMAADGAVLAELAGLVNLPDASNE-
NIEGLGKPTVLTLVKPTTGDLTDPVEL
GKAIIAQLTIARASLTKNYVPAADRTFYTTPDNLMPNAANYQALLDPERG-
TIRNVMGFEV
VEVPHLTAGGAGDTREDAPADQKHAFPATSSATVKVALDNVVGLFQHR-
SAVGTVKLKDLA
LERARRANYQADQIIAKYAMGHGGLRPEAAGAIVLPKTSKA
>Mature_301_residues
RTSVTMPRHMLRSIASGKSAQFPVIGRTKAAYLKPGENLDDKRKDIKHTE-
KVIHIDGLLT
ADVLIYDIEDAMNHYDVRAEYTAQLGESLAMAADGAVLAELAGLVNLP-
DASNENIEGLGK
PTVLTLVKPTTGDLTDPVELGKAIIAQLTIARASLTKNYVPAADRT-
FYTTPDNLMPNAAN
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YQALLDPERGTIRNVMGFEVVEVPHLTAGGAGDTREDAPADQKHAF-
PATSSATVKVALDN
VVGLFQHRSAVGTVKLKDLALERARRANYQADQIIAKYAMGHGGLR-
PEAAGAIVLPKTSK
A

No. of Amino
Acids

Translated: 341 ; Mature: 301

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
2.3 %Met (Translated)
2.3 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.3 %Met (Mature)
2.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 36277 ; Mature: 32214

Theoretical pI Translated: 7.32 ; Mature: 6.98

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown
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Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available
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Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 341 - Локализация BASYS00041 в геноме бактериофага Enterobacter
phage E7
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Рисунок 342 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00041
бактериофага Enterobacter phage E7

Рисунок 343 - Конформационная структура BASYS00041 бактериофага
Enterobacter phage E7 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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При анализе соответствия протеомного состава Enterobacter phage E7,

количества белков и распределения их по молекулярным массам в

биоинформационных приложениях SnapGene Viewer 4.1.9 и BASys version

1.0 выявлена их идентичность (рис. 344).

Рисунок 344 - Сравнительный график распределения белкового состава
Enterobacter phage E7 по молекулярной массе по данным приложений
SnapGene Viewer 4.1.9 (красный цвет) и BASys version 1.0 (синий цвет)

8.3 Yersinia phage (Ye3-f2)

При анализе протеома бактериофага Yersinia Ye3-f2 в приложении

SnapGene Viewer 4.1.9 соответственно данных секвенирования его

нуклеиновой кислоты было выявлено 46 белков с молекулярными массами от

4,1 до 144 кДа. Качественный протеомный состав Yersinia phage представлен

в таблицах 176-177 и рис. 345-348.
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Рисунок 345 - Карта линейной ДНК бактериофага Yersinia phage Ye3-f2

c расшифровкой кодирующих областей (по данным приложения SnapGene

Viewer 4.1.9)

Таблица 176 - Локализация белков в геноме Yersinia phage Ye3-f2 (по данным
приложения SnapGene Viewer 4.1.9)
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Таблица 177 - Протеомный состав бактериофага Ye3-f2, активного в
отношении Yersinia (по данным приложения SnapGene Viewer 4.1.9)
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Наименование Мол. масса, Да pI

bacterial RNA polymerase inhibitor 6094 4,6

capsid assembly protein 33769 4,29

DNA packaging protein 66672 5,32

DNA primase/helicase 62837 5,05

Endonuclease 17640 9,48

Exonuclease 34816 4,88

head-to-tail joining protein 58649 4,54

host specificity protein B 10988 9,78

hypothetical protein-1 13957 3,74

hypothetical protein-10 5832 10,58

hypothetical protein-11 10513 7,94

hypothetical protein-12 39034 5,22

hypothetical protein-13 9894 11,2

hypothetical protein-14 21309 8,95

hypothetical protein-15 5268 5,14

hypothetical protein-16 25980 4,78

hypothetical protein-17 7732 10

hypothetical protein-18 10749 9,89

hypothetical protein-19 79847 6,42

hypothetical protein-2 5603 4,43

hypothetical protein-20 11167 7,76

hypothetical protein-21 7260 9,81

hypothetical protein-22 6826 3,91

hypothetical protein-23 4195 9,52

hypothetical protein-24 7458 6,57

hypothetical protein-25 8879 9,13
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hypothetical protein-26 15848 5,33

hypothetical protein-27 9888 4,7

hypothetical protein-28 14936 8,82

hypothetical protein-3 5877 9,51

hypothetical protein-4 4333 4,65

hypothetical protein-5 7680 10,5

hypothetical protein-6 6547 11,4

hypothetical protein-7 42515 8,06

hypothetical protein-8 98788 7,09

hypothetical protein-9 10343 9,48

internal virion protein B 21220 9,38

internal virion protein C 84071 5,53

internal virion protein D 143612 8,41

lysis protein 7407 6,08

major capsid protein A 36866 6,26

minor capsid protein B 5211 4,78

N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase 16944 8,79

tail fiber protein 58514 5,92

tail tubular protein A 22234 4,48

tail tubular protein B 89821 6,11
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Рисунок 346 - График распределения белкового состава Yersinia phage Ye3-f2
по молекулярной массе (по данным приложения SnapGene Viewer 4.1.9)

Рисунок 347 - График распределения белкового состава Yersinia phage Ye3-f2
по изоэлектрической точке (по данным приложения SnapGene Viewer 4.1.9)
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Рисунок 348 - График распределения белкового состава Yersinia phage Ye3-f2
по молекулярной массе в зависимости от pI (по данным приложения

SnapGene Viewer 4.1.9)

hypothetical protein-1

10 20 30 40 50 60
MAMSNMTYSN VFAHAYEMLN ENIRYDDIRD TDGLGDALHE AADSAVPHYY SDIFSVMASD

70 80 90 100 110 120
GIDPEFEDSG LMPDTKDVTC ILQARIYEQL TIDLWEKAED LLNEYLEEIE EEEEEVEEDE
E
Number of amino acids: 121
Molecular weight: 13957.10
Theoretical pI: 3.74
Amino acid composition:
Ala (A) 10 8.3%
Arg (R) 3 2.5%
Asn (N) 5 4.1%
Asp (D) 15 12.4%
Cys (C) 1 0.8%
Gln (Q) 2 1.7%
Glu (E) 21 17.4%
Gly (G) 4 3.3%
His (H) 3 2.5%
Ile (I) 8 6.6%
Leu (L) 10 8.3%
Lys (K) 2 1.7%
Met (M) 6 5.0%
Phe (F) 3 2.5%
Pro (P) 3 2.5%
Ser (S) 7 5.8%
Thr (T) 5 4.1%
Trp (W) 1 0.8%
Tyr (Y) 7 5.8%
Val (V) 5 4.1%
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Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 36
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 5
Atomic composition:
Carbon C 604
Hydrogen H 906
Nitrogen N 146
Oxygen O 220
Sulfur S 7
Formula: C604H906N146O220S7
Total number of atoms: 1883
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 15930
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.141, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 15930
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.141, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 67.04
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 78.26
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.592

hypothetical protein-2

10 20 30 40
MATTQYGLTA QTVLFYSDMV RCGFDWSLAM VQLKELYEHN KAIALEDAE
Number of amino acids: 49

Molecular weight: 5603.39
Theoretical pI: 4.43
Amino acid composition:
Ala (A) 6 12.2%
Arg (R) 1 2.0%
Asn (N) 1 2.0%
Asp (D) 3 6.1%
Cys (C) 1 2.0%
Gln (Q) 3 6.1%
Glu (E) 4 8.2%
Gly (G) 2 4.1%
His (H) 1 2.0%
Ile (I) 1 2.0%
Leu (L) 6 12.2%
Lys (K) 2 4.1%
Met (M) 3 6.1%
Phe (F) 2 4.1%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 2 4.1%
Thr (T) 4 8.2%
Trp (W) 1 2.0%
Tyr (Y) 3 6.1%
Val (V) 3 6.1%
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Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 3
Atomic composition:
Carbon C 250
Hydrogen H 383
Nitrogen N 61
Oxygen O 77
Sulfur S 4
Formula: C250H383N61O77S4
Total number of atoms: 775
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 9970
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.779, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 9970
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.779, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 25.46
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 85.71
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.010

hypothetical protein-3

10 20 30 40 50
MKRYAILIPG WCYSMTCYGY NERDARARFR DQQGFGKRLP NGTAVWEVTV
Number of amino acids: 50
Molecular weight: 5876.75
Theoretical pI: 9.51
Amino acid composition:
Ala (A) 4 8.0%
Arg (R) 6 12.0%
Asn (N) 2 4.0%
Asp (D) 2 4.0%
Cys (C) 2 4.0%
Gln (Q) 2 4.0%
Glu (E) 2 4.0%
Gly (G) 5 10.0%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 2 4.0%
Leu (L) 2 4.0%
Lys (K) 2 4.0%
Met (M) 2 4.0%
Phe (F) 2 4.0%
Pro (P) 2 4.0%
Ser (S) 1 2.0%
Thr (T) 3 6.0%
Trp (W) 2 4.0%
Tyr (Y) 4 8.0%
Val (V) 3 6.0%
Pyl (O) 0 0.0%
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Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 4
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 8
Atomic composition:
Carbon C 262
Hydrogen H 398
Nitrogen N 76
Oxygen O 71
Sulfur S 4
Formula: C262H398N76O71S4
Total number of atoms: 811
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 17085
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.907, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 16960
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.886, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 27.44
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 56.60
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.542

hypothetical protein-4

10 20 30
MAFMINITGE HDMFEKVVNW SIGPIIVLII MNNSGYFS
Number of amino acids: 38
Molecular weight: 4333.12
Theoretical pI: 4.65
Amino acid composition:
Ala (A) 1 2.6%
Arg (R) 0 0.0%
Asn (N) 4 10.5%
Asp (D) 1 2.6%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 0 0.0%
Glu (E) 2 5.3%
Gly (G) 3 7.9%
His (H) 1 2.6%
Ile (I) 7 18.4%
Leu (L) 1 2.6%
Lys (K) 1 2.6%
Met (M) 4 10.5%
Phe (F) 3 7.9%
Pro (P) 1 2.6%
Ser (S) 3 7.9%
Thr (T) 1 2.6%
Trp (W) 1 2.6%
Tyr (Y) 1 2.6%
Val (V) 3 7.9%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
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(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 3
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 1
Atomic composition:
Carbon C 199
Hydrogen H 304
Nitrogen N 46
Oxygen O 54
Sulfur S 4
Formula: C199H304N46O54S4
Total number of atoms: 607
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 6990
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.613
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 8.91
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 107.63
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.684

hypothetical protein-5

10 20 30 40 50 60
MMAALIALVY LCIAMYFMRD FKRGLVIHKA TLSYFKWGFI PRFTVRERNG RFKANKVGVF
YIATH
Number of amino acids: 65
Molecular weight: 7680.29
Theoretical pI: 10.50
Amino acid composition:
Ala (A) 7 10.8%
Arg (R) 6 9.2%
Asn (N) 2 3.1%
Asp (D) 1 1.5%
Cys (C) 1 1.5%
Gln (Q) 0 0.0%
Glu (E) 1 1.5%
Gly (G) 4 6.2%
His (H) 2 3.1%
Ile (I) 5 7.7%
Leu (L) 5 7.7%
Lys (K) 5 7.7%
Met (M) 4 6.2%
Phe (F) 7 10.8%
Pro (P) 1 1.5%
Ser (S) 1 1.5%
Thr (T) 3 4.6%
Trp (W) 1 1.5%
Tyr (Y) 4 6.2%
Val (V) 5 7.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
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(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 2
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 11
Atomic composition:
Carbon C 362
Hydrogen H 557
Nitrogen N 95
Oxygen O 80
Sulfur S 5
Formula: C362H557N95O80S5
Total number of atoms: 1099
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 11460
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.492, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 11460
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.492, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 16.21
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 93.08
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.395

hypothetical protein-6

10 20 30 40 50
MLRTNSKHVK IALYAMAYGA SKRKVKRILT RHRKMTARQA ASAVKWAEFT LYSSYR
Number of amino acids: 56
Molecular weight: 6546.78
Theoretical pI: 11.40
Amino acid composition:
Ala (A) 9 16.1%
Arg (R) 7 12.5%
Asn (N) 1 1.8%
Asp (D) 0 0.0%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 1 1.8%
Glu (E) 1 1.8%
Gly (G) 1 1.8%
His (H) 2 3.6%
Ile (I) 2 3.6%
Leu (L) 4 7.1%
Lys (K) 7 12.5%
Met (M) 3 5.4%
Phe (F) 1 1.8%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 5 8.9%
Thr (T) 4 7.1%
Trp (W) 1 1.8%
Tyr (Y) 4 7.1%
Val (V) 3 5.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
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Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 1
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 14
Atomic composition:
Carbon C 292
Hydrogen H 481
Nitrogen N 91
Oxygen O 74
Sulfur S 3
Formula: C292H481N91O74S3
Total number of atoms: 941
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 11460
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.750
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 34.41
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 73.39
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.491

hypothetical protein-7

10 20 30 40 50 60
MTFTEAQAAL EAIRNLPIER LNERQPMLVA LAAAIVNAET QDGELTQAKG NWGLESMDYW

70 80 90 100 110 120
QTLAERMRDV GFIKLGNGHF SAAYEHALLP GKVIKVGFKK EDSGAAYAAF CRMNQGREGI

130 140 150 160 170 180
PTVYDIQRHT GCYTVVLDYL TPLNDWCYGE SDKIRHHFHA AREIIEEDCF DTAEEYPISE

190 200 210 220 230 240
GFIETCKDIR KFFLGIASFD CHSGNMMKDQ MGRLIITDPV SFSADDKLKP GEFHCDPDEL

250 260 270 280 290 300
IAEIEALRAQ EAIDRCKARK ARRDPNGTFQ VARKARIKWR RKASKREKRN AKVLARMRMD

310 320 330 340 350 360
ANQNRRDEPR ARMVWGDKHW RNAWMHHNNL NFAELERRAA AAMMMHDEVR IQWGKPLHID
AYLDKRLQG
Number of amino acids: 369
Molecular weight: 42515.47

Theoretical pI: 8.06
Amino acid composition:
Ala (A) 43 11.7%
Arg (R) 34 9.2%
Asn (N) 16 4.3%
Asp (D) 26 7.0%
Cys (C) 8 2.2%
Gln (Q) 13 3.5%
Glu (E) 29 7.9%
Gly (G) 22 6.0%
His (H) 13 3.5%
Ile (I) 22 6.0%
Leu (L) 25 6.8%
Lys (K) 23 6.2%
Met (M) 15 4.1%
Phe (F) 15 4.1%
Pro (P) 12 3.3%
Ser (S) 10 2.7%
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Thr (T) 13 3.5%
Trp (W) 8 2.2%
Tyr (Y) 9 2.4%
Val (V) 13 3.5%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 55
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 57
Atomic composition:
Carbon C 1863
Hydrogen H 2921
Nitrogen N 557
Oxygen O 541
Sulfur S 23
Formula: C1863H2921N557O541S23
Total number of atoms: 5905
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 57910
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.362, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 57410
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.350, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 31.94
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 71.54
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.612

hypothetical protein-8

10 20 30 40 50 60
MNIIENIEKN DFSEIELAAI PFNTLADHYG SALAREQLAL EHESYELGER RFLKMLERQA

70 80 90 100 110 120
KAGEIADNAA AKPLLATLLP KLTARIVEWL EEYASKKGRK PVAYAPLQSL KPEASAFITL

130 140 150 160 170 180
KVILASLTST NMTTIQAAAG MLGKAIEDEA RFGRIRDLEA KHFKKHVEEQ LNKRHGQVYK

190 200 210 220 230 240
KAFMQVVEAD MIGRGLLGGE AWSSWDKETT MHVGIRLIEM LIESTGLVEL QRHNAGNAGS

250 260 270 280 290 300
DHEALQLAQE YVDVLAKRAG ALAGISPMFQ PCVVPPKPWV SITGGGYWAN GRRPLALIRT

310 320 330 340 350 360
HSKKGLMRYE DVYMPEVYKA VNIAQNTAWK INKKVLAVVN EIVNWKNCPV ADIPSLERQE

370 380 390 400 410 420
LPPKPDDIDT NEAALKEWKK AAAGVYRLDK ARVSRRISLE FMLEQANKFA SKKAIWFPYN

430 440 450 460 470 480
MDWRGRVYAV PMFNPQGNDM TKGLLTLAKG KPIGEEGFYW LKIHGANCAG VDKVPFPERI

490 500 510 520 530 540
AFIEKHVDDI LACAKDPINN TWWAEQDSPF CFLAFCFEYA GVAHHGLSYN CSLPLAFDGS

550 560 570 580 590 600
CSGIQHFSAM LRDEVGGRAV NLLPSETVQD IYGIVAQKVN EILKQDAING TPNEMITVTD

610 620 630 640 650 660
KDTGEISEKL KLGTSTLAQQ WLAYGVTRSV TKRSVMTLAY GSKEFGFRQQ VLDDTIQPAI

670 680 690 700 710 720
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DSGKGLMFTQ PNQAAGYMAK LIWDAVSVTV VAAVEAMNWL KSAAKLLAAE VKDKKTKEIL
730 740 750 760 770 780

RHRCAVHWTT PDGFPVWQEY RKPLQKRLDM IFLGQFRLQP TINTLKDSGI DAHKQESGIA
790 800 810 820 830 840

PNFVHSQDGS HLRMTVVYAH EKYGIESFAL IHDSFGTIPA DAGKLFKAVR ETMVITYENN
850 860 870 880

DVLADFYDQF ADQLHETQLD KMPPLPKKGN LNLQDILKSD FAFA
Number of amino acids: 884
Molecular weight: 98787.56
Theoretical pI: 7.09
Amino acid composition:
Ala (A) 96 10.9%
Arg (R) 38 4.3%
Asn (N) 37 4.2%
Asp (D) 47 5.3%
Cys (C) 9 1.0%
Gln (Q) 37 4.2%
Glu (E) 60 6.8%
Gly (G) 57 6.4%
His (H) 22 2.5%
Ile (I) 52 5.9%
Leu (L) 82 9.3%
Lys (K) 68 7.7%
Met (M) 25 2.8%
Phe (F) 35 4.0%
Pro (P) 40 4.5%
Ser (S) 41 4.6%
Thr (T) 41 4.6%
Trp (W) 18 2.0%
Tyr (Y) 25 2.8%
Val (V) 54 6.1%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 107
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 106
Atomic composition:
Carbon C 4442
Hydrogen H 6974
Nitrogen N 1202
Oxygen O 1280
Sulfur S 34
Formula: C4442H6974N1202O1280S34
Total number of atoms: 13932
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 136750
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.384, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 136250
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.379, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 36.95
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 87.69
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.253
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hypothetical protein-9

10 20 30 40 50 60
MINIKAFFKN IFKLNRLTSV KFYAWMPGSD DLRKTEFKLG LGPCGKVVKK LECYSTSSGM

70 80 90
VIFQTTEDNE TKSFYYPKGS TCGRIERTYS
Number of amino acids: 90
Molecular weight: 10343.01
Theoretical pI: 9.48
Amino acid composition:
Ala (A) 2 2.2%
Arg (R) 4 4.4%
Asn (N) 4 4.4%
Asp (D) 3 3.3%
Cys (C) 3 3.3%
Gln (Q) 1 1.1%
Glu (E) 5 5.6%
Gly (G) 7 7.8%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 5 5.6%
Leu (L) 6 6.7%
Lys (K) 11 12.2%
Met (M) 3 3.3%
Phe (F) 7 7.8%
Pro (P) 3 3.3%
Ser (S) 8 8.9%
Thr (T) 8 8.9%
Trp (W) 1 1.1%
Tyr (Y) 5 5.6%
Val (V) 4 4.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 8
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 15
Atomic composition:
Carbon C 468
Hydrogen H 729
Nitrogen N 119
Oxygen O 133
Sulfur S 6
Formula: C468H729N119O133S6
Total number of atoms: 1455
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.

Ext. coefficient 13075
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.264, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 12950
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.252, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 47.16
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 62.78
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.388
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hypothetical protein-10

10 20 30 40
MRTNFEKFTK RDSVVNEHGE QWQESRDRMK KRHKQQRGNS QKREWN
Number of amino acids: 46
Molecular weight: 5832.46
Theoretical pI: 10.58
Amino acid composition:
Ala (A) 0 0.0%
Arg (R) 7 15.2%
Asn (N) 4 8.7%
Asp (D) 2 4.3%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 5 10.9%
Glu (E) 5 10.9%
Gly (G) 2 4.3%
His (H) 2 4.3%
Ile (I) 0 0.0%
Leu (L) 0 0.0%
Lys (K) 6 13.0%
Met (M) 2 4.3%
Phe (F) 2 4.3%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 3 6.5%
Thr (T) 2 4.3%
Trp (W) 2 4.3%
Tyr (Y) 0 0.0%
Val (V) 2 4.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 13
Atomic composition:
Carbon C 245
Hydrogen H 390
Nitrogen N 88
Oxygen O 75
Sulfur S 2
Formula: C245H390N88O75S2
Total number of atoms: 800
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 11000
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.886
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 55.21
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 12.61
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -2.302
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hypothetical protein-11

10 20 30 40 50 60
MMGRIYSGNL NDYKDAVARL QEDHDVTVKM ESFSYENPAK MCRSSGEVLR VFTRSGHPVA

70 80 90
SRTFEHSDSD VQINAQTAWL RKVHSELKHW K
Number of amino acids: 91
Molecular weight: 10512.80
Theoretical pI: 7.94
Amino acid composition:
Ala (A) 6 6.6%
Arg (R) 7 7.7%
Asn (N) 4 4.4%
Asp (D) 6 6.6%
Cys (C) 1 1.1%
Gln (Q) 3 3.3%
Glu (E) 6 6.6%
Gly (G) 4 4.4%
His (H) 5 5.5%
Ile (I) 2 2.2%
Leu (L) 5 5.5%
Lys (K) 6 6.6%
Met (M) 4 4.4%
Phe (F) 3 3.3%
Pro (P) 2 2.2%
Ser (S) 10 11.0%
Thr (T) 4 4.4%
Trp (W) 2 2.2%
Tyr (Y) 3 3.3%
Val (V) 8 8.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 12
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 13
Atomic composition:
Carbon C 456
Hydrogen H 711
Nitrogen N 137
Oxygen O 140
Sulfur S 5
Formula: C456H711N137O140S5
Total number of atoms: 1449
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 15470
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.472, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 15470
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.472, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 48.49
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 62.09
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.745
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hypothetical protein-12

10 20 30 40 50 60
MRNNRMNIFK TNPFKAVSFV ESAVKKALET SGYLMADIKY DGVRGNIVVD NVAEAAWLSR

70 80 90 100 110 120
VSKFIPALEH LNGFDKRWQQ LLNDDRCIFP DGFMLDGELM VKGVDFNTGS GLLRTKWLKK

130 140 150 160 170 180
NNFMFDRGGV EPLKGSKVAF ELDPKRLSVR LYAVMPIHIA ESGEDYDVQN LLMPYHVEAM

190 200 210 220 230 240
RSLLVEYFPE IEWLIAETYE VYDMDSLSEL YEAKRAEGHE GLIVKDPQGI YKRGKKSGWW

250 260 270 280 290 300
KLKPECEADG IIQGVNWGTE GLANEGKVIG FSVLLETGRL VDANNISRAL MDEFTANVKA

310 320 330 340
HGEDFYNGWA CQVNYMEETP DGSLRHPSFE KFRGTEDNPQ EKM
Number of amino acids: 343
Molecular weight: 39034.45
Theoretical pI: 5.22
Amino acid composition:
Ala (A) 22 6.4%
Arg (R) 17 5.0%
Asn (N) 20 5.8%
Asp (D) 22 6.4%
Cys (C) 3 0.9%
Gln (Q) 7 2.0%
Glu (E) 31 9.0%
Gly (G) 29 8.5%
His (H) 6 1.7%
Ile (I) 15 4.4%
Leu (L) 31 9.0%
Lys (K) 25 7.3%
Met (M) 13 3.8%
Phe (F) 17 5.0%
Pro (P) 13 3.8%
Ser (S) 17 5.0%
Thr (T) 10 2.9%
Trp (W) 8 2.3%
Tyr (Y) 12 3.5%
Val (V) 25 7.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 53
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 42
Atomic composition:
Carbon C 1750
Hydrogen H 2698
Nitrogen N 466
Oxygen O 516
Sulfur S 16
Formula: C1750H2698N466O516S16
Total number of atoms: 5446
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 62005
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.588, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 61880
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.585, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
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>10 hours (Escherichia coli, in vivo).
Instability index:
The instability index (II) is computed to be 36.73
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 79.85
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.406

hypothetical protein-13

10 20 30 40 50 60
MRLHFNTSNG IFSVRREDRS TAVASERNAK LPLIGSVVPL SPRVHLLITR GEFIKAMNKE

70 80
RPHLEAVVTY WPRIRLFVKW IKEVL
Number of amino acids: 85
Molecular weight: 9893.68
Theoretical pI: 11.20
Amino acid composition:
Ala (A) 5 5.9%
Arg (R) 10 11.8%
Asn (N) 4 4.7%
Asp (D) 1 1.2%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 0 0.0%
Glu (E) 6 7.1%
Gly (G) 3 3.5%
His (H) 3 3.5%
Ile (I) 6 7.1%
Leu (L) 9 10.6%
Lys (K) 5 5.9%
Met (M) 2 2.4%
Phe (F) 4 4.7%
Pro (P) 5 5.9%
Ser (S) 6 7.1%
Thr (T) 4 4.7%
Trp (W) 2 2.4%
Tyr (Y) 1 1.2%
Val (V) 9 10.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 15
Atomic composition:
Carbon C 450
Hydrogen H 730
Nitrogen N 132
Oxygen O 115
Sulfur S 2
Formula: C450H730N132O115S2
Total number of atoms: 1429

Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 12490
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.262
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
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>10 hours (Escherichia coli, in vivo).
Instability index:
The instability index (II) is computed to be 26.55
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 105.41
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.112

hypothetical protein-14

10 20 30 40 50 60
MLQHHWNKPD LEARFPVNSA VRYSGDNPVL KGLTGTVQGH SHTGRVKVRF GVREAEVHPS

70 80 90 100 110 120
VLIPLPKVGP NVEEPKSAVK SDVTHPNISL HTSNCKIWNG ANRCTCEPNS DDGVKQPRHY

130 140 150 160 170 180
QLFDNVEAIE VIARSMTVEA FRGYCLGNIL KYRLRAGKKS ELATMEKDLN KAAFYQELFD

190
KHRGLCYDAS
Number of amino acids: 190
Molecular weight: 21309.23
Theoretical pI: 8.95
Amino acid composition:
Ala (A) 13 6.8%
Arg (R) 12 6.3%
Asn (N) 12 6.3%
Asp (D) 9 4.7%
Cys (C) 5 2.6%
Gln (Q) 5 2.6%
Glu (E) 12 6.3%
Gly (G) 13 6.8%
His (H) 9 4.7%
Ile (I) 6 3.2%
Leu (L) 15 7.9%
Lys (K) 14 7.4%
Met (M) 3 1.6%
Phe (F) 6 3.2%
Pro (P) 11 5.8%
Ser (S) 12 6.3%
Thr (T) 8 4.2%
Trp (W) 2 1.1%
Tyr (Y) 6 3.2%
Val (V) 17 8.9%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 21
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 26
Atomic composition:
Carbon C 938
Hydrogen H 1479
Nitrogen N 277
Oxygen O 276
Sulfur S 8

Formula: C938H1479N277O276S8
Total number of atoms: 2978
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 20190
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.947, assuming all pairs of Cys residues form cystines
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Ext. coefficient 19940
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.936, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 36.53
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 75.89
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.548

hypothetical protein-15

10 20 30 40
MTLRECCDWC AAKWNQAIEA GDEAAANAYQ QLYALWERRF KEANK
Number of amino acids: 45
Molecular weight: 5267.92
Theoretical pI: 5.14
Amino acid composition:
Ala (A) 10 22.2%
Arg (R) 3 6.7%
Asn (N) 3 6.7%
Asp (D) 2 4.4%
Cys (C) 3 6.7%
Gln (Q) 3 6.7%
Glu (E) 5 11.1%
Gly (G) 1 2.2%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 1 2.2%
Leu (L) 3 6.7%
Lys (K) 3 6.7%
Met (M) 1 2.2%
Phe (F) 1 2.2%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 0 0.0%
Thr (T) 1 2.2%
Trp (W) 3 6.7%
Tyr (Y) 2 4.4%
Val (V) 0 0.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 6
Atomic composition:
Carbon C 230
Hydrogen H 346
Nitrogen N 66
Oxygen O 69
Sulfur S 4
Formula: C230H346N66O69S4
Total number of atoms: 715
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 19605
Abs 0.1% (=1 g/l) 3.722, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 19480
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Abs 0.1% (=1 g/l) 3.698, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 67.75
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 56.89
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.689

bacterial RNA polymerase inhibitor

10 20 30 40 50
MYSEQKYLLT IEGNTESFEV PVFARSLEEA TLQAEHYEDA GFVVTRIRPE VKA
Number of amino acids: 53
Molecular weight: 6093.82
Theoretical pI: 4.60
Amino acid composition:
Ala (A) 5 9.4%
Arg (R) 3 5.7%
Asn (N) 1 1.9%
Asp (D) 1 1.9%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 2 3.8%
Glu (E) 9 17.0%
Gly (G) 2 3.8%
His (H) 1 1.9%
Ile (I) 2 3.8%
Leu (L) 4 7.5%
Lys (K) 2 3.8%
Met (M) 1 1.9%
Phe (F) 3 5.7%
Pro (P) 2 3.8%
Ser (S) 3 5.7%
Thr (T) 4 7.5%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 3 5.7%
Val (V) 5 9.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 10
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 5
Atomic composition:
Carbon C 273
Hydrogen H 421
Nitrogen N 69
Oxygen O 87
Sulfur S 1
Formula: C273H421N69O87S1
Total number of atoms: 851
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.

Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
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Ext. coefficient 4470
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.734
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 75.61
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 80.94
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.351

hypothetical protein-16

10 20 30 40 50 60
MAGFKKKIYT SGLGTAEPYA YLSKPDYGNE ERGFGNPRGV YKVDLTLSNK DPRCQAMVDE

70 80 90 100 110 120
IVKCHEEAYA AAVEEFEANP PQVQRGKKPL KPYEGDMPFF DNGDGTTTFK FKCYASFQDK

130 140 150 160 170 180
KTKETKHINL VVVDSKGKKI QEVPIIGGGS KLKVKYSLVP YKWNTAVGAS VKLQLESVML

190 200 210 220 230
VELATFGGGS EDEWADEVED GGYTASESRQ SRDEQEWQED EHEETPDDDE DF
Number of amino acids: 232
Molecular weight: 25979.84
Theoretical pI: 4.78
Amino acid composition:
Ala (A) 15 6.5%
Arg (R) 6 2.6%
Asn (N) 7 3.0%
Asp (D) 18 7.8%
Cys (C) 3 1.3%
Gln (Q) 9 3.9%
Glu (E) 26 11.2%
Gly (G) 21 9.1%
His (H) 3 1.3%
Ile (I) 6 2.6%
Leu (L) 12 5.2%
Lys (K) 24 10.3%
Met (M) 4 1.7%
Phe (F) 10 4.3%
Pro (P) 12 5.2%
Ser (S) 13 5.6%
Thr (T) 12 5.2%
Trp (W) 3 1.3%
Tyr (Y) 11 4.7%
Val (V) 17 7.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 44
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 30
Atomic composition:
Carbon C 1151
Hydrogen H 1761
Nitrogen N 299
Oxygen O 373
Sulfur S 7
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Formula: C1151H1761N299O373S7
Total number of atoms: 3591
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 33015
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.271, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 32890
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.266, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 31.82
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 57.97
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.817

Endonuclease

10 20 30 40 50 60
MAGAYAARGV RKVGAFRSGL EDKVSKQLES KGIKFDYELW RIPYVIPASD HLYTPDFLLP

70 80 90 100 110 120
NGIFIETKGL WDSDDRKKHL LIREQHPELD IRLVFSSSRS KLYKGSPTSY AEWCEKHGIL

130 140 150
FADKLIPVEW LKEPKKEVPF DKFKTKKGVK KNG
Number of amino acids: 153
Molecular weight: 17640.43
Theoretical pI: 9.48
Amino acid composition:
Ala (A) 8 5.2%
Arg (R) 8 5.2%
Asn (N) 2 1.3%
Asp (D) 10 6.5%
Cys (C) 1 0.7%
Gln (Q) 2 1.3%
Glu (E) 11 7.2%
Gly (G) 11 7.2%
His (H) 4 2.6%
Ile (I) 9 5.9%
Leu (L) 15 9.8%
Lys (K) 21 13.7%
Met (M) 1 0.7%
Phe (F) 8 5.2%
Pro (P) 9 5.9%
Ser (S) 11 7.2%
Thr (T) 4 2.6%
Trp (W) 4 2.6%
Tyr (Y) 6 3.9%
Val (V) 8 5.2%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 21
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 29
Atomic composition:
Carbon C 813
Hydrogen H 1268
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Nitrogen N 214
Oxygen O 221
Sulfur S 2
Formula: C813H1268N214O221S2
Total number of atoms: 2518
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 30940
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.754, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 30940
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.754, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 30.44
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 81.57
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.573

N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase

10 20 30 40 50 60
MAKVQFKPRE TTEAIFVHCS ATKPSQNIGV REIRQWHKEQ GWLDVGYHFI IKRDGTVEAG

70 80 90 100 110 120
RDELAVGSHV KGYNHNSVGV CLVGGIDDKG KFDANFTPAQ MQALRSLLVT LLAKYEGSVL

130 140 150
RAHHDVAPKA CPSFDLKRWW EKNELVTSDR G
Number of amino acids: 151
Molecular weight: 16944.29
Theoretical pI: 8.79
Amino acid composition:
Ala (A) 12 7.9%
Arg (R) 9 6.0%
Asn (N) 5 3.3%
Asp (D) 9 6.0%
Cys (C) 3 2.0%
Gln (Q) 6 4.0%
Glu (E) 9 6.0%
Gly (G) 13 8.6%
His (H) 7 4.6%
Ile (I) 6 4.0%
Leu (L) 11 7.3%
Lys (K) 12 7.9%
Met (M) 2 1.3%
Phe (F) 6 4.0%
Pro (P) 5 3.3%
Ser (S) 8 5.3%
Thr (T) 7 4.6%
Trp (W) 4 2.6%
Tyr (Y) 3 2.0%
Val (V) 14 9.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 18
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 21
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Atomic composition:
Carbon C 754
Hydrogen H 1179
Nitrogen N 219
Oxygen O 217
Sulfur S 5
Formula: C754H1179N219O217S5
Total number of atoms: 2374
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 26595
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.570, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 26470
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.562, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 36.74
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 78.74
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.436

DNA primase/helicase

10 20 30 40 50 60
MEQENDSIFL YHIPCENCGS SDANSLFSDG HTYCYACENW TPGDEQKAEQ LSARRRTGGR

70 80 90 100 110 120
KPMSYDVWNF GDSNGRYSDL TARGISKETC QKAGYWLAKV DNRMYQVADY RDQNGSIVSQ

130 140 150 160 170 180
KVRDKDKNFK TTGSHKSDAL FLKHLWSGGK KIVVTEGEID ALTVMELQDC KYPVVSLGHG

190 200 210 220 230 240
ASAAKKTCAA NYEYFDQFEQ IILMFDMDDA GRKAVEEAAQ VLPAGKVRVA VLPCKDANEC

250 260 270 280 290 300
HIMGEDKAIL EQIWNANPWV PDGVVSALSL KDRVKEAMTS EDAVGLLFDG CQGLNDRTLG

310 320 330 340 350 360
ARGGEVVMVT SGSGMGKSTF VRQQALAWGK RMGKRVGLAM LEESVEDTIQ DMMGLNNKVR

370 380 390 400 410 420
LRQSDEVKKA IAEDGRFDEW YDELFGDDTF HLYDSFAEAE ADRLLAKLAY MRTGLGCDVI

430 440 450 460 470 480
VLDHISIVVS ASEESDERKM IDRLMTKLKG FAKSTGVVLV VICHLKNPEK GKPHEEGRAV

490 500 510 520 530 540
SITDLRGSGA LRQLSDTIIA LERNQQGDMP NLVLVRLLKC RFTGDTGIAG YMEYNRETGW

550 560
LEPSSYTGEE GEGDTGWTEQ DGQSDF
Number of amino acids: 566
Molecular weight: 62836.71
Theoretical pI: 5.05
Amino acid composition:
Ala (A) 44 7.8%
Arg (R) 31 5.5%
Asn (N) 20 3.5%
Asp (D) 47 8.3%
Cys (C) 13 2.3%
Gln (Q) 22 3.9%
Glu (E) 43 7.6%
Gly (G) 53 9.4%
His (H) 10 1.8%
Ile (I) 22 3.9%
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Leu (L) 46 8.1%
Lys (K) 37 6.5%
Met (M) 19 3.4%
Phe (F) 17 3.0%
Pro (P) 12 2.1%
Ser (S) 37 6.5%
Thr (T) 27 4.8%
Trp (W) 10 1.8%
Tyr (Y) 17 3.0%
Val (V) 39 6.9%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 90
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 68
Atomic composition:
Carbon C 2731
Hydrogen H 4298
Nitrogen N 768
Oxygen O 870
Sulfur S 32
Formula: C2731H4298N768O870S32
Total number of atoms: 8699
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 81080
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.290, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 80330
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.278, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 32.95
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 74.61
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.468

hypothetical protein-17

10 20 30 40 50 60
MFKFINALGK LVVKLYFIEA KKLDKKAKAD SQRAIELAKQ SREKSDAAVS GIHKSAAIAA

70
KAQSMSKFFE
Number of amino acids: 70
Molecular weight: 7732.13
Theoretical pI: 10.00
Amino acid composition:
Ala (A) 13 18.6%
Arg (R) 2 2.9%
Asn (N) 1 1.4%
Asp (D) 3 4.3%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 3 4.3%
Glu (E) 4 5.7%
Gly (G) 2 2.9%
His (H) 1 1.4%
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Ile (I) 5 7.1%
Leu (L) 5 7.1%
Lys (K) 13 18.6%
Met (M) 2 2.9%
Phe (F) 5 7.1%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 7 10.0%
Thr (T) 0 0.0%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 1 1.4%
Val (V) 3 4.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 15
Atomic composition:
Carbon C 350
Hydrogen H 577
Nitrogen N 95
Oxygen O 97
Sulfur S 2
Formula: C350H577N95O97S2
Total number of atoms: 1121
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 1490
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.193
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 46.98
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 86.71
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.197

hypothetical protein-18

10 20 30 40 50 60
MSKSITHANT IRLPDTADQF SRRVHINVRG EKVTMVYRWK DHKSPKAHTQ RMTLDDKQVG

70 80 90
RLMGALTMAA DKVVGDNRER LVEFGAGMQE IIEK
Number of amino acids: 94
Molecular weight: 10749.39
Theoretical pI: 9.89
Amino acid composition:
Ala (A) 7 7.4%
Arg (R) 9 9.6%
Asn (N) 3 3.2%
Asp (D) 7 7.4%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 4 4.3%
Glu (E) 5 5.3%
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Gly (G) 6 6.4%
His (H) 4 4.3%
Ile (I) 5 5.3%
Leu (L) 5 5.3%
Lys (K) 8 8.5%
Met (M) 6 6.4%
Phe (F) 2 2.1%
Pro (P) 2 2.1%
Ser (S) 4 4.3%
Thr (T) 7 7.4%
Trp (W) 1 1.1%
Tyr (Y) 1 1.1%
Val (V) 8 8.5%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 12
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 17
Atomic composition:
Carbon C 462
Hydrogen H 763
Nitrogen N 145
Oxygen O 138
Sulfur S 6
Formula: C462H763N145O138S6
Total number of atoms: 1514
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 6990
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.650
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 32.56
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 73.62
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.662

hypothetical protein-19

10 20 30 40 50 60
MLVSDIEANN LLEKVTKFHC GVIYDYRDGE YHSYRPGDFG AYLDALEAEV KRGGLIVFHN

70 80 90 100 110 120
GHKYDVPALE KLAKLQLNRD FKLPRENCID TLVLSRLLHA NLKDTDMGLL RSGKLPGRRF

130 140 150 160 170 180
GSHALEAWGY RLGEMKGEYK DDFKAMLEEQ GEEYVEGAEW VSFNEPMMAY NVQDVVVTVK

190 200 210 220 230 240
LLEKFLTDLH YFPAGMDFTK YDADLFWREA GESVDIEHRA AWLLAKQERN GFPFNTQAIE

250 260 270 280 290 300
ELYVELAAKR AELLRKLTET FGSWYQPKGG KELFKHPRTG KPLPSYPRVV YPKQGGVYKK

310 320 330 340 350 360
PRNKAQREGL EPCDLDTRDY MEGAPYTPVE FVTFKPSSRD HIQKKLQEAG WVPEKFTEKG

370 380 390 400 410 420
APVVDDEVLE HVRVDDPEKQ ACIDLIKEYL MIQKRIGQAA EGDKAWLRYV QDDGKIHGAV

430 440 450 460 470 480
NPNGAVTGRA THSFPNLAQI PGVRSPYGEQ CRSAFGAEHH LDGITGKPWV QAGIDASGLE
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490 500 510 520 530 540
LRCLAHFMAR FDNGEYANEI LNGDIHTKNQ NAAELPTRDN AKTFIYGFLY GAGDEKIGQI

550 560 570 580 590 600
VGAGKERGKE LKKKFLENTP AIAALREAIQ QSLVKSSAWI GGEQKVQWKR RWIKGLDGRK

610 620 630 640 650 660
VHVRSPHAAL NTLLQSAGAL ICKLWIIKTE EMLIEKGLKH GWDGDFAYMA WVHDEIQVAC

670 680 690 700
RTEHIAQIVI DTAQEAMRWV GEHWAFRCRL DTEGKMGPNW AVCH
Number of amino acids: 704
Molecular weight: 79846.95
Theoretical pI: 6.42
Amino acid composition:
Ala (A) 63 8.9%
Arg (R) 40 5.7%
Asn (N) 23 3.3%
Asp (D) 42 6.0%
Cys (C) 10 1.4%
Gln (Q) 27 3.8%
Glu (E) 60 8.5%
Gly (G) 62 8.8%
His (H) 24 3.4%
Ile (I) 32 4.5%
Leu (L) 64 9.1%
Lys (K) 55 7.8%
Met (M) 14 2.0%
Phe (F) 27 3.8%
Pro (P) 30 4.3%
Ser (S) 20 2.8%
Thr (T) 26 3.7%
Trp (W) 17 2.4%
Tyr (Y) 26 3.7%
Val (V) 42 6.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 102
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 95
Atomic composition:
Carbon C 3586
Hydrogen H 5544
Nitrogen N 994
Oxygen O 1031
Sulfur S 24
Formula: C3586H5544N994O1031S24
Total number of atoms: 11179
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 132865
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.664, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 132240
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.656, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 34.27
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 79.43
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.505



869

hypothetical protein-20

10 20 30 40 50 60
MAMTKKFKVS FDVTAKMPSD VQAALEKDIL HLCKQVGSGA IVPNGKQKEM IVQFLTYGME

70 80 90
GLMAFLVRTS FREAIKDMHE EYADKDCFKL SPATVREVF
Number of amino acids: 99
Molecular weight: 11167.14
Theoretical pI: 7.76
Amino acid composition:
Ala (A) 9 9.1%
Arg (R) 3 3.0%
Asn (N) 1 1.0%
Asp (D) 6 6.1%
Cys (C) 2 2.0%
Gln (Q) 4 4.0%
Glu (E) 7 7.1%
Gly (G) 5 5.1%
His (H) 2 2.0%
Ile (I) 4 4.0%
Leu (L) 7 7.1%
Lys (K) 11 11.1%
Met (M) 7 7.1%
Phe (F) 7 7.1%
Pro (P) 3 3.0%
Ser (S) 5 5.1%
Thr (T) 5 5.1%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 2 2.0%
Val (V) 9 9.1%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 13
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 14
Atomic composition:
Carbon C 499
Hydrogen H 798
Nitrogen N 128
Oxygen O 143
Sulfur S 9
Formula: C499H798N128O143S9
Total number of atoms: 1577
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 3105
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.278, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 2980
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.267, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
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The instability index (II) is computed to be 33.18
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 78.79
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.063

hypothetical protein-21

10 20 30 40 50 60
MSEYLKVLAA IKGCPKSFQS NYVRNNAALV AEAASRGHIS CLTVGGRNGG AWEVTASGVR
FLKRMGGCV
Number of amino acids: 69

Molecular weight: 7260.42
Theoretical pI: 9.81
Amino acid composition:
Ala (A) 9 13.0%
Arg (R) 5 7.2%
Asn (N) 4 5.8%
Asp (D) 0 0.0%
Cys (C) 3 4.3%
Gln (Q) 1 1.4%
Glu (E) 3 4.3%
Gly (G) 9 13.0%
His (H) 1 1.4%
Ile (I) 2 2.9%
Leu (L) 5 7.2%
Lys (K) 4 5.8%
Met (M) 2 2.9%
Phe (F) 2 2.9%
Pro (P) 1 1.4%
Ser (S) 6 8.7%
Thr (T) 2 2.9%
Trp (W) 1 1.4%
Tyr (Y) 2 2.9%
Val (V) 7 10.1%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 3
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 9
Atomic composition:
Carbon C 315
Hydrogen H 512
Nitrogen N 96
Oxygen O 91
Sulfur S 5
Formula: C315H512N96O91S5
Total number of atoms: 1019
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 8605
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.185, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 8480
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.168, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).
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Instability index:
The instability index (II) is computed to be 44.17
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 82.03
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.091

hypothetical protein-22

10 20 30 40 50 60
MIMPKSDTVT MTRDAWNDVS AYIDKLEKDL EFLNALKACG VDNWDGYSDA VEMVYGEDDE
Number of amino acids: 60
Molecular weight: 6825.55
Theoretical pI: 3.91
Amino acid composition:
Ala (A) 5 8.3%
Arg (R) 1 1.7%
Asn (N) 3 5.0%
Asp (D) 10 16.7%
Cys (C) 1 1.7%
Gln (Q) 0 0.0%
Glu (E) 5 8.3%
Gly (G) 3 5.0%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 2 3.3%
Leu (L) 4 6.7%
Lys (K) 4 6.7%
Met (M) 4 6.7%
Phe (F) 1 1.7%
Pro (P) 1 1.7%
Ser (S) 3 5.0%
Thr (T) 3 5.0%
Trp (W) 2 3.3%
Tyr (Y) 3 5.0%
Val (V) 5 8.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 15
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 5
Atomic composition:
Carbon C 296
Hydrogen H 450
Nitrogen N 72
Oxygen O 103
Sulfur S 5
Formula: C296H450N72O103S5
Total number of atoms: 926
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 15470
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.266, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 15470
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.266, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
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The instability index (II) is computed to be 11.52
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 71.50
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.483

Exonuclease

10 20 30 40 50 60
MSLITLKDFA EMREGKPMEK GVLVMDGDWL VYQSMAAAEV ETDWGDDIWT LECDHAKARS

70 80 90 100 110 120
ILDSAIESYR TRKKAWSDAM VVLAFTDDVN WRKVLVDETY KENRKATRKP VGYRDFLAKL

130 140 150 160 170 180
WERDEFIHIK EDMLEGDDVM GIIGSGHEVF GFKKAVLVSC DKDFKTIPDV DFLWCTTGNI

190 200 210 220 230 240
LTQTKETADW WHLFQTIKGD MTDGYSGIPG WGDTAEGFLN DPFIVEPVES VLKSGKNKGQ

250 260 270 280 290 300
TVTKWVKRAP DATETLWDCI KSIGAKAGMT EQEIIKQGQM ARILRFEEYN YIDKEIYLWT
PQST
Number of amino acids: 304
Molecular weight: 34815.63
Theoretical pI: 4.88
Amino acid composition:
Ala (A) 20 6.6%
Arg (R) 12 3.9%
Asn (N) 6 2.0%
Asp (D) 29 9.5%
Cys (C) 4 1.3%
Gln (Q) 8 2.6%
Glu (E) 24 7.9%
Gly (G) 22 7.2%
His (H) 4 1.3%
Ile (I) 20 6.6%
Leu (L) 20 6.6%
Lys (K) 27 8.9%
Met (M) 11 3.6%
Phe (F) 12 3.9%
Pro (P) 8 2.6%
Ser (S) 13 4.3%
Thr (T) 23 7.6%
Trp (W) 13 4.3%
Tyr (Y) 8 2.6%
Val (V) 20 6.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 53
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 39
Atomic composition:
Carbon C 1563
Hydrogen H 2408
Nitrogen N 402
Oxygen O 469
Sulfur S 15
Formula: C1563H2408N402O469S15
Total number of atoms: 4857
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 83670
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.403, assuming all pairs of Cys residues form cystines
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Ext. coefficient 83420
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.396, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 30.65
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 76.97
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.415

hypothetical protein-23

10 20 30
MDAAKYITIA VLVGMLARGL WMFALIVRDV KRDSEIK
Number of amino acids: 37
Molecular weight: 4195.11
Theoretical pI: 9.52
Amino acid composition:
Ala (A) 5 13.5%
Arg (R) 3 8.1%
Asn (N) 0 0.0%
Asp (D) 3 8.1%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 0 0.0%
Glu (E) 1 2.7%
Gly (G) 2 5.4%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 4 10.8%
Leu (L) 4 10.8%
Lys (K) 3 8.1%
Met (M) 3 8.1%
Phe (F) 1 2.7%
Pro (P) 0 0.0%
Ser (S) 1 2.7%
Thr (T) 1 2.7%
Trp (W) 1 2.7%
Tyr (Y) 1 2.7%
Val (V) 4 10.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 4
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 6
Atomic composition:
Carbon C 191
Hydrogen H 318
Nitrogen N 50
Oxygen O 49
Sulfur S 3
Formula: C191H318N50O49S3
Total number of atoms: 611
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 6990
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.666
Estimated half-life:
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The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 37.00
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 129.19
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.643

hypothetical protein-24

10 20 30 40 50 60
MPRAAKEYLQ VRFNQTYVME SGEYRALRAA GYSESFIAGV MHGLYLASRT LDEIEVRKEQ
LRQE
Number of amino acids: 64
Molecular weight: 7458.47
Theoretical pI: 6.57
Amino acid composition:
Ala (A) 7 10.9%
Arg (R) 7 10.9%
Asn (N) 1 1.6%
Asp (D) 1 1.6%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 4 6.2%
Glu (E) 8 12.5%
Gly (G) 4 6.2%
His (H) 1 1.6%
Ile (I) 2 3.1%
Leu (L) 6 9.4%
Lys (K) 2 3.1%
Met (M) 3 4.7%
Phe (F) 2 3.1%
Pro (P) 1 1.6%
Ser (S) 4 6.2%
Thr (T) 2 3.1%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 5 7.8%
Val (V) 4 6.2%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 9
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 9
Atomic composition:
Carbon C 328
Hydrogen H 518
Nitrogen N 94
Oxygen O 99
Sulfur S 3
Formula: C328H518N94O99S3
Total number of atoms: 1042
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 7450
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.999
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Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 57.41
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 77.81
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.520

hypothetical protein-25

10 20 30 40 50 60
MCWKPKVKVP KMDTNQIRAA EPAPLTEPPK SVVWGGDDDE DTSVSSSEVP TTQSSGKSSL

70 80
KVKLDDSAAK NKSKSSIRSK AFG
Number of amino acids: 83
Molecular weight: 8879.00
Theoretical pI: 9.13
Amino acid composition:
Ala (A) 6 7.2%
Arg (R) 2 2.4%
Asn (N) 2 2.4%
Asp (D) 7 8.4%
Cys (C) 1 1.2%
Gln (Q) 2 2.4%
Glu (E) 4 4.8%
Gly (G) 4 4.8%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 2 2.4%
Leu (L) 3 3.6%
Lys (K) 12 14.5%
Met (M) 2 2.4%
Phe (F) 1 1.2%
Pro (P) 7 8.4%
Ser (S) 14 16.9%
Thr (T) 5 6.0%
Trp (W) 2 2.4%
Tyr (Y) 0 0.0%
Val (V) 7 8.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 11
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 14
Atomic composition:
Carbon C 382
Hydrogen H 627
Nitrogen N 107
Oxygen O 129
Sulfur S 3
Formula: C382H627N107O129S3
Total number of atoms: 1248
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 11000
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.239, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 11000
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Abs 0.1% (=1 g/l) 1.239, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 52.48
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 55.18
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.818

host specificity protein B

10 20 30 40 50 60
MGFFKKIKKA VKKVVKEVSR PVEKAGKEVG KVVGGALGTG KQEIIQQEAP APVVTAPPPA

70 80 90 100
QIVDVPEQDK AEGEDEAQTE SARKKARAGG KKALSVARSS GGGINI
Number of amino acids: 106
Molecular weight: 10987.71
Theoretical pI: 9.78
Amino acid composition:
Ala (A) 14 13.2%
Arg (R) 4 3.8%
Asn (N) 1 0.9%
Asp (D) 3 2.8%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 6 5.7%
Glu (E) 10 9.4%
Gly (G) 13 12.3%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 6 5.7%
Leu (L) 2 1.9%
Lys (K) 16 15.1%
Met (M) 1 0.9%
Phe (F) 2 1.9%
Pro (P) 7 6.6%
Ser (S) 5 4.7%
Thr (T) 3 2.8%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 0 0.0%
Val (V) 13 12.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 13
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 20
Atomic composition:
Carbon C 482
Hydrogen H 817
Nitrogen N 141
Oxygen O 148
Sulfur S 1
Formula: C482H817N141O148S1
Total number of atoms: 1589
Extinction coefficients:
As there are no Trp, Tyr or Cys in the region considered, your protein
should not be visible by UV spectrophotometry.
Estimated half-life:
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The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 48.99
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 78.21
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.481

head-to-tail joining protein

10 20 30 40 50 60
MADSKRTGLG EDGAKATYDR LTNDRRAYET RAENCAQYTI PSLFPKESDN ESTDYTTPWQ

70 80 90 100 110 120
AVGARGLNNL ASKLMLALFP MQSWMKLTIS EYEAKQLVGD PDGLTKVDEG LSMVERIIMN

130 140 150 160 170 180
YIESNSYRVT LFECLKQLIV AGNALLYLPE PEGSYNPMKL YRLSSYVVQR DAYGNVLQIV

190 200 210 220 230 240
TRDQIAFGAL PEDVRSAVEK AGGEKKMDEM VDVYTHVYLD EESGDYLKYE EVEDVEIDGS

250 260 270 280 290 300
DATYPTDAMP YIPVRMVRID GESYGRSYCE EYLGDLRSLE NLQEAIVKMS MISAKVIGLV

310 320 330 340 350 360
NPAGITQPRR LTKAQTGDFV PGRREDIDFL QLEKQADFTV AKAVSDQIEA RLSYAFMLNS

370 380 390 400 410 420
AVQRTGERVT AEEIRYVASE LEDTLGGVYS ILSQELQLPL VRVLLKQLQA TSQIPELPKE

430 440 450 460 470 480
AVEPTISTGL EAIGRGQDLD KLERCISAWA ALAPMQGDPD INLAVIKLRI ANAIGIDTSG

490 500 510 520 530
ILLTDEQKQA LMMQDAAQTG IENAAAAGGA GVGALATSSP EAMQGAAAQA GLDAT
Number of amino acids: 535
Molecular weight: 58649.37
Theoretical pI: 4.54
Amino acid composition:
Ala (A) 58 10.8%
Arg (R) 28 5.2%
Asn (N) 16 3.0%
Asp (D) 36 6.7%
Cys (C) 4 0.7%
Gln (Q) 28 5.2%
Glu (E) 45 8.4%
Gly (G) 39 7.3%
His (H) 1 0.2%
Ile (I) 30 5.6%
Leu (L) 55 10.3%
Lys (K) 23 4.3%
Met (M) 18 3.4%
Phe (F) 8 1.5%
Pro (P) 22 4.1%
Ser (S) 33 6.2%
Thr (T) 30 5.6%
Trp (W) 3 0.6%
Tyr (Y) 24 4.5%
Val (V) 34 6.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 81
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 51
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Atomic composition:
Carbon C 2569
Hydrogen H 4113
Nitrogen N 691
Oxygen O 829
Sulfur S 22
Formula: C2569H4113N691O829S22
Total number of atoms: 8224
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 52510
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.895, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 52260
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.891, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 37.13
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 91.23
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.244

capsid assembly protein

10 20 30 40 50 60
MAESNADVYA SFGVNNAVMT GSTPTEHEQN MLSLDVAARD GDDAIVLSEE PSSHNDDPYA

70 80 90 100 110 120
AGEDPFANEE DDEGRIQVRI SEDGSEAEFD TGSDNAEVET EGEAAEFEPL GDTPEELSQV

130 140 150 160 170 180
TEQLGQHEEG FQAMVEQAVE RGLSAESVTR IYEEYEADGI SEKSYAELEA AGYSRAFVDS

190 200 210 220 230 240
YISGQEALVD QYVNQVVAFA GGKERFSAIH THLEATNPAA AESLEAAMMN RDLATIKAII

250 260 270 280 290 300
NLAGESYTKK FGKPANRSVT KRATPVKPVA RQKEGFTNQA EMIKAMSDPR YRSDAAYRQM

310
VEQKVIDSSF
Number of amino acids: 310
Molecular weight: 33768.66
Theoretical pI: 4.29
Amino acid composition:
Ala (A) 42 13.5%
Arg (R) 14 4.5%
Asn (N) 13 4.2%
Asp (D) 21 6.8%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 14 4.5%
Glu (E) 41 13.2%
Gly (G) 20 6.5%
His (H) 5 1.6%
Ile (I) 12 3.9%
Leu (L) 13 4.2%
Lys (K) 11 3.5%
Met (M) 9 2.9%
Phe (F) 11 3.5%
Pro (P) 11 3.5%
Ser (S) 26 8.4%
Thr (T) 15 4.8%
Trp (W) 0 0.0%
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Tyr (Y) 11 3.5%
Val (V) 21 6.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 62
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 25
Atomic composition:
Carbon C 1448
Hydrogen H 2244
Nitrogen N 400
Oxygen O 514
Sulfur S 9
Formula: C1448H2244N400O514S9
Total number of atoms: 4615
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 16390
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.485
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 34.08
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 64.65
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.611

major capsid protein A

10 20 30 40 50 60
MANIQGGQQI GTNQGKGQSA ADKLALFLKV FGGEVLTAFA RTSVTMPRHM LRSIASGKSA

70 80 90 100 110 120
QFPVIGRTKA AYLKPGENLD DKRKDIKHTE KVIHIDGLLT ADVLIYDIED AMNHYDVRAE

130 140 150 160 170 180
YTAQLGESLA MAADGAVLAE LAGLVNLPDA SNENIEGLGK PTVLTLVKPT SGDLTDPVEL

190 200 210 220 230 240
GKAIIAQLTV ARAALTKNYV PAADRTFYTT PDNYSAILAA LMPNAANYQA LIDPERGTIR

250 260 270 280 290 300
NVMGFEVVEV PHLTAGGAGD DREDTPAGQK HAFPATSSTT VKVALDNVVG LFQHRSAVGT

310 320 330 340
VKLKDLALER ARRANYQADQ IIAKYAMGHG GLRPEAAGAI VLPKVSE
Number of amino acids: 347
Molecular weight: 36866.04
Theoretical pI: 6.26
Amino acid composition:
Ala (A) 50 14.4%
Arg (R) 16 4.6%
Asn (N) 14 4.0%
Asp (D) 22 6.3%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 13 3.7%
Glu (E) 17 4.9%
Gly (G) 30 8.6%
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His (H) 8 2.3%
Ile (I) 18 5.2%
Leu (L) 34 9.8%
Lys (K) 20 5.8%
Met (M) 8 2.3%
Phe (F) 8 2.3%
Pro (P) 16 4.6%
Ser (S) 13 3.7%
Thr (T) 24 6.9%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 10 2.9%
Val (V) 26 7.5%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 39
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 36
Atomic composition:
Carbon C 1627
Hydrogen H 2632
Nitrogen N 458
Oxygen O 500
Sulfur S 8
Formula: C1627H2632N458O500S8
Total number of atoms: 5225
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 14900
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.404
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 33.43
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 94.58
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.108

minor capsid protein B

10 20 30 40 50
MTFTSSNAKI ATVDASGTVT AVGAGSADIT ATTVNGLTAV CKVTVKAVEP PVEG
Number of amino acids: 54
Molecular weight: 5210.90
Theoretical pI: 4.78
Amino acid composition:
Ala (A) 9 16.7%
Arg (R) 0 0.0%
Asn (N) 2 3.7%
Asp (D) 2 3.7%
Cys (C) 1 1.9%
Gln (Q) 0 0.0%
Glu (E) 2 3.7%
Gly (G) 5 9.3%
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His (H) 0 0.0%
Ile (I) 2 3.7%
Leu (L) 1 1.9%
Lys (K) 3 5.6%
Met (M) 1 1.9%
Phe (F) 1 1.9%
Pro (P) 2 3.7%
Ser (S) 4 7.4%
Thr (T) 10 18.5%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 0 0.0%
Val (V) 9 16.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 4
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 3
Atomic composition:
Carbon C 223
Hydrogen H 375
Nitrogen N 59
Oxygen O 79
Sulfur S 2
Formula: C223H375N59O79S2
Total number of atoms: 738
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 0
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.000, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 0
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.000, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 7.16
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 86.67
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.480

tail tubular protein A

10 20 30 40 50 60
MRSYEMNIET AEELSAVNDI LASIGEPPVS TLEGDANADV ANARRVLNKI NRQIQSRGWT

70 80 90 100 110 120
FNIEEGVTLL PDAFSGMIPF SSDYLSVMAT SGQTQYINRG GYLYDRSAKT DRFPSGVQVN

130 140 150 160 170 180
LIRLREFDEM PECFRNYIVT KASRQFNNRF FGAPEVDGVL QEEEQEAWRA CFEYELDYGN

190
YNMLDGDAFT SGLLNR
Number of amino acids: 196
Molecular weight: 22233.69
Theoretical pI: 4.48
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Amino acid composition:
Ala (A) 15 7.7%
Arg (R) 15 7.7%
Asn (N) 15 7.7%
Asp (D) 12 6.1%
Cys (C) 2 1.0%
Gln (Q) 8 4.1%
Glu (E) 18 9.2%
Gly (G) 14 7.1%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 10 5.1%
Leu (L) 15 7.7%
Lys (K) 3 1.5%
Met (M) 6 3.1%
Phe (F) 11 5.6%
Pro (P) 7 3.6%
Ser (S) 14 7.1%
Thr (T) 9 4.6%
Trp (W) 2 1.0%
Tyr (Y) 9 4.6%
Val (V) 11 5.6%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 30
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 18
Atomic composition:
Carbon C 975
Hydrogen H 1495
Nitrogen N 269
Oxygen O 312
Sulfur S 8
Formula: C975H1495N269O312S8
Total number of atoms: 3059
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 24535
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.104, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 24410
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.098, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 58.58
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 73.67
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.460

tail tubular protein B

10 20 30 40 50 60
MALISQSIKN LKGGISQQPD ILRFAEQGSV QINGWSSESE GLQKRPPMIH LKTLGPAGYV

70 80 90 100 110 120
GAQPYVHLIN RDEFEQYFVV FTGEDIKVFD LDGKEYQVRG DRSYVRTANP REDLRMVTVA

130 140 150 160 170 180
DYTFVTNRKV VVQSNDQSVN LPGFKDQGDA LINVRGGQYG RRLSIEFNGA ERAAIQLPDG
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190 200 210 220 230 240
SQPAHVNEVD GQAIAEKLAA QLRNNLGNPN NEQNPNKWRF NVGPGFIHIL APNNDNVWGL

250 260 270 280 290 300
QTKDGYADQL INPVTHYTQS FQKLPINAPD GYIVKIVGDT SKTADQYYVR FDLNRKVWVE

310 320 330 340 350 360
TIGWNTRTHL HYHTMPWALV RASDGNFDFK VLEWGARTVG DDTTNPYPSF TGQTINDIFF

370 380 390 400 410 420
FRNRLGFLSG ENIILSRTSK YFNFFPASVS NYSDDDPIDV AVSHNRVSTL KYAVPFSEEL

430 440 450 460 470 480
LLWSDQAQFV LTASGILSSR SVELNLTTQF DVQDRARPHG VGRNVYFASP RASFTSINRY

490 500 510 520 530 540
YAVQDVSSVK NAEDMTAHVP NYIPNGVFSI SGTTAENFAA ILTSGAPNRV YIYKFLYIDE

550 560 570 580 590 600
EIRQQSWSHW DFGDNVTVFA AQVINSTMTV LMSNEHAVWM GRLHFTKNSI DIPGEPYRLY

610 620 630 640 650 660
IDAKRKYTIP AGTYNDDTYQ TSISLAAIYG MNFTKGKVSV VFPDGKIIEV EPPINGWSSD

670 680 690 700 710 720
PVLRLDGNQE GQVVYIGFNI PFTYTFSKFL IKKTAEDGST ATEDIGRLQL RRAWVNYEDS

730 740 750 760 770 780
GAFTIRVNNL SREFIYTMAG ARLGSDNLRV GRSNIGTGQY RFPVVGNAQT NIVTIESDAS

790 800
TPLNIIGCGW EGNYLRRSSG I
Number of amino acids: 801
Molecular weight: 89820.58
Theoretical pI: 6.11
Amino acid composition:
Ala (A) 52 6.5%
Arg (R) 47 5.9%
Asn (N) 59 7.4%
Asp (D) 49 6.1%
Cys (C) 1 0.1%
Gln (Q) 38 4.7%
Glu (E) 34 4.2%
Gly (G) 63 7.9%
His (H) 14 1.7%
Ile (I) 54 6.7%
Leu (L) 51 6.4%
Lys (K) 29 3.6%
Met (M) 10 1.2%
Phe (F) 42 5.2%
Pro (P) 37 4.6%
Ser (S) 58 7.2%
Thr (T) 50 6.2%
Trp (W) 14 1.7%
Tyr (Y) 36 4.5%
Val (V) 63 7.9%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 83
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 76
Atomic composition:
Carbon C 4027
Hydrogen H 6160
Nitrogen N 1110
Oxygen O 1209
Sulfur S 11
Formula: C4027H6160N1110O1209S11
Total number of atoms: 12517
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 130640
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Abs 0.1% (=1 g/l) 1.454, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 130640
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.454, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 35.54
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 80.42
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.363

hypothetical protein-26

10 20 30 40 50 60
MYITKCLQDH ADNFQPSIED ILEAEALGVE PKVIPDENTV VMLSDNAVLA IGGNQGDRVW

70 80 90 100 110 120
FLTSKYVPLF TLKERLEFRR LIIEYRDMML SQYESIWNFV WVGNKSHIRF LKTIGAVFHN

130
EFTADGQFQL FTISRR
Number of amino acids: 136
Molecular weight: 15848.19
Theoretical pI: 5.33
Amino acid composition:
Ala (A) 7 5.1%
Arg (R) 8 5.9%
Asn (N) 7 5.1%
Asp (D) 8 5.9%
Cys (C) 1 0.7%
Gln (Q) 6 4.4%
Glu (E) 10 7.4%
Gly (G) 7 5.1%
His (H) 3 2.2%
Ile (I) 11 8.1%
Leu (L) 13 9.6%
Lys (K) 6 4.4%
Met (M) 4 2.9%
Phe (F) 10 7.4%
Pro (P) 4 2.9%
Ser (S) 7 5.1%
Thr (T) 7 5.1%
Trp (W) 3 2.2%
Tyr (Y) 4 2.9%
Val (V) 10 7.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 18
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 14
Atomic composition:
Carbon C 722
Hydrogen H 1110
Nitrogen N 188
Oxygen O 204
Sulfur S 5
Formula: C722H1110N188O204S5
Total number of atoms: 2229
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Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 22460
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.417, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 22460
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.417, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 38.99
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 95.29
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.099

internal virion protein B

10 20 30 40 50 60
MCWMAAIPIA MMGAQALSSQ NSADKARVAQ TEAGRRQAME MVKEMNIQNA NASLEQRDAL

70 80 90 100 110 120
EAASSELTSR NMQKVQAMGT IRAAIGEGML EGESMKRIKR IEEGNYIREA NSVTENYRRD

130 140 150 160 170 180
YASIFAQQLG RTQSTASQVD AIYKSEAKGK SGLMRVLDPL SIMGQEAASQ YAAGGFDKKG

190
GNQAAPISAA KGTKTGR
Number of amino acids: 197
Molecular weight: 21220.04
Theoretical pI: 9.38
Amino acid composition:
Ala (A) 32 16.2%
Arg (R) 14 7.1%
Asn (N) 9 4.6%
Asp (D) 6 3.0%
Cys (C) 1 0.5%
Gln (Q) 15 7.6%
Glu (E) 15 7.6%
Gly (G) 17 8.6%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 12 6.1%
Leu (L) 9 4.6%
Lys (K) 12 6.1%
Met (M) 13 6.6%
Phe (F) 2 1.0%
Pro (P) 3 1.5%
Ser (S) 17 8.6%
Thr (T) 8 4.1%
Trp (W) 1 0.5%
Tyr (Y) 5 2.5%
Val (V) 6 3.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 21
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 26
Atomic composition:
Carbon C 892
Hydrogen H 1476
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Nitrogen N 276
Oxygen O 294
Sulfur S 14
Formula: C892H1476N276O294S14
Total number of atoms: 2952
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 12950
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.610, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 12950
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.610, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 38.99
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 66.65
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.516

internal virion protein C

10 20 30 40 50 60
MATPGMERLR GVKGMDYRAA TIQAEQPRAS LLDSIGRFAK AGADMYMAKD ERDKQRADER

70 80 90 100 110 120
SNEIIRKLTP EQRRQAIQNG TLLYQDDPYA MQALKFKTGR NAAFLVDDEV QQAIKEGRFR

130 140 150 160 170 180
TREEMEQYRH SRLQEHSKSF AEQFGINEMD EEYQKGFNAN ITERNIALYG AHDTFLSDQA

190 200 210 220 230 240
QKGAILNSKV ELNGVLSDPD LLSRPESGEF FQNYIDNSLV TGMTDNQAQQ VISSSLNDVL

250 260 270 280 290 300
QRPGGAAFLQ NIENRKVTLN GATTTYRELM GDEQWQAMMI KAQHTQFQNN AKLTEKFRLD

310 320 330 340 350 360
INSALNQADT GKGWETLQGI KAELDKIQPG EEMTPEREWL ISAQEQMRTR FKQEQAETAK

370 380 390 400 410 420
LMDKQQKTLN KSLVIDKQFQ KRLNGEYVST NYKDMPTNEN TGEFTHSDMV NYANQKLAEI

430 440 450 460 470 480
EAMDLTPEQK DKLKLDYLRA DSKEGAFRAA FGEMITDAGN EWQAAVINGK MPESTPAMDN

490 500 510 520 530 540
LRRIRNTDPD LIASLYPDKA ELFLTMDMLD NQGIDTQVLI DADKARAQKT KEMQFEDDRA

550 560 570 580 590 600
WAAMMNDSTN PQIKYMPSSV QGYARKIYDS VKYRTGNPDM ATEQVAKFLS DSTTTFSSSD

610 620 630 640 650 660
VEGDTYGVLP KNILTVSDDP KSWEQGKNIL DEAIKRITEA NPWITNKQLT VYQQGDAIYL

670 680 690 700 710 720
MDTTGQVRTR FDQELLKREY QRTAQAQAEA AREKALKEAN KRAPISRVPQ AREEARKRVQ

730
EKRKKTPKYI YGRKED
Number of amino acids: 736
Molecular weight: 84071.23
Theoretical pI: 5.53
Amino acid composition:
Ala (A) 70 9.5%
Arg (R) 49 6.7%
Asn (N) 40 5.4%
Asp (D) 55 7.5%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 59 8.0%
Glu (E) 60 8.2%
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Gly (G) 38 5.2%
His (H) 5 0.7%
Ile (I) 36 4.9%
Leu (L) 53 7.2%
Lys (K) 56 7.6%
Met (M) 29 3.9%
Phe (F) 23 3.1%
Pro (P) 24 3.3%
Ser (S) 35 4.8%
Thr (T) 49 6.7%
Trp (W) 7 1.0%
Tyr (Y) 24 3.3%
Val (V) 24 3.3%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 115
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 105
Atomic composition:
Carbon C 3641
Hydrogen H 5803
Nitrogen N 1055
Oxygen O 1174
Sulfur S 29
Formula: C3641H5803N1055O1174S29
Total number of atoms: 11702
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 74260
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.883
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 33.43
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 66.13
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.880

internal virion protein D

10 20 30 40 50 60
MSYDKNKPSE FDGLFQKAAD KHGVSYDLLR KLAFNESSFN PKAKSPTGPK GLMQFTKGTA

70 80 90 100 110 120
TALGLKVTDA DDDDRYNPEL AVDAAARHLS DLIRKYDGDE LKAALAYNQG EGRNGAPQMQ

130 140 150 160 170 180
AYDKGDWASI SEEGRNYMRN LMDVANSPRK GDLEAFGGIT PKAKGIPSGD AFAGIGKKQT

190 200 210 220 230 240
VGTDLPESTG FKVEGKEQKA PNVPYAKDFW EKTGTTLDEF NARSTFFGIG DATSAELHNS

250 260 270 280 290 300
VLGVAFRAAR SDDGFDLFKD TITPTRWNIH TWTPEELERI RKEVKNPAYI NVVTGGSPEN

310 320 330 340 350 360
LDALIKMAND NYEMDARSAD AGVGAKLTAG IVGAGVDPLS YVPLVGVAGK GLKVVNKAFV

370 380 390 400 410 420
VGTQSAGLAI ASEGIRTSIA GGEAHYADAA LGGLMFGAGM SAISDAIAAG IRRSRGTEVV

430 440 450 460 470 480
NDFAPMAHRL EARETALNSG GEDLTRMPSE NRVFDREHAG VEYSPLETEP GAVVLPQGQI
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490 500 510 520 530 540
LSDTNPLNPQ TLSEFEAVNP ERAARGISLG GFTEIGLKTL RSENPTVRSI ASDLVRSPTG

550 560 570 580 590 600
MESGSNGKFG ATASDIKERL HANNQRTYNQ LYDAVRTAMK DPEFSTGGAT MSRKEIRQEI

610 620 630 640 650 660
YKRAALAIER PELQANLTKG ERNVMNILKQ HFDLKREIME NPSIFGNTKA VSIFPGSRHK

670 680 690 700 710 720
GTYVPNVYDR AIKIEMVKRY GNDGLQRAIA ESWLTSYRAR PEVKARVDEY LMELNGLKSV

730 740 750 760 770 780
QEVTPEMVQK HAMDKAYGIS HTDQFSASSV IEDNIEGLVG IENNNFLEAR NMFDSDMAVT

790 800 810 820 830 840
LPDGNTFSVN DLRTYDMAEI LPAYDRRVDG DVAIMGGSGK TTKDLKDEIM ALDKQSEGNG

850 860 870 880 890 900
TLKGEVEALK DTVKILTGRA RRNPEGAWGT ALRSVNDLTF FAKNAYMGAQ NVTEIAGMLA

910 920 930 940 950 960
KGNVSAVTHG IPMINDWVNR GKPLRASEIK EIHGMVFGKE LDQLIRPGRE DHVRRLREST

970 980 990 1000 1010 1020
DTSAAVANVV GTIRFGTQEL AARSPWTMLL NGTSNYILDA ARQGVLGDVA GAALAGKASK

1030 1040 1050 1060 1070 1080
FGKANYLKSA SISPEQWSGI KQLFRDYATR GEDGKFTIRD KQAFANDPRS MDLWRLADKV

1090 1100 1110 1120 1130 1140
ADETILRPHK VSSQDAKAFG AWVKMVMQFK NFVIKSLNSR FVRSFYEATK NNRALDQALT

1150 1160 1170 1180 1190 1200
HIISLGLAGG YYIGQAHLKA ASLQEHKRKE YLKNALDPKM IAHASISRSS HLGSPLSIYD

1210 1220 1230 1240 1250 1260
MFAGMAGSDT YKYTRSTVLP KESEKRDPNK AVTGRQVAST IAGAVGEQVP GLGFVGSVGA

1270 1280 1290 1300 1310 1320
TAINAASLLS SPNKATALEF RTGLFNTSRE LIPNDPLSQQ LIMKIYEANG IRIKETPKKQ
Number of amino acids: 1320
Molecular weight: 143612.11
Theoretical pI: 8.41
Amino acid composition:
Ala (A) 145 11.0%
Arg (R) 80 6.1%
Asn (N) 69 5.2%
Asp (D) 81 6.1%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 38 2.9%
Glu (E) 83 6.3%
Gly (G) 120 9.1%
His (H) 21 1.6%
Ile (I) 67 5.1%
Leu (L) 101 7.7%
Lys (K) 88 6.7%
Met (M) 37 2.8%
Phe (F) 47 3.6%
Pro (P) 54 4.1%
Ser (S) 90 6.8%
Thr (T) 77 5.8%
Trp (W) 11 0.8%
Tyr (Y) 36 2.7%
Val (V) 75 5.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 164
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 168
Atomic composition:
Carbon C 6298
Hydrogen H 10034
Nitrogen N 1808
Oxygen O 1959
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Sulfur S 37
Formula: C6298H10034N1808O1959S37
Total number of atoms: 20136
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 114140
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.795
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 37.14
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 77.10
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.434

tail fiber protein

10 20 30 40 50 60
MNISQVQTLH VAEEARDLTA DTIGVNNDGN LDARGRRIVN VADAQDVGDA VNLGQIKRWN

70 80 90 100 110 120
DSALNSANRA KQEADRATAR ANDANNSANA SASSASSSAG SAELAKRWAT SDTVVESDLE

130 140 150 160 170 180
SSRTYAIHSM SYRNEAKDSA DRAAVSETNA KASEGSAANS AAAAKVSETN AKASEERAIT

190 200 210 220 230 240
EASKLGNMND FAAAIESVTG NDVKMKGAVS SPGNITGGGL VSTGAASIQK GALVGEDLIV

250 260 270 280 290 300
GRDITAKQDM YSQRNIAVAG VTYAQGGIEQ TLATNIYNKL YRLHINSNPQ HVGQRQGLHI

310 320 330 340 350 360
GWNEGGNGES NFITNRGAGS GGFVFRTVNA ENSVETGRVD ITGGGVLYAN HLQVRSGARI

370 380 390 400 410 420
EGNNNIVGQN LYAGMGSTML EGNGNLSGGI WAQWGNLWSG LHNNSLFAKP PSGVQLFTAR

430 440 450 460 470 480
GGDYLEGRVD GKSVGFRWFQ SDRRLKEDIR VVRSADDMLN IIRSYIPVSY KYKDASYTDN

490 500 510 520 530 540
RGRTNTIEGK RSRAGFITQD LIRLWPEAVD VMSDGMQSPD PNQIIGGLML LVKNLDARVQ
ELESKLMTD
Number of amino acids: 549
Molecular weight: 58513.57
Theoretical pI: 5.92
Amino acid composition:
Ala (A) 65 11.8%
Arg (R) 36 6.6%
Asn (N) 47 8.6%
Asp (D) 34 6.2%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 22 4.0%
Glu (E) 28 5.1%
Gly (G) 58 10.6%
His (H) 7 1.3%
Ile (I) 30 5.5%
Leu (L) 35 6.4%
Lys (K) 21 3.8%
Met (M) 12 2.2%
Phe (F) 9 1.6%
Pro (P) 8 1.5%
Ser (S) 51 9.3%
Thr (T) 28 5.1%
Trp (W) 8 1.5%
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Tyr (Y) 13 2.4%
Val (V) 37 6.7%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 62
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 57
Atomic composition:
Carbon C 2495
Hydrogen H 3999
Nitrogen N 769
Oxygen O 835
Sulfur S 12
Formula: C2495H3999N769O835S12
Total number of atoms: 8110
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 63370
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.083
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
imated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 42.39
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 77.56
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.468

lysis protein

10 20 30 40 50 60
MLSFDFNNEV VKAAPIVGTG VADGAARLFW GLSLNEWFYV AAIAYTVVQI GAKVVDKMID
WKRANKE
Number of amino acids: 67
Molecular weight: 7406.59
Theoretical pI: 6.08
Amino acid composition:
Ala (A) 10 14.9%
Arg (R) 2 3.0%
Asn (N) 4 6.0%
Asp (D) 4 6.0%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 1 1.5%
Glu (E) 3 4.5%
Gly (G) 5 7.5%
His (H) 0 0.0%
Ile (I) 4 6.0%
Leu (L) 4 6.0%
Lys (K) 5 7.5%
Met (M) 2 3.0%
Phe (F) 4 6.0%
Pro (P) 1 1.5%
Ser (S) 2 3.0%
Thr (T) 2 3.0%
Trp (W) 3 4.5%
Tyr (Y) 2 3.0%
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Val (V) 9 13.4%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 7
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 7
Atomic composition:
Carbon C 343
Hydrogen H 526
Nitrogen N 86
Oxygen O 93
Sulfur S 2
Formula: C343H526N86O93S2
Total number of atoms: 1050
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 19480
Abs 0.1% (=1 g/l) 2.630
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 12.44
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 100.45
Grand average of hydropathicity (GRAVY): 0.322

hypothetical protein-27

10 20 30 40 50 60
MSDKTLIKLL EMLDTEMAQR MLADLQSEER RTPQLYNAIG KLLDRHKFQI SKLTPDENIL

70 80
GGLAAGLEDY NKVVGPNGLT DDETITLQ
Number of amino acids: 88
Molecular weight: 9888.31
Theoretical pI: 4.70
Amino acid composition:
Ala (A) 5 5.7%
Arg (R) 4 4.5%
Asn (N) 4 4.5%
Asp (D) 8 9.1%
Cys (C) 0 0.0%
Gln (Q) 5 5.7%
Glu (E) 7 8.0%
Gly (G) 6 6.8%
His (H) 1 1.1%
Ile (I) 5 5.7%
Leu (L) 15 17.0%
Lys (K) 6 6.8%
Met (M) 4 4.5%
Phe (F) 1 1.1%
Pro (P) 3 3.4%
Ser (S) 3 3.4%
Thr (T) 7 8.0%
Trp (W) 0 0.0%
Tyr (Y) 2 2.3%
Val (V) 2 2.3%
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Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 15
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 10
Atomic composition:
Carbon C 430
Hydrogen H 711
Nitrogen N 117
Oxygen O 140
Sulfur S 4
Formula: C430H711N117O140S4
Total number of atoms: 1402
Extinction coefficients:
This protein does not contain any Trp residues. Experience shows that
this could result in more than 10% error in the computed extinction
coefficient.
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 2980
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.301
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 49.99
This classifies the protein as unstable.
Aliphatic index: 100.91
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.436

hypothetical protein-28

10 20 30 40 50 60
MGGWHLGSTH ERANWKEVIQ NEYIAKTKAT AATQAEVSRV SREYQEEIAA IEGSTDRMLN

70 80 90 100 110 120
DLRSNNKRLS VRIKTLTGLP EDNGRCEFNG RAELHESDAK RIIGITQAAD AHVRALQRTI

130
KEMQNERHPS KP
Number of amino acids: 132

Molecular weight: 14935.71
Theoretical pI: 8.82
Amino acid composition:
Ala (A) 14 10.6%
Arg (R) 13 9.8%
Asn (N) 8 6.1%
Asp (D) 5 3.8%
Cys (C) 1 0.8%
Gln (Q) 6 4.5%
Glu (E) 14 10.6%
Gly (G) 8 6.1%
His (H) 5 3.8%
Ile (I) 9 6.8%
Leu (L) 8 6.1%
Lys (K) 8 6.1%
Met (M) 3 2.3%
Phe (F) 1 0.8%
Pro (P) 3 2.3%
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Ser (S) 8 6.1%
Thr (T) 9 6.8%
Trp (W) 2 1.5%
Tyr (Y) 2 1.5%
Val (V) 5 3.8%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 19
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 21
Atomic composition:
Carbon C 635
Hydrogen H 1037
Nitrogen N 205
Oxygen O 204
Sulfur S 4
Formula: C635H1037N205O204S4
Total number of atoms: 2085
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 13980
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.936, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 13980
Abs 0.1% (=1 g/l) 0.936, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).
The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).

>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 37.83
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 71.82
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.895

DNA packaging protein

10 20 30 40 50 60
MSDTQANRNA LIIAQLKGDF VAFLFVLWKA LALPPPTKCQ IDMARCLANG DNKKFILQAF

70 80 90 100 110 120
RGIGKSFITC AFVVWTLWRD PQLKILIVSA SKERADANSI FIKNIIDLLP FLAELKPRPG

130 140 150 160 170 180
QRDSVISFDV GPAKPDHSPS VKSVGITGQL TGSRADIIIA DDVEIPSNSA TQGAREKLWT

190 200 210 220 230 240
LVQEFAALLK PLPTSRVIYL GTPQTEMTLY KELEDNRGYT TIIWPALYPR SREEDLYYGD

250 260 270 280 290 300
RLAPMLREEF NDGFEMLQGQ PTDPVRFDME DLRERELEYG KAGFTLQFML NPNLSDAEKY

310 320 330 340 350 360
PLRLRDAIVC GLDFEKAPMH YQWLPNRQNR NEELPNVGLK GDDIHSYHSC SQNTGQYQQR

370 380 390 400 410 420
ILVIDPSGRG KDETGYAVLF TLNGYIYLME AGGFRDGYSD KTLESLAKKA KQWKVQTVVF

430 440 450 460 470 480
ESNFGDGMFG KVFSPVLLKH HAAAMEEIRA RGMKELRICD TLEPVLSTHR LVIRDEVIRE

490 500 510 520 530 540
DYQTARDADG KHDVRYSLFY QLTRMAREKG AVAHDDRLDA LALGVEFLRS TMELDAVKVE

550 560 570 580
AEVLEAFLEE HMEHPIHSAG HVVTAMVDGM ELYWEDDDVN SNRFIDW
Number of amino acids: 587
Molecular weight: 66672.05
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Theoretical pI: 5.32
Amino acid composition:
Ala (A) 47 8.0%
Arg (R) 38 6.5%
Asn (N) 20 3.4%
Asp (D) 45 7.7%
Cys (C) 6 1.0%
Gln (Q) 23 3.9%
Glu (E) 42 7.2%
Gly (G) 37 6.3%
His (H) 13 2.2%
Ile (I) 32 5.5%
Leu (L) 62 10.6%
Lys (K) 31 5.3%
Met (M) 17 2.9%
Phe (F) 27 4.6%
Pro (P) 28 4.8%
Ser (S) 29 4.9%
Thr (T) 27 4.6%
Trp (W) 9 1.5%
Tyr (Y) 19 3.2%
Val (V) 35 6.0%
Pyl (O) 0 0.0%
Sec (U) 0 0.0%
(B) 0 0.0%
(Z) 0 0.0%
(X) 0 0.0%
Total number of negatively charged residues (Asp + Glu): 87
Total number of positively charged residues (Arg + Lys): 69
Atomic composition:
Carbon C 2982
Hydrogen H 4656
Nitrogen N 810
Oxygen O 880
Sulfur S 23
Formula: C2982H4656N810O880S23
Total number of atoms: 9351
Extinction coefficients:
Extinction coefficients are in units of M-1 cm-1, at 280 nm measured in water.
Ext. coefficient 78185
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.173, assuming all pairs of Cys residues form cystines
Ext. coefficient 77810
Abs 0.1% (=1 g/l) 1.167, assuming all Cys residues are reduced
Estimated half-life:
The N-terminal of the sequence considered is M (Met).

The estimated half-life is: 30 hours (mammalian reticulocytes, in vitro).
>20 hours (yeast, in vivo).
>10 hours (Escherichia coli, in vivo).

Instability index:
The instability index (II) is computed to be 31.42
This classifies the protein as stable.
Aliphatic index: 87.75
Grand average of hydropathicity (GRAVY): -0.322

При анализе протеома бактериофага Yersinia Ye3-f2 в приложении

BASys (Bacterial Annotation System) соответственно данных секвенирования
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его нуклеиновой кислоты был выявлен 48 белок с молекулярными массами

от 4,1 до 143 кДа. Качественный протеомный состав Yersinia phage

представлен в таблицах 178-179 и рис. 349-351.

Рисунок 349 - Карта линейной ДНК бактериофага Yersinia phage Ye3-f2
c расшифровкой кодирующих областей генома (по данным приложения

BASys version 1.0.)
Таблица 178 - Локализация белков в геноме Yersinia phage Ye3-f2 (по данным
приложения BASys version 1.0.)

Protein Function Start End Size, bp Strand

Hypothetical Protein BASYS00001 945 1358 413 +

Hypothetical Protein BASYS00002 1358 1507 149 +

Hypothetical Protein BASYS00003 2358 2474 116 +

Hypothetical Protein BASYS00004 2471 2668 197 +

Hypothetical Protein BASYS00005 2655 2825 170 +

Hypothetical Protein BASYS00006 2840 3949 1109 +

DNA-Directed RNA Polymerase 4020 6674 2654 +

Hypothetical Protein BASYS00008 6761 7033 272 +
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Hypothetical Protein BASYS00009 7126 7266 140 +

Hypothetical Protein BASYS00010 7257 7541 284 +

DNA Ligase 7621 8652 1031 +

Hypothetical Protein BASYS00012 8825 9082 257 +

Hypothetical Protein BASYS00013 9082 9654 572 +

Hypothetical Protein BASYS00014 9775 10011 236 +

Hypothetical Protein BASYS00015 10064 10762 698 +

Hypothetical Protein BASYS00016 10774 9587 1187 -

Endonuclease I 10762 11223 461 +

Uncharacterized protein HI_1494 [H] 11216 11671 455 +

Hypothetical Protein BASYS00019 11676 11783 107 +

DNA Primase/Helicase 11852 13552 1700 +

Hypothetical Protein BASYS00021 13651 13863 212 +

Hypothetical Protein BASYS00022 13876 14160 284 +

DNA polymerase I, thermostable [H] 14228 16342 2114 +

Hypothetical Protein BASYS00024 16359 16658 299 +

Hypothetical Protein BASYS00025 16658 16867 209 +

Hypothetical Protein BASYS00026 16858 17046 188 +

Phage Exonuclease 17043 17957 914 +

Hypothetical Protein BASYS00028 17936 18049 113 +

Hypothetical Protein BASYS00029 18143 18388 245 +

Hypothetical Protein BASYS00030 18393 18644 251 +

Hypothetical Protein BASYS00031 18657 18992 335 +

Hypothetical Protein BASYS00032 18905 18300 605 -

Head--Tail Joining Protein 19003 20610 1607 +

Capsid Assembly Protein 20712 21644 932 +

Minor Capsid Protein 21801 22844 1043 +
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Hypothetical Protein BASYS00036 22787 21753 1034 -

TPR Repeat-Containing Cell Adhesion Protein 22883 23116 233 +

Tail Tubular Protein A 23228 23818 590 +

Tail Tubular Protein B 23834 26239 2405 +

Hypothetical Protein BASYS00040 26312 26722 410 +

Hypothetical Protein BASYS00041 26725 27318 593 +

Hypothetical Protein BASYS00042 27321 29564 2243 +

Putative murein lytic transglycosylase yjbJ [H] 29583 33545 3962 +

Phage Tail Fiber Protein 33593 35560 1967 +

Hypothetical Protein BASYS00045 35572 35775 203 +

Hypothetical Protein BASYS00046 35779 36045 266 +

Hypothetical Protein BASYS00047 36119 36586 467 +

Hypothetical Protein Aasi 36561 38324 1763 +

Таблица 179 - Протеомный состав бактериофага Ye3-f2, активного в
отношении Yersinia (по данным приложения BASys version 1.0.)

Protein Function
Molecular

Weight
[Daltons]

pI

Hypothetical Protein BASYS00001 15790 3,55

Hypothetical Protein BASYS00002 5603 4,19

Hypothetical Protein BASYS00003 4333 4,42

Hypothetical Protein BASYS00004 7680 11,05

Hypothetical Protein BASYS00005 6547 11,94

Hypothetical Protein BASYS00006 42516 8,04
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DNA-Directed RNA Polymerase 98789 7,51

Hypothetical Protein BASYS00008 10343 9,9

Hypothetical Protein BASYS00009 5833 11,31

Hypothetical Protein BASYS00010 10886 7,73

DNA Ligase 39035 4,99

Hypothetical Protein BASYS00012 9894 11,75

Hypothetical Protein BASYS00013 21309 8,96

Hypothetical Protein BASYS00014 8817 4,39

Hypothetical Protein BASYS00015 25980 4,51

Hypothetical Protein BASYS00016 44305 9,48

Endonuclease I 17641 10,05

Uncharacterized protein HI_1494 [H] 16944 8,86

Hypothetical Protein BASYS00019 4160 8,68

DNA Primase/Helicase 62837 4,81

Hypothetical Protein BASYS00021 7732 10,75

Hypothetical Protein BASYS00022 10750 10,61

DNA polymerase I, thermostable [H] 79848 6,87

Hypothetical Protein BASYS00024 11167 8,22

Hypothetical Protein BASYS00025 7260 10,25

Hypothetical Protein BASYS00026 7113 3,83

Phage Exonuclease 34816 4,63

Hypothetical Protein BASYS00028 4195 10,11

Hypothetical Protein BASYS00029 9368 6,24

Hypothetical Protein BASYS00030 8879 9,8

Hypothetical Protein BASYS00031 11560 10,68

Hypothetical Protein BASYS00032 23152 8,61

Head--Tail Joining Protein 58650 4,27
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Capsid Assembly Protein 33769 4,01

Minor Capsid Protein 36866 6,73

Hypothetical Protein BASYS00036 38163 12

TPR Repeat-Containing Cell Adhesion Protein 7424 4,33

Tail Tubular Protein A 22234 4,21

Tail Tubular Protein B 89821 6,53

Hypothetical Protein BASYS00040 15848 5,2

Hypothetical Protein BASYS00041 21220 9,86

Hypothetical Protein BASYS00042 85188 5,42

Putative murein lytic transglycosylase yjbJ [H] 143614 8,92

Phage Tail Fiber Protein 70515 6,75

Hypothetical Protein BASYS00045 7407 6,67

Hypothetical Protein BASYS00046 9888 4,45

Hypothetical Protein BASYS00047 17423 9,98

Hypothetical Protein Aasi 66673 5,17
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Рисунок 350 - График распределения белкового состава Yersinia phage Ye3-
f2 по молекулярной массе (по данным приложения BASys version 1.0.)

Рисунок 351 - График распределения белкового состава Yersinia phage Ye3-
f2 по молекулярной массе в зависимости от pI (по данным приложения

BASys version 1.0.)
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BASYS00001

Таблица 180 - Данные о протеине BASYS00001 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:14:37 GMT

Entry ID BASYS00001.1

Accession No. BASYS00001

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 945-1358 (Clockwise)

Centisome
Position

2.41

Gene Name BASYS00001

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aatagcctcggctcgacgaaactgtagcctaaagttctttaacaatctggataatagctc
ttgagtgcacgaatagcggataactcaagggtatcgcaag

Gene Sequence

gtgccctttatgatatccactaacactacacacaatgaggtaacacaaatggctatgtct
aacatgacttacagcaacgttttcgcccacgcttacgaaatgctgaacgaaaacattcgt
tatgatgatatccgtgacactgacggtcttggtgatgcactccatgaggcagccgatagc
gccgttccgcactattacagtgacattttcagtgtaatggcaagtgatggcattgaccct
gagttcgaagattccggtcttatgccggacaccaaggacgtgacctgtattctgcaagca
cgcatctatgagcaactcacgattgacctttgggaaaaagctgaggacttactcaacgaa
taccttgaggaaatcgaagaggaggaagaggaagtcgaagaggacgaagagtaa
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GC Content
[Percent]

46.38

Preceding Gene BASYS00048

Following Gene BASYS00002

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00001; BASYS00002

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00001

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_137_residues
MPFMISTNTTHNEVTQMAMSNMTYSNVFAHAYEMLNENIRYD-
DIRDTDGLGDALHEAADS
AVPHYYSDIFSVMASDGIDPEFEDSGLMPDTKDVTCILQARIYEQLTIDLWE-
KAEDLLNE
YLEEIEEEEEEVEEDEE
>Mature_136_residues
PFMISTNTTHNEVTQMAMSNMTYSNVFAHAYEMLNENIRYD-
DIRDTDGLGDALHEAADSA
VPHYYSDIFSVMASDGIDPEFEDSGLMPDTKDVTCILQARIYEQLTIDLWE-
KAEDLLNEY
LEEIEEEEEEVEEDEE

No. of Amino
Acids

Translated: 137 ; Mature: 136

Cys/Met
Content

0.7 %Cys (Translated)
5.8 %Met (Translated)
6.6 %Cys+Met (Translated)
0.7 %Cys (Mature)
5.1 %Met (Mature)
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5.9 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 15790 ; Mature: 15659

Theoretical pI Translated: 3.55 ; Mature: 3.55

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available
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Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination

10.0
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Priority

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 352 - Локализация BASYS00001 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2



906

Рисунок 353 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00001
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2

Рисунок 354 - Конформационная структура BASYS00001 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00002

Таблица 180 - Данные о протеине BASYS00002 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:15:8 GMT

Entry ID BASYS00002.1

Accession No. BASYS00002

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 1358-1507 (Clockwise)

Centisome Position 3.46

Gene Name BASYS00002

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aactcacgattgacctttgggaaaaagctgaggacttactcaacgaataccttgaggaaa
tcgaagaggaggaagaggaagtcgaagaggacgaagagta

Gene Sequence
atggctaccacgcaatatggtctgaccgctcaaactgtactgttctacagcgatatggtg
cgctgtggcttcgattggtcgctcgcaatggtacaacttaaggaactgtacgaacacaac
aaggcaatcgctttagaggacgctgagtga

GC Content
[Percent]

49.33

Preceding Gene BASYS00001
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Following Gene BASYS00003

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00001; BASYS00002

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00002

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_49_residues
MATTQYGLTAQTVLFYSDMVRCGFDWSLAMVQLKELYEHNKAIALE-
DAE
>Mature_48_residues
ATTQYGLTAQTVLFYSDMVRCGFDWSLAMVQLKELYEHNKAIALEDAE

No. of Amino Acids Translated: 49 ; Mature: 48

Cys/Met Content

2.0 %Cys (Translated)
6.1 %Met (Translated)
8.2 %Cys+Met (Translated)
2.1 %Cys (Mature)
4.2 %Met (Mature)
6.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 5603 ; Mature: 5472

Theoretical pI Translated: 4.19 ; Mature: 4.19

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available
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Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available
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Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 355 - Локализация BASYS00002 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2

Рисунок 356 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00002
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2
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Рисунок 357 - Конформационная структура BASYS00002 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00003

Таблица 181 - Данные о протеине BASYS00003 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:15:20 GMT

Entry ID BASYS00003.1

Accession No. BASYS00003

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 2358-2474 (Clockwise)

Centisome Position 6.01
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Gene Name BASYS00003

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gcaacatgtgcgggctggaatgattgataacgcgatttgcaatcactgggcaacagactt
caagtctatcaagtgttaaactcaaggtcgctccatacga

Gene Sequence
gtggcctttatgattaacattacaggagagcatgatatgttcgagaaggttgtgaactgg
tctatcgggccgattatcgtcttaatcattatgaacaactcagggtatttctcatga

GC Content
[Percent]

40.17

Preceding Gene BASYS00002

Following Gene BASYS00004

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00003; BASYS00004; BASYS00005; BASYS00006

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00003

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_38_residues
MAFMINITGEHDMFEKVVNWSIGPIIVLIIMNNSGYFS
>Mature_37_residues
AFMINITGEHDMFEKVVNWSIGPIIVLIIMNNSGYFS

No. of Amino Acids Translated: 38 ; Mature: 37

Cys/Met Content
0.0 %Cys (Translated)
10.5 %Met (Translated)
10.5 %Cys+Met (Translated)
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0.0 %Cys (Mature)
8.1 %Met (Mature)
8.1 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 4333 ; Mature: 4202

Theoretical pI Translated: 4.42 ; Mature: 4.42

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

HASH(0xba98df4)-

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Membrane

Similarity Not Available

Homologues Not Available
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Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

7.0

TargetDB Status Not Available
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Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 358 - Локализация BASYS00003 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2

Рисунок 359 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00003
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2

BASYS00004
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Таблица 182 - Данные о протеине BASYS00004 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:15:31 GMT

Entry ID BASYS00004.1

Accession No. BASYS00004

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 2471-2668 (Clockwise)

Centisome
Position

6.30

Gene Name BASYS00004

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ttaacattacaggagagcatgatatgttcgagaaggttgtgaactggtctatcgggccga
ttatcgtcttaatcattatgaacaactcagggtatttctc

Gene Sequence

atgatggcagcactaatcgcactggtctatctgtgcatcgctatgtactttatgcgagac
ttcaagcgcggtctggtaatacacaaggcaacgctgagttactttaagtggggattcatc
ccacggtttacggttcgtgaacgcaacggacgctttaaggccaacaaggtaggagtattc
tacattgctacgcactaa

GC Content
[Percent]

47.47

Preceding Gene BASYS00003

Following Gene BASYS00005
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Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00003; BASYS00004; BASYS00005; BASYS00006

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00004

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_65_residues
MMAALIALVYLCIAMYFMRDFKRGLVIHKATLSYFKWGFIPRFT-
VRERNGRFKANKVGVF
YIATH
>Mature_65_residues
MMAALIALVYLCIAMYFMRDFKRGLVIHKATLSYFKWGFIPRFT-
VRERNGRFKANKVGVF
YIATH

No. of Amino
Acids

Translated: 65 ; Mature: 65

Cys/Met Content

1.5 %Cys (Translated)
6.2 %Met (Translated)
7.7 %Cys+Met (Translated)
1.5 %Cys (Mature)
6.2 %Met (Mature)
7.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 7680 ; Mature: 7680

Theoretical pI Translated: 11.05 ; Mature: 11.05

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available
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Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available
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EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 360 - Локализация BASYS00004 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2
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Рисунок 361 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00004
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2

BASYS00005

Таблица 183 - Данные о протеине BASYS00005 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:15:45 GMT

Entry ID BASYS00005.1

Accession No. BASYS00005
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SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 2655-2825 (Clockwise)

Centisome
Position

6.77

Gene Name BASYS00005

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aaggcaacgctgagttactttaagtggggattcatcccacggtttacggttcgtgaacgc
aacggacgctttaaggccaacaaggtaggagtattctaca

Gene Sequence
ttgctacgcactaactcaaagcacgtaaagattgcactgtatgcgatggcttatggtgca
tcgaaacgcaaggtcaaacgcatcttaacgagacaccgcaagatgaccgcacgacaggct
gcaagcgctgtcaaatgggctgaatttactctttactcttcttacagataa

GC Content
[Percent]

46.20

Preceding Gene BASYS00004

Following Gene BASYS00006

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00003; BASYS00004; BASYS00005; BASYS00006

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00005

Alternate Protein
Names

Not Available
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Sequence

>Translated_56_residues
MLRTNSKHVKIALYAMAYGASKRKVKRILTRHRKMTARQAASAVKWAEF
TLYSSYR
>Mature_16_residues
ASAVKWAEFTLYSSYR

No. of Amino
Acids

Translated: 56 ; Mature: 16

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
5.4 %Met (Translated)
5.4 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
0.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 6547 ; Mature: 1879

Theoretical pI Translated: 11.94 ; Mature: 9.14

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available
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COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available
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Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 362 - Локализация BASYS00005 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2
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Рисунок 363 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00005
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2

Рисунок 364 - Конформационная структура BASYS00005 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00006

Таблица 184 - Данные о протеине BASYS00006 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:15:58 GMT

Entry ID BASYS00006.1

Accession No. BASYS00006
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SWISS PROT
(AC and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 2840-3949 (Clockwise)

Centisome
Position

7.24

Gene Name BASYS00006

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
taacgagacaccgcaagatgaccgcacgacaggctgcaagcgctgtcaaatgggctgaat
ttactctttactcttcttacagataacaggacactgaacg

Gene Sequence

atgactttcaccgaagcacaagccgcactcgaagctatccgaaacctaccgattgagcgc
ctgaacgaacgccagcccatgctggtggctcttgcggctgctatcgtgaacgctgagact
caagacggcgaactgacgcaggccaagggcaattggggtctggagtctatggactactgg
cagacactggctgagcgtatgcgtgatgttggtttcatcaagctgggcaacggtcacttt
agcgcagcctatgaacacgcactgctaccgggtaaggtcatcaaggtaggctttaagaaa
gaggactcaggcgctgcctatgctgccttctgccgtatgaatcaaggtcgtgagggcatc
cctacggtgtacgacattcagcgtcatacaggctgctacacggtggtcttggactatctg
acaccgcttaacgattggtgctacggtgaaagcgataagattcgccaccacttccacgct
gcaagggaaatcattgaggaggattgcttcgataccgccgaagagtacccgataagcgag
ggcttcattgagacctgcaaggatatccgcaagttcttcttaggcatcgcatcattcgat
tgtcacagcgggaacatgatgaaagaccagatgggacgcctgattatcacagacccggta
tcattcagcgcagacgacaagttaaagccgggtgagttccactgtgacccggatgaactc
atcgctgagattgaggcgctgagagcgcaggaagcgattgaccgctgtaaggcacgcaag
gcacgccgtgaccctaacggaacctttcaggtagcacgtaaagcacgcatcaaatggcgc
agaaaggcctctaagcgcgagaagcgcaacgctaaggtactcgctaggatgcgcatggac
gccaatcagaatcgcagggatgagcctagggcgcgtatggtgtggggcgataagcactgg
cgcaacgcttggatgcaccacaataacctaaactttgcagaactggagcgccgcgctgct
gcggcaatgatgatgcacgacgaggtgcgcattcagtggggaaaaccgttacacatagac
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gcataccttgacaagcgtctgcaaggctga

GC Content
[Percent]

54.41

Preceding
Gene

BASYS00005

Following Gene BASYS00007

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00003; BASYS00004; BASYS00005; BASYS00006

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00006

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_369_residues
MTFTEAQAALEAIRNLPIERLNERQPMLVALAAAIVNAETQDGELT-
QAKGNWGLESMDYW
QTLAERMRDVGFIKLGNGHFSAAYEHALLPGKVIKVGFKKEDS-
GAAYAAFCRMNQGREGI
PTVYDIQRHTGCYTVVLDYLTPLNDWCYGESDKIRHHFHAAREIIEEDCFD-
TAEEYPISE
GFIETCKDIRKFFLGIASFDCHSGNMMKDQMGRLIITDPVSFSADDKLKP-
GEFHCDPDEL
IAEIEALRAQEAIDRCKARKARRDPNGTFQVARKARIKWRRKASKREKRNAK-
VLARMRMD
ANQNRRDEPRARMVWGDKHWRNAWMHHNNLNFAELER-
RAAAAMMMHDEVRIQWGKPLHID
AYLDKRLQG
>Mature_368_residues
TFTEAQAALEAIRNLPIERLNERQPMLVALAAAIVNAETQDGELTQAKGNW-
GLESMDYWQ
TLAERMRDVGFIKLGNGHFSAAYEHALLPGKVIKVGFKKEDS-
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GAAYAAFCRMNQGREGIP
TVYDIQRHTGCYTVVLDYLTPLNDWCYGESDKIRHHFHAAREIIEEDCFD-
TAEEYPISEG
FIETCKDIRKFFLGIASFDCHSGNMMKDQMGRLIITDPVSFSADDKLKP-
GEFHCDPDELI
AEIEALRAQEAIDRCKARKARRDPNGTFQVARKARIKWRRKASKREKRNAK-
VLARMRMDA
NQNRRDEPRARMVWGDKHWRNAWMHHNNLNFAELER-
RAAAAMMMHDEVRIQWGKPLHIDA
YLDKRLQG

No. of Amino
Acids

Translated: 369 ; Mature: 368

Cys/Met
Content

2.2 %Cys (Translated)
4.1 %Met (Translated)
6.2 %Cys+Met (Translated)
2.2 %Cys (Mature)
3.8 %Met (Mature)
6.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 42516 ; Mature: 42385

Theoretical pI Translated: 8.04 ; Mature: 8.04

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available
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PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure
CLASS

Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity Not Available
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[micromol/min
/mg]

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB
Status

Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 365 - Локализация BASYS00006 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2

Рисунок 366 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00006
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2
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Рисунок 367 - Конформационная структура BASYS00006 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00007

Таблица 185 - Данные о протеине BASYS00007 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:16:28 GMT

Entry ID BASYS00007.1

Accession No. BASYS00007

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 4020-6674 (Clockwise)

Centisome
Position

10.25

Gene Name BASYS00007
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Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gcataccttgacaagcgtctgcaaggctgatagagtcttatcttacaggtcatcaatcgg
tggcctgaataggtacgatttattcacaatgaggtaagca

Gene Sequence

atgaacatcatcgaaaacatcgaaaagaatgacttctccgaaatcgaactggctgctatc
ccgttcaacacactggcagaccactacggaagcgcattggctcgtgaacaactggcttta
gagcacgagtcttatgagctaggcgagcgccgcttcctcaagatgcttgagcgtcaagcg
aaagctggtgagattgcagacaacgcagccgctaagccattactcgctacgcttctccct
aagttaaccgcacgcatcgttgagtggctcgaagagtacgcctctaagaagggccgcaag
cctgtagcctatgcaccactccaatcactcaagccggaggcgtccgcgtttatcacactc
aaggtcatccttgcgtcactgaccagcacgaacatgacaaccattcaggccgctgctggt
atgcttgggaaagccattgaggatgaggcacgtttcgggcgaatccgtgacctcgaagcg
aagcacttcaagaagcacgttgaggaacagcttaacaagcgccacgggcaagtctacaag
aaagcctttatgcaggtggtagaggccgatatgattggtcgcgggctgctgggaggtgag
gcgtggtctagctgggacaaggaaaccacgatgcacgtagggattcgactgattgaaatg
ctcattgagtccacgggtctggtggaattgcagcgtcacaacgcaggtaacgcaggctct
gaccatgaggcactacaactggcccaagagtacgtggacgtattagcgaagcgtgcaggc
gctctggcgggtatctctccgatgttccaaccgtgtgtcgtaccgccgaaaccttgggta
tcaatcacaggtggcggctattgggcgaacggtcgcagacctttggcgctcattcgcact
cactctaagaagggactgatgcgctatgaggatgtttacatgccagaagtttacaaggcg
gtcaacatcgcacagaacaccgcatggaaaatcaacaagaaagtcctcgcggttgtcaac
gagattgtgaactggaagaactgcccggtcgcagacattccatctctggagcgccaagag
ttacctcctaagccggacgacattgacaccaacgaggcagcactcaaggagtggaagaaa
gccgctgctggtgtctaccgcttggataaggcacgagtgtctcgccgtatcagcttagag
ttcatgctggagcaggccaacaagttcgcaagcaagaaagcaatctggttcccttacaac
atggactggcgtggtcgtgtgtacgctgtgccgatgttcaacccgcaaggcaacgacatg
accaagggtctcctaaccctcgctaaaggcaagccaatcggtgaggaaggtttctactgg
ctgaaaatccacggtgcgaactgtgcgggagtcgataaggtgcctttccctgagcgcatc
gcgttcattgagaagcacgtagacgacattctggcttgcgctaaagacccaatcaataac
acttggtgggccgagcaggattcacctttctgtttcctagcgttctgcttcgagtatgca
ggcgttgcgcaccacggtctgagctacaattgctctctgccgctggcgttcgacgggtct
tgctctggtatccagcacttctccgcgatgctccgcgatgaggtaggcggtcgtgcggtt
aacctgctgccaagcgaaaccgtgcaggacatttacggcatcgttgcacagaaagtaaac
gagattctcaaacaggatgcaatcaacggcacacctaacgagatgattaccgttaccgat
aaggacaccggggaaatctctgagaagctcaagctgggaacctcaacgctggcgcaacag
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tggctggcgtatggtgtaacccgtagcgtaactaaacgttcggtcatgacgctggcttac
ggttccaaggagttcggctttcgtcaacaggtactggacgacaccattcagcctgcgatt
gacagcggtaagggcttgatgttcacccaacctaaccaagcggctggctatatggctaag
ctgatttgggacgcggtgagcgtgaccgtagtcgcagcggttgaggcgatgaactggctc
aagtctgccgctaagctgctggctgctgaggtcaaggataagaagaccaaggagattctg
cgccaccgttgcgcggttcactggactacgccggacggcttcccggtatggcaggaatac
cgcaagccactccagaagcgtctcgatatgattttcttagggcaattccgtctgcaaccg
acgattaataccctcaaggattcaggcattgacgcacacaagcaggagtctggcatcgcg
cctaactttgttcactcacaggacggtagtcacctccgcatgacagtcgtttatgctcac
gagaagtatggcattgagtcctttgcgctcatccatgacagcttcgggactatcccggca
gacgctggtaagttgttcaaagctgtacgtgagacgatggttatcacctacgagaacaac
gatgtgctggcagacttctatgaccagtttgcagaccagctacacgagacccaactggac
aagatgcctccgcttccgaagaaagggaacctgaacctgcaagacattctcaagtctgac
tttgcctttgcataa

GC Content
[Percent]

53.60

Preceding Gene BASYS00006

Following Gene BASYS00008

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name DNA-Directed RNA Polymerase

Alternate
Protein Names

DNA-Dependent RNA Polymerase ; RNA-Polymerase ; DNA-
Dependent RNA Polymerase Domain Protein

Sequence

>Translated_884_residues
MNIIENIEKNDFSEIELAAIPFNTLADHYGSALAREQLALEHESYELGERRFLK-
MLERQA
KAGEIADNAAAKPLLATLLPKLTARIVEWLEEYASKKGRKPVAYAPLQSLK-
PEASAFITL
KVILASLTSTNMTTIQAAAGMLGKAIEDEARFGRIRDLEAKHFKKH-
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VEEQLNKRHGQVYK
KAFMQVVEADMIGRGLLGGEAWSSWDKETTMHVGIRLIEMLIESTGL-
VELQRHNAGNAGS
DHEALQLAQEYVDVLAKRAGALAGISPMFQPCVVPPKPWVSITGGGY-
WANGRRPLALIRT
HSKKGLMRYEDVYMPEVYKAVNIAQNTAWKINKKVLAVV-
NEIVNWKNCPVADIPSLERQE
LPPKPDDIDTNEAALKEWKKAAAGVYRLDKARVSRRISLEFMLEQANK-
FASKKAIWFPYN
MDWRGRVYAVPMFNPQGNDMTKGLLTLAKGKPIGEEGFYWLKIHGAN-
CAGVDKVPFPERI
AFIEKHVDDILACAKDPINNTWWAEQDSPFCFLAFCFEYAGVAHHGL-
SYNCSLPLAFDGS
CSGIQHFSAMLRDEVGGRAVNLLPSETVQDIYGIVAQKVNEILKQ-
DAINGTPNEMITVTD
KDTGEISEKLKLGTSTLAQQWLAYGVTRSVTKRSVMTLAYG-
SKEFGFRQQVLDDTIQPAI
DSGKGLMFTQPNQAAGYMAKLIWDAVSVTVVAAVEAMNWLKSAAKL-
LAAEVKDKKTKEIL
RHRCAVHWTTPDGFPVWQEYRKPLQKRLDMIFLGQFRLQPTINTLKDSGI-
DAHKQESGIA
PNFVHSQDGSHLRMTVVYAHEKYGIESFALIHDSFGTIPADAGKLFKA-
VRETMVITYENN
DVLADFYDQFADQLHETQLDKMPPLPKKGNLNLQDILKSDFAFA
>Mature_884_residues
MNIIENIEKNDFSEIELAAIPFNTLADHYGSALAREQLALEHESYELGERRFLK-
MLERQA
KAGEIADNAAAKPLLATLLPKLTARIVEWLEEYASKKGRKPVAYAPLQSLK-
PEASAFITL
KVILASLTSTNMTTIQAAAGMLGKAIEDEARFGRIRDLEAKHFKKH-
VEEQLNKRHGQVYK
KAFMQVVEADMIGRGLLGGEAWSSWDKETTMHVGIRLIEMLIESTGL-
VELQRHNAGNAGS
DHEALQLAQEYVDVLAKRAGALAGISPMFQPCVVPPKPWVSITGGGY-
WANGRRPLALIRT
HSKKGLMRYEDVYMPEVYKAVNIAQNTAWKINKKVLAVV-
NEIVNWKNCPVADIPSLERQE
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LPPKPDDIDTNEAALKEWKKAAAGVYRLDKARVSRRISLEFMLEQANK-
FASKKAIWFPYN
MDWRGRVYAVPMFNPQGNDMTKGLLTLAKGKPIGEEGFYWLKIHGAN-
CAGVDKVPFPERI
AFIEKHVDDILACAKDPINNTWWAEQDSPFCFLAFCFEYAGVAHHGL-
SYNCSLPLAFDGS
CSGIQHFSAMLRDEVGGRAVNLLPSETVQDIYGIVAQKVNEILKQ-
DAINGTPNEMITVTD
KDTGEISEKLKLGTSTLAQQWLAYGVTRSVTKRSVMTLAYG-
SKEFGFRQQVLDDTIQPAI
DSGKGLMFTQPNQAAGYMAKLIWDAVSVTVVAAVEAMNWLKSAAKL-
LAAEVKDKKTKEIL
RHRCAVHWTTPDGFPVWQEYRKPLQKRLDMIFLGQFRLQPTINTLKDSGI-
DAHKQESGIA
PNFVHSQDGSHLRMTVVYAHEKYGIESFALIHDSFGTIPADAGKLFKA-
VRETMVITYENN
DVLADFYDQFADQLHETQLDKMPPLPKKGNLNLQDILKSDFAFA

No. of Amino
Acids

Translated: 884 ; Mature: 884

Cys/Met
Content

1.0 %Cys (Translated)
2.8 %Met (Translated)
3.8 %Cys+Met (Translated)
1.0 %Cys (Mature)
2.8 %Met (Mature)
3.8 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 98789 ; Mature: 98789

Theoretical pI Translated: 7.51 ; Mature: 7.51

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available
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Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif PS00900 RNA_POL_PHAGE_1 ; PS00489 RNA_POL_PHAGE_2

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues

Organism Length E-Value % Ident Accession

Homo sapiens 788 3e-69, 27.66 GI110618253

Caenorhabditis elegans 601 1e-52, 26.96 GI193203364

Caenorhabditis elegans 613 6e-52, 27.08 GI193203366

Saccharomyces cerevisiae 806 4e-75, 29.90 GI6321072

Drosophila melanogaster 649 2e-55, 27.73 GI20129143

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=20129143
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=6321072
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=193203366
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=193203364
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=110618253
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00489
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00900
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Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available
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Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 368 - Локализация BASYS00007 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2
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Рисунок 369 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00007
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2

Рисунок 370 - Конформационная структура BASYS00007 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2(согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00008

Таблица 186 - Данные о протеине BASYS00008 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:17:24 GMT

Entry ID BASYS00008.1

Accession No. BASYS00008

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 6761-7033 (Clockwise)

Centisome
Position

17.24

Gene Name BASYS00008

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ttgcctttgcataacaagcacttagcattaaccctcactaacgggagactacttaaggtc
tcccactttaagacactttaggtactaagagattaaattt

Gene Sequence

atgattaacattaaggctttctttaagaacatctttaagttaaaccgcttgacttccgtt
aagttctacgcttggatgcccggtagtgatgacctccgcaagactgaatttaagttaggc
ttagggccgtgcggtaaggtggtcaagaagttggaatgttactcaacgtcctccgggatg
gtcatcttccagaccactgaggacaacgaaacgaaatccttctactacccgaaaggttca
acgtgtggtcgtatcgaacggacatacagttaa

GC Content
[Percent]

45.05
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Preceding Gene BASYS00007

Following Gene BASYS00009

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00008

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_90_residues
MINIKAFFKNIFKLNRLTSVKFYAWMPGSDDLRKTEFKLGLGPCGKVVK-
KLECYSTSSGM
VIFQTTEDNETKSFYYPKGSTCGRIERTYS
>Mature_66_residues
WMPGSDDLRKTEFKLGLGPCGKVVKKLECYSTSSGMVIFQTTEDNETK-
SFYYPKGSTCGR
IERTYS

No. of Amino
Acids

Translated: 90 ; Mature: 66

Cys/Met Content

3.3 %Cys (Translated)
3.3 %Met (Translated)
6.7 %Cys+Met (Translated)
4.5 %Cys (Mature)
3.0 %Met (Mature)
7.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 10343 ; Mature: 7454

Theoretical pI Translated: 9.90 ; Mature: 8.47
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Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 371 - Локализация BASYS00008 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2
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Рисунок 372 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00008
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2

Рисунок 373 - Конформационная структура BASYS00008 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00009

Таблица 187 - Данные о протеине BASYS00009 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:17:38 GMT

Entry ID BASYS00009.1

Accession No. BASYS00009

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 7126-7266 (Clockwise)

Centisome Position 18.17

Gene Name BASYS00009

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
acagttaaccctcactaacaggagagttagcctcaaggtcgtccaagcgggtggcctttg
tgattaactttcaatacacatcaacatgaggtaagatact

Gene Sequence

atgcgtaccaactttgagaaatttaccaagcgcgattcagtggtcaatgagcatggcgaa
cagtggcaagagagccgtgaccgcatgaagaaacgccacaagcagcagcgcggtaact-
ca
cagaaacgggagtggaactaa

GC Content
[Percent]

51.06

Preceding Gene BASYS00008
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Following Gene BASYS00010

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00009; BASYS00010

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00009

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_46_residues
MRTNFEKFTKRDSVVNEHGEQWQESRDRMKKRHKQQRGNSQ-
KREWN
>Mature_46_residues
MRTNFEKFTKRDSVVNEHGEQWQESRDRMKKRHKQQRGNSQ-
KREWN

No. of Amino Acids Translated: 46 ; Mature: 46

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
4.3 %Met (Translated)
4.3 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
4.3 %Met (Mature)
4.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 5833 ; Mature: 5833

Theoretical pI Translated: 11.31 ; Mature: 11.31

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available
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Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available
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Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg
]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 374 - Локализация BASYS00009 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2

Рисунок 375 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00009
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2

Рисунок 376 - Конформационная структура BASYS00009 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00010

Таблица 188 - Данные о протеине BASYS00010 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:17:51 GMT

Entry ID BASYS00010.1

Accession No. BASYS00010

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 7257-7541 (Clockwise)

Centisome
Position

18.51

Gene Name BASYS00010

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gcgattcagtggtcaatgagcatggcgaacagtggcaagagagccgtgaccgcatgaaga
aacgccacaagcagcagcgcggtaactcacagaaacggga

Gene Sequence

gtggaactaatgatgggacgtatctatagcggcaacctgaacgattacaaagatgcggta
gcgcgtctacaggaagaccatgacgtgaccgtgaagatggagtcattcagctatgaaaac
ccagcgaagatgtgcaggtcatccggtgaggttctccgcgtgttcacacgctcagggcat
ccggtggcatccagaaccttcgagcacagcgacagtgatgtacaaatcaacgcgcagact
gcatggctccgtaaggttcacagcgaattgaaacactggaagtaa

GC Content 51.58
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[Percent]

Preceding Gene BASYS00009

Following Gene BASYS00011

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00009; BASYS00010

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00010

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_94_residues
MELMMGRIYSGNLNDYKDAVARLQEDHDVTVKMESFSYENPAKMCRSS-
GEVLRVFTRSGH
PVASRTFEHSDSDVQINAQTAWLRKVHSELKHWK
>Mature_94_residues
MELMMGRIYSGNLNDYKDAVARLQEDHDVTVKMESFSYENPAKMCRSS-
GEVLRVFTRSGH
PVASRTFEHSDSDVQINAQTAWLRKVHSELKHWK

No. of Amino
Acids

Translated: 94 ; Mature: 94

Cys/Met
Content

1.1 %Cys (Translated)
5.3 %Met (Translated)
6.4 %Cys+Met (Translated)
1.1 %Cys (Mature)
5.3 %Met (Mature)
6.4 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 10886 ; Mature: 10886
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Theoretical pI Translated: 7.73 ; Mature: 7.73

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available
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Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available
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References Not Available

Рисунок 377 - Локализация BASYS00010 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2
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Рисунок 378 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00010
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2

Рисунок 379 - Конформационная структура BASYS00010 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00011

Таблица 189 - Данные о протеине BASYS00011 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:18:7 GMT

Entry ID BASYS00011.1

Accession No. BASYS00011

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 7621-8652 (Clockwise)

Centisome
Position

19.44

Gene Name BASYS00011

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gaattgaaacactggaagtaataaccctcactaacaggagaatcctcaaggtcactttaa
cgagtggcctttgtgattcgaactgattaactttcaacca

Gene Sequence

atgaggaacaaccgtatgaacatcttcaagaccaacccattcaaagctgtgtcattcgta
gagtctgccgttaagaaagcgctggagacctccggctacctaatggctgatatcaaatat
gatggtgtgcgcggtaacattgtggttgacaacgtggctgaggccgcatggctgtcccgt
gtgtccaagttcatcccggcgctggaacatctgaacggtttcgataagcgctggcagcaa
ctactgaacgatgaccgctgcattttcccggacggcttcatgctggatggtgaactgatg
gtcaaaggcgtagacttcaacacagggtctggcctgctgcgtaccaagtggctcaagaag
aacaacttcatgtttgaccgtggtggtgttgagccgctgaaaggttccaaagtagccttt
gagttagaccccaagcgcctgagtgtgcgcctgtatgcggtaatgccgattcacattgcg



961

gagtctggcgaggactacgatgtgcagaacctgctgatgccgtatcatgtggaagccatg
cgctctcttctggttgaatacttcccggaaatcgagtggcttatcgctgagacctacgag
gtctacgatatggattcgctgagtgaactgtacgaggccaagcgtgccgaaggtcacgag
ggtctcattgtgaaagacccacaaggcatctacaagcgaggcaagaagtctggctggtgg
aagctcaagcctgagtgtgaagctgacggtatcatccagggtgtcaattggggaaccgaa
gggttagccaacgagggcaaagtgataggctttagtgtgcttcttgagactggtcgttta
gtagacgccaacaacatctctcgcgcactgatggacgagttcacagccaacgttaaagcc
cacggtgaagacttctacaacgggtgggcctgtcaggtcaactatatggaagagaccccg
gacggctccctgcgtcaccctagcttcgagaagttccgaggcactgaggacaaccctcaa
gagaaaatgtaa

GC Content
[Percent]

52.62

Preceding Gene BASYS00010

Following Gene BASYS00012

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name DNA Ligase

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_343_residues
MRNNRMNIFKTNPFKAVSFVESAVKKALETSGYLMADIKYDGVRG-
NIVVDNVAEAAWLSR
VSKFIPALEHLNGFDKRWQQLLNDDRCIFPDGFMLD-
GELMVKGVDFNTGSGLLRTKWLKK
NNFMFDRGGVEPLKGSKVAFELDPKRLSVRLYAVMPIHIAESGE-
DYDVQNLLMPYHVEAM
RSLLVEYFPEIEWLIAETYEVYDMDSLSELYEAKRAEGHEGLIVKDPQ-
GIYKRGKKSGWW
KLKPECEADGIIQGVNWGTEGLANEGKVIGFSVLLETGRLVDANNISRALM-
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DEFTANVKA
HGEDFYNGWACQVNYMEETPDGSLRHPSFEKFRGTEDNPQEKM
>Mature_343_residues
MRNNRMNIFKTNPFKAVSFVESAVKKALETSGYLMADIKYDGVRG-
NIVVDNVAEAAWLSR
VSKFIPALEHLNGFDKRWQQLLNDDRCIFPDGFMLD-
GELMVKGVDFNTGSGLLRTKWLKK
NNFMFDRGGVEPLKGSKVAFELDPKRLSVRLYAVMPIHIAESGE-
DYDVQNLLMPYHVEAM
RSLLVEYFPEIEWLIAETYEVYDMDSLSELYEAKRAEGHEGLIVKDPQ-
GIYKRGKKSGWW
KLKPECEADGIIQGVNWGTEGLANEGKVIGFSVLLETGRLVDANNISRALM-
DEFTANVKA
HGEDFYNGWACQVNYMEETPDGSLRHPSFEKFRGTEDNPQEKM

No. of Amino
Acids

Translated: 343 ; Mature: 343

Cys/Met
Content

0.9 %Cys (Translated)
3.8 %Met (Translated)
4.7 %Cys+Met (Translated)
0.9 %Cys (Mature)
3.8 %Met (Mature)
4.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 39035 ; Mature: 39035

Theoretical pI Translated: 4.99 ; Mature: 4.99

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane Not Available
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Regions

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif
PS00697 DNA_LIGASE_A1 ; PS00333 DNA_LIGASE_A2
; PS50160 DNA_LIGASE_A3

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS50160
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00333
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00697
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Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 380 - Локализация BASYS00011 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2

Рисунок 381 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00011
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2
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Рисунок 382 - Конформационная структура BASYS00011 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00012

Таблица 190 - Данные о протеине BASYS00012 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:18:39 GMT

Entry ID BASYS00012.1

Accession No. BASYS00012

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 8825-9082 (Clockwise)

Centisome
Position

22.51
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Gene Name BASYS00012

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gagacacaccatgtggcttatcctattcgctatcgtcgcaacgattagtttaatggctgc
cgacgacaacatttggcctgattgttaaggagacaacatc

Gene Sequence

atgcgtttacacttcaacacatcaaacggtatcttttcggttcgccgtgaagaccgctct
acagcagtggcctctgagcgtaacgccaagctgccgctgattggttcggtcgttccactg
tcgccgcgtgttcacctgcttatcactcgtggagagttcattaaggcgatgaataaagag
cgcccgcatctggaagccgtggtcacttactggcctcgcatccgtctgttcgttaagtgg
attaaggaggtgctgtaa

GC Content
[Percent]

52.71

Preceding Gene BASYS00011

Following Gene BASYS00013

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00012; BASYS00013

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00012

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_85_residues
MRLHFNTSNGIFSVRREDRSTAVASERNAKLPLIGSVVPLSPRVHLLITRGE-
FIKAMNKE
RPHLEAVVTYWPRIRLFVKWIKEVL
>Mature_85_residues
MRLHFNTSNGIFSVRREDRSTAVASERNAKLPLIGSVVPLSPRVHLLITRGE-
FIKAMNKE
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RPHLEAVVTYWPRIRLFVKWIKEVL

No. of Amino
Acids

Translated: 85 ; Mature: 85

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
2.4 %Met (Translated)
2.4 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.4 %Met (Mature)
2.4 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 9894 ; Mature: 9894

Theoretical pI Translated: 11.75 ; Mature: 11.75

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available
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Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available
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Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 383 - Локализация BASYS00012 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2
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Рисунок 384 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00012
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2

Рисунок 385 - Конформационная структура BASYS00012 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00013

Таблица 191 - Данные о протеине BASYS00013 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:18:54 GMT

Entry ID BASYS00013.1

Accession No. BASYS00013

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 9082-9654 (Clockwise)

Centisome
Position

23.16

Gene Name BASYS00013

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tcattaaggcgatgaataaagagcgcccgcatctggaagccgtggtcacttactggcctc
gcatccgtctgttcgttaagtggattaaggaggtgctgta

Gene Sequence

atgctacaacatcattggaacaaaccagacttagaggctcgcttcccggttaactctgct
gttcgctattcgggcgataacccagttctcaagggtctgaccggaacagtgcagggccac
tctcacactggtcgagtgaaggttcgcttcggtgttcgtgaggcggaggtacacccctcc
gtactaatcccgctaccgaaagtaggcccgaacgtggaagaaccgaagtcagcagtcaag
tctgacgtgacccaccctaatatcagccttcacacatcgaactgtaagatttggaatgga
gctaatcggtgtacctgtgagccaaacagcgacgacggtgttaagcagccaaggcactac
cagctgttcgacaacgtggaagccattgaggttatcgcccggtcaatgacagtcgaggcg
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ttccgtgggtactgcttagggaacatccttaagtatcgcctgcgtgctggtaagaaatcc
gaactggcaactatggagaaagacctcaataaagctgcattctatcaggaactctttgac
aaacaccgggggctgtgttatgacgcttcgtga

GC Content
[Percent]

52.01

Preceding Gene BASYS00012

Following Gene BASYS00014

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00012; BASYS00013

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00013

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_190_residues
MLQHHWNKPDLEARFPVNSA-
VRYSGDNPVLKGLTGTVQGHSHTGRVKVRFGVREAEVHPS
VLIPLPKVGPNVEEPKSAVKSDVTHPNISLHTSNCKIWNGANRCT-
CEPNSDDGVKQPRHY
QLFDNVEAIEVIARSMTVEAFRGYCLGNILKYRLRAGKKSELATMEKDLN-
KAAFYQELFD
KHRGLCYDAS
>Mature_190_residues
MLQHHWNKPDLEARFPVNSA-
VRYSGDNPVLKGLTGTVQGHSHTGRVKVRFGVREAEVHPS
VLIPLPKVGPNVEEPKSAVKSDVTHPNISLHTSNCKIWNGANRCT-
CEPNSDDGVKQPRHY
QLFDNVEAIEVIARSMTVEAFRGYCLGNILKYRLRAGKKSELATMEKDLN-
KAAFYQELFD
KHRGLCYDAS
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No. of Amino
Acids

Translated: 190 ; Mature: 190

Cys/Met
Content

2.6 %Cys (Translated)
1.6 %Met (Translated)
4.2 %Cys+Met (Translated)
2.6 %Cys (Mature)
1.6 %Met (Mature)
4.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 21309 ; Mature: 21309

Theoretical pI Translated: 8.96 ; Mature: 8.96

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available
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COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available
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General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 386 - Локализация BASYS00013 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2



977

Рисунок 387 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00013
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2

Рисунок 388 - Конформационная структура BASYS00013 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00014



978

Таблица 192 - Данные о протеине BASYS00014 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:19:16 GMT

Entry ID BASYS00014.1

Accession No. BASYS00014

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 9775-10011 (Clockwise)

Centisome
Position

24.93

Gene Name BASYS00014

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ctaagtggaaccaagctattgaggctggtgacgaggccgcagccaacgcctatcaacaat
tgtacgcgctgtgggagcggcgctttaaggaggccaataa

Gene Sequence

atgagccagtgtaacaacgggtgccagtacgcgaaggacgtagggatggagaacaactcc
tgcgcaaatcgctgcatgtactcagaacagaaataccttctgacgatagaaggaaacacc
gagtcctttgaggttccggtattcgcccggtctctcgaagaggcaacgctacaggctgaa
cattatgaggacgctgggttcgtagtgactcgcatccgtccagaagtgaaagcctaa

GC Content
[Percent]

51.90

Preceding Gene BASYS00013

Following Gene BASYS00015
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Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00014

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_78_residues
MSQCNNGCQYAKDVGMENNSCANRCMYSEQKYLLTIEGNTESFEVPV-
FARSLEEATLQAE
HYEDAGFVVTRIRPEVKA
>Mature_77_residues
SQCNNGCQYAKDVGMENNSCANRCMYSEQKYLLTIEGNTESFEVPVFAR-
SLEEATLQAEH
YEDAGFVVTRIRPEVKA

No. of Amino
Acids

Translated: 78 ; Mature: 77

Cys/Met
Content

5.1 %Cys (Translated)
3.8 %Met (Translated)
9.0 %Cys+Met (Translated)
5.2 %Cys (Mature)
2.6 %Met (Mature)
7.8 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 8817 ; Mature: 8686

Theoretical pI Translated: 4.39 ; Mature: 4.39

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available
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Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available
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EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 389 - Локализация BASYS00014 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2

Рисунок 390 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00014
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2
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Рисунок 391 - Конформационная структура BASYS00014 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00015

Таблица 193 - Данные о протеине BASYS00015 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2

Creation Date 2019/2/25 6:19:31 GMT

Entry ID BASYS00015.1

Accession No. BASYS00015

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 10064-10762 (Clockwise)

Centisome
Position

25.67

Gene Name BASYS00015

Alternate Gene
Names

Not Available
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Upstream 100
Bases

>100_bases
gacgctgggttcgtagtgactcgcatccgtccagaagtgaaagcctaattaccctcacta
aagggaacaaccaaatcattaaccacaaaggagaaacatc

Gene Sequence

atggctggtttcaagaagaaaatctacacctctggtcttggcactgctgagccttatgct
tacctgagtaagccggattatggcaacgaagagcgtggcttcggcaaccctcgtggtgtc
tataaggtagacctgactctttccaataaagacccgcgctgtcaggcaatggtcgatgaa
atcgtgaagtgtcacgaagaggcttatgctgctgccgtggaagagttcgaagctaacccg
ccgcaggtacagcgtggtaagaaaccactgaaaccttacgagggcgacatgccgttcttc
gataacggtgacggcacgactaccttcaagttcaaatgctatgcgtctttccaagataag
aagaccaaagagaccaaacacatcaatctggtcgtggtcgatagcaagggtaagaagatt
caggaagtgccgattatcggtggcggctccaagctgaaagtgaaatactctctggtgcct
tacaagtggaacaccgctgtgggcgcaagcgtcaagctgcaactggagtccgtgatgctg
gtcgaactggctaccttcggtggtggcagtgaagatgagtgggccgatgaagtcgaagat
ggtggttacactgcgagtgaatcccgtcagtcccgcgatgagcaggagtggcaggaagac
gagcacgaagaaaccccggatgatgacgaggacttctaa

GC Content
[Percent]

52.07

Preceding Gene BASYS00014

Following Gene BASYS00017

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00015; BASYS00017; BASYS00018; BASYS00019

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00015

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence
>Translated_232_residues
MAGFKKKIYTSGLGTAEPYAYLSKPDYGNEERGFGNPR-
GVYKVDLTLSNKDPRCQAMVDE
IVKCHEEAYAAAVEEFEANPPQVQRGKKPLK-
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PYEGDMPFFDNGDGTTTFKFKCYASFQDK
KTKETKHINLVVVDSKGKKIQEVPIIGGGSKLKVKYSLVPYKWNTAV-
GASVKLQLESVML
VELATFGGGSEDEWADEVEDGGYTASESRQSRDEQEWQEDEHEETPDD-
DEDF
>Mature_231_residues
AGFKKKIYTSGLGTAEPYAYLSKPDYGNEERGFGNPR-
GVYKVDLTLSNKDPRCQAMVDEI
VKCHEEAYAAAVEEFEANPPQVQRGKKPLK-
PYEGDMPFFDNGDGTTTFKFKCYASFQDKK
TKETKHINLVVVDSKGKKIQEVPIIGGGSKLKVKYSLVPYKWNTAV-
GASVKLQLESVMLV
ELATFGGGSEDEWADEVEDGGYTASESRQSRDEQEWQEDEHEETPDD-
DEDF

No. of Amino
Acids

Translated: 232 ; Mature: 231

Cys/Met
Content

1.3 %Cys (Translated)
1.7 %Met (Translated)
3.0 %Cys+Met (Translated)
1.3 %Cys (Mature)
1.3 %Met (Mature)
2.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 25980 ; Mature: 25849

Theoretical pI Translated: 4.51 ; Mature: 4.51

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane Not Available
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Regions

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available
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Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 392 - Локализация BASYS00015 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f2

Рисунок 393 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00015
бактериофага Yersinia phage Ye3-f2
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Рисунок 394 - Конформационная структура BASYS00015 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00016

Таблица 194 - Данные о протеине BASYS00016 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:19:56 GMT

Entry ID BASYS00016.1

Accession No. BASYS00016

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available
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Gene Position 10774-9587 (Counterclockwise)

Centisome
Position

27.48

Gene Name BASYS00016

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tcatagtcgaacttaattcccttactctcaagctgctttgagactttatcttctaggccg
gagcggaaagccccgaccttgcgtacacctcgcgcagcgt

Gene Sequence

atgcgccagccattagaagtcctcgtcatcatccggggtttcttcgtgctcgtcttcctg
ccactcctgctcatcgcgggactgacgggattcactcgcagtgtaaccaccatcttcgac
ttcatcggcccactcatcttcactgccaccaccgaaggtagccagttcgaccagcatcac
ggactccagttgcagcttgacgcttgcgcccacagcggtgttccacttgtaaggcaccag
agagtatttcactttcagcttggagccgccaccgataatcggcacttcctgaatcttctt
acccttgctatcgaccacgaccagattgatgtgtttggtctctttggtcttcttatcttg
gaaagacgcatagcatttgaacttgaaggtagtcgtgccgtcaccgttatcgaagaacgg
catgtcgccctcgtaaggtttcagtggtttcttaccacgctgtacctgcggcgggttagc
ttcgaactcttccacggcagcagcataagcctcttcgtgacacttcacgatttcatcgac
cattgcctgacagcgcgggtctttattggaaagagtcaggtctaccttatagacaccacg
agggttgccgaagccacgctcttcgttgccataatccggcttactcaggtaagcataagg
ctcagcagtgccaagaccagaggtgtagattttcttcttgaaaccagccatgatgtttct
cctttgtggttaatgatttggttgttccctttagtgagggtaattaggctttcacttctg
gacggatgcgagtcactacgaacccagcgtcctcataatgttcagcctgtagcgttgcct
cttcgagagaccgggcgaataccggaacctcaaaggactcggtgtttccttctatcgtca
gaaggtatttctgttctgagtacatgcagcgatttgcgcaggagttgttctccatcccta
cgtccttcgcgtactggcacccgttgttacactggctcatttattggcctccttaaagcg
ccgctcccacagcgcgtacaattgttgataggcgttggctgcggcctcgtcaccagcctc
aatagcttggttccacttagcggcacaccaatcgcagcattcacgaagcgtcataacaca
gcccccggtgtttgtcaaagagttcctgatagaatgcagctttattga

GC Content
[Percent]

51.60
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Preceding Gene BASYS00017

Following Gene BASYS00018

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00016

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_395_residues
MRQPLEVLVIIRGFFVLVFLPLLLIAGLTGFTRSVTTIFDFIGPLIFTAT-
TEGSQFDQHH
GLQLQLDACAHSGVPLVRHQRVFHFQLGAATDNRHFLNLLTLAIDHD-
QIDVFGLFGLLIL
ERRIAFELEGSRAVTVIEERHVALVRFQWFLTTLYLRRVSFELFHGS-
SISLFVTLHDFID
HCLTARVFIGKSQVYLIDTTRVAEATLFVAIIRLTQVSIRLSSAKTRGVDFL-
LETSHDVS
PLWLMIWLFPLVRVIRLSLLDGCESLRTQRPHNVQPVALPLRETGRI-
PEPQRTRCFLLSS
EGISVLSTCSDLRRSCSPSLRPSRTGTRCYTGSFIGLLKAPLPQRVQL-
LIGVGCGLVTSL
NSLVPLSGTPIAAFTKRHNTAPGVCQRVPDRMQLY
>Mature_369_residues
GLTGFTRSVTTIFDFIGPLIFTATTEGSQFDQHHGLQLQLDA-
CAHSGVPLVRHQRVFHFQ
LGAATDNRHFLNLLTLAIDHDQIDVFGLFGLLILERRIAFELEGSRAV-
TVIEERHVALVR
FQWFLTTLYLRRVSFELFHGSSISLFVTLHDFIDHCLTARVFIGKSQVY-
LIDTTRVAEAT
LFVAIIRLTQVSIRLSSAKTRGVDFLLETSHDVSPLWLMIWLFPLVR-
VIRLSLLDGCESL
RTQRPHNVQPVALPLRETGRIPEPQRTRCFLLSSE-
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GISVLSTCSDLRRSCSPSLRPSRTG
TRCYTGSFIGLLKAPLPQRVQLLIGVGCGLVTSLNSLVPLSGT-
PIAAFTKRHNTAPGVCQ
RVPDRMQLY

No. of Amino
Acids

Translated: 395 ; Mature: 369

Cys/Met Content

2.3 %Cys (Translated)
0.8 %Met (Translated)
3.0 %Cys+Met (Translated)
2.4 %Cys (Mature)
0.5 %Met (Mature)
3.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 44305 ; Mature: 41312

Theoretical pI Translated: 9.48 ; Mature: 9.24

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

HASH(0x9a3e318)-

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available
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COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Membrane

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available
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Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

6.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 395 - Локализация BASYS00016 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 396 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00016
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 397 - Конформационная структура BASYS00016 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00017

Таблица 195 - Данные о протеине BASYS00017 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:20:23 GMT

Entry ID BASYS00017.1

Accession No. BASYS00017

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 10762-11223 (Clockwise)
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Centisome
Position

27.45

Gene Name BASYS00017

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
atggtggttacactgcgagtgaatcccgtcagtcccgcgatgagcaggagtggcaggaag
acgagcacgaagaaaccccggatgatgacgaggacttcta

Gene Sequence

atggctggcgcatacgctgcgcgaggtgtacgcaaggtcggggctttccgctccggccta
gaagataaagtctcaaagcagcttgagagtaagggaattaagttcgactatgaactttgg
cgtatcccttacgtcatccctgcgagtgaccacttatacactccagacttcctgctgcct
aatggcatcttcattgagaccaaagggctgtgggattccgatgaccgcaagaaacacctt
ttgattcgtgagcaacaccctgaactggatattcgcttggtcttctcaagcagccgctca
aagctctacaaaggtagcccaacaagctacgccgagtggtgtgagaagcatggcattctg
tttgctgacaagctaattccggtggagtggctcaaagaacccaagaaggaggttccgttc
gataaatttaagactaagaaaggagtaaagaaaaatggctaa

GC Content
[Percent]

48.92

Preceding Gene BASYS00015

Following Gene BASYS00016

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00015; BASYS00017; BASYS00018; BASYS00019

Protein Name Endonuclease I

Alternate Protein
Names

Phage Endodeoxyribonuclease I
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Sequence

>Translated_153_residues
MAGAYAARGVRKVGAFRSGLEDKVSKQLESKGIKFDYELWRIPYV-
IPASDHLYTPDFLLP
NGIFIETKGLWDSDDRKKHLLIREQHPELDIRLVFSSSRSKLYKGSPT-
SYAEWCEKHGIL
FADKLIPVEWLKEPKKEVPFDKFKTKKGVKKNG
>Mature_152_residues
AGAYAARGVRKVGAFRSGLEDKVSKQLESKGIKFDYELWRIPYVIPASDH-
LYTPDFLLPN
GIFIETKGLWDSDDRKKHLLIREQHPELDIRLVFSSSRSKLYKGSPTSYAEW-
CEKHGILF
ADKLIPVEWLKEPKKEVPFDKFKTKKGVKKNG

No. of Amino
Acids

Translated: 153 ; Mature: 152

Cys/Met Content

0.7 %Cys (Translated)
0.7 %Met (Translated)
1.3 %Cys+Met (Translated)
0.7 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
0.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 17641 ; Mature: 17509

Theoretical pI Translated: 10.05 ; Mature: 10.05

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary Not Available
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Structure

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/

Not Available
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mg]

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 398 - Локализация BASYS00017 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 399 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00017
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2
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Рисунок 400 - Конформационная структура BASYS00017 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00018

Таблица 196 - Данные о протеине BASYS00018 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:20:43 GMT

Entry ID BASYS00018.1

Accession No. BASYS00018

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases - InterPro: IPR002502

http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR002502
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- InterPro: IPR018247
- InterPro: IPR015510 [H]

Gene Position 11216-11671 (Clockwise)

Centisome
Position

28.60

Gene Name BASYS00018

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
attctgtttgctgacaagctaattccggtggagtggctcaaagaacccaagaaggaggtt
ccgttcgataaatttaagactaagaaaggagtaaagaaaa

Gene Sequence

atggctaaagttcaattcaaaccacgagaaaccacggaggcaatctttgtgcattgctca
gcaaccaagccaagccagaacattggcgttcgtgagattcgtcagtggcacaaagagcag
ggctggttagacgtaggatatcacttcatcatcaagcgtgatggcactgtggaagcaggc
cgcgatgaactggctgtaggttcccacgtgaaaggttacaaccacaactccgtaggcgta
tgcctcgtgggtgggattgatgataaaggcaagttcgacgccaactttacacctgcgcaa
atgcaagcgctgcgtagtctactggtcacgctgctggcgaagtatgagggttcagtcctt
cgtgctcaccatgacgttgcacccaaagcctgcccgtccttcgacttgaagcgctggtgg
gagaagaacgaactggttacatctgaccgagggtga

GC Content
[Percent]

52.63

Preceding Gene BASYS00016

Following Gene BASYS00019

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00015; BASYS00017; BASYS00018; BASYS00019

http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR015510
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR018247
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Protein Name Uncharacterized protein HI_1494 [H]

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_151_residues
MAKVQFKPRETTEAIFVHCSATKPSQNIGVREIRQWHKEQGWLDVGYH-
FIIKRDGTVEAG
RDELAVGSHVKGYNHNSVGVCLVGGIDDKGKFDANFTPAQM-
QALRSLLVTLLAKYEGSVL
RAHHDVAPKACPSFDLKRWWEKNELVTSDRG
>Mature_150_residues
AKVQFKPRETTEAIFVHCSATKPSQNIGVREIRQWHKEQGWLDVGYH-
FIIKRDGTVEAGR
DELAVGSHVKGYNHNSVGVCLVGGIDDKGKFDANFTPAQM-
QALRSLLVTLLAKYEGSVLR
AHHDVAPKACPSFDLKRWWEKNELVTSDRG

No. of Amino
Acids

Translated: 151 ; Mature: 150

Cys/Met
Content

2.0 %Cys (Translated)
1.3 %Met (Translated)
3.3 %Cys+Met (Translated)
2.0 %Cys (Mature)
0.7 %Met (Mature)
2.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 16944 ; Mature: 16813

Theoretical pI Translated: 8.86 ; Mature: 8.86

Pfam
Domain/Func-
tion

PF01510 Amidase_2 [H]

Signals Not Available

http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF01510
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Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity To phage T3 and T7 N-acetylmuramoyl-L-alanine amidases [H]

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available
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Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References 7542800

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=7542800 &dopt=Abstract
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Рисунок 401 -Локализация BASYS00018 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 402 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00018
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2
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Рисунок 403 - Конформационная структура BASYS00018 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00019

Таблица 197 - Данные о протеине BASYS00019 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:20:54 GMT

Entry ID BASYS00019.1

Accession No. BASYS00019

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 11676-11783 (Clockwise)

Centisome Position 29.78
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Gene Name BASYS00019

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cgtgctcaccatgacgttgcacccaaagcctgcccgtccttcgacttgaagcgctggtgg
gagaagaacgaactggttacatctgaccgagggtgatacc

Gene Sequence
atgaggatgatttgtattcgctgtgataagccgttgaagagtcgtgtaccatcacgtaag
tgtcagtgcaaagacccaatcaaggcggaggaacacacagaggaataa

GC Content
[Percent]

45.37

Preceding Gene BASYS00018

Following Gene BASYS00020

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00015; BASYS00017; BASYS00018; BASYS00019

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00019

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_35_residues
MRMICIRCDKPLKSRVPSRKCQCKDPIKAEEHTEE
>Mature_35_residues
MRMICIRCDKPLKSRVPSRKCQCKDPIKAEEHTEE

No. of Amino Acids Translated: 35 ; Mature: 35

Cys/Met Content
11.4 %Cys (Translated)
5.7 %Met (Translated)
17.1 %Cys+Met (Translated)
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11.4 %Cys (Mature)
5.7 %Met (Mature)
17.1 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 4160 ; Mature: 4160

Theoretical pI Translated: 8.68 ; Mature: 8.68

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available
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Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available
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Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 404 - Локализация BASYS00019 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 405 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00019
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

BASYS00020
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Таблица 198 - Данные о протеине BASYS00020 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:21:5 GMT

Entry ID BASYS00020.1

Accession No. BASYS00020

SWISS PROT
(AC and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 11852-13552 (Clockwise)

Centisome
Position

30.23

Gene Name BASYS00020

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
caatcaaggcggaggaacacacagaggaataattaacactcactaaagggatgacataac
gttgtccctttgttcgcactactgattaaggattgaccac

Gene Sequence

atggaacaagaaaacgacagtatattcctttaccatatcccgtgcgagaactgtgggtct
tctgatgctaactcattgttctccgatggtcacacgtactgttacgcctgtgagaattgg
acgccgggggatgaacagaaagctgagcagttatcagcgagaagacgtacaggaggcaga
aagcctatgagttatgacgtatggaatttcggtgacagcaacggtcgatactctgacctg
actgcccgtggcatctcgaaggagacatgccaaaaggctggctactggctggcgaaagtg
gacaaccgaatgtatcaggttgccgactaccgagaccagaacggctccatcgtgtcacag
aaggtgcgcgataaggacaagaactttaagaccaccggaagccacaagagcgatgcgttg
ttcttgaagcacctctggtctggcggtaagaaaattgtggtcactgagggcgaaattgat
gcgctcactgtgatggaactccaagactgtaagtatccggtcgtatcgttgggtcacggt
gcctctgctgctaagaagacatgcgccgctaactatgaatactttgaccagttcgagcag
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attatcttgatgttcgatatggatgacgcaggccgtaaggcagtcgaagaggctgcacag
gttctcccggctggtaaggttcgtgttgccgtgttaccgtgtaaggacgccaacgagtgt
cacatcatgggtgaagacaaagcaatcttggagcagatatggaacgcgaacccttgggtg
cctgacggtgtggtctctgcgttgtcactcaaagaccgcgttaaggaagctatgacctcc
gaggacgctgtaggtttattattcgatggctgtcaaggcctgaacgatagaaccttgggt
gctcgtggtggcgaagtcgttatggtcacttccggttccggtatgggtaagtcaacgttc
gttcgtcaacaggcgctggcttggggcaagcgaatgggtaaacgtgttggcctagcgatg
ctggaggaatccgttgaggataccattcaggacatgatgggcttgaacaataaggttcgt
ctgcgtcagtctgatgaagtcaagaaggctatcgcagaggacggacgtttcgatgaatgg
tatgatgaactatttggagacgatacgttccacctttatgactcctttgcggaggccgaa
gctgacaggttgttagcgaagctggcctacatgcgaacaggcttagggtgtgatgttata
gtgctcgaccacatatcaatcgtcgtgtctgcctctgaggaatcggatgagcgtaagatg
attgaccgcctcatgactaagctaaaagggttcgctaagtcaactggtgttgtgctcgta
gtgatttgtcacttgaagaacccggagaagggaaaaccacatgaagaaggacgcgctgtt
tctattactgacctacgtggtagcggtgccttgcgtcagttatctgatactatcatcgcc
ttggagcgtaaccagcaaggtgatatgcctaacttggtgttggttcgcctgcttaagtgt
cgtttcactggcgacactggaattgctggatacatggaatacaacagagaaaccgggtgg
cttgaaccgtctagctacactggcgaagaaggagaaggagatactggctggactgaacaa
gacggacaatcagacttctaa

GC Content
[Percent]

50.50

Preceding Gene BASYS00019

Following Gene BASYS00021

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name DNA Primase/Helicase

Alternate
Protein Names

DNA Primase ; Phage Related Protein ; TOPRIM Domain Protein ;
Replication Protein ; Phage Related Helicase

Sequence >Translated_566_residues
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MEQENDSIFLYHIPCENCGSSDANSLFSDGHTYCYACENWTPGDEQ-
KAEQLSARRRTGGR
KPMSYDVWNFGDSNGRYSDLTARGISKETCQKAGYWLAKVDNRMYQVA-
DYRDQNGSIVSQ
KVRDKDKNFKTTGSHKSDALFLKHLWSGGKKIVVTEGEIDALTVMELQDC-
KYPVVSLGHG
ASAAKKTCAANYEYFDQFEQIILMFDMDDAGRKAVEEAAQVLPAGKVR-
VAVLPCKDANEC
HIMGEDKAILEQIWNANPWVPDGVVSALSLKDRVKEAMTSE-
DAVGLLFDGCQGLNDRTLG
ARGGEVVMVTSGSGMGKSTFVRQQALAWGKRMGKRVGLAMLEESVED-
TIQDMMGLNNKVR
LRQSDEVKKAIAEDGRFDEWYDELFGDDTFHLYDSFAEAEADRLLA-
KLAYMRTGLGCDVI
VLDHISIVVSASEESDERKMIDRLMTKLKGFAKSTGVVLVVICHLKNPEKGKP-
HEEGRAV
SITDLRGSGALRQLSDTIIALERNQQGDMPNLVLVRLLKCRFTGDTGIAGY-
MEYNRETGW
LEPSSYTGEEGEGDTGWTEQDGQSDF
>Mature_566_residues
MEQENDSIFLYHIPCENCGSSDANSLFSDGHTYCYACENWTPGDEQ-
KAEQLSARRRTGGR
KPMSYDVWNFGDSNGRYSDLTARGISKETCQKAGYWLAKVDNRMYQVA-
DYRDQNGSIVSQ
KVRDKDKNFKTTGSHKSDALFLKHLWSGGKKIVVTEGEIDALTVMELQDC-
KYPVVSLGHG
ASAAKKTCAANYEYFDQFEQIILMFDMDDAGRKAVEEAAQVLPAGKVR-
VAVLPCKDANEC
HIMGEDKAILEQIWNANPWVPDGVVSALSLKDRVKEAMTSE-
DAVGLLFDGCQGLNDRTLG
ARGGEVVMVTSGSGMGKSTFVRQQALAWGKRMGKRVGLAMLEESVED-
TIQDMMGLNNKVR
LRQSDEVKKAIAEDGRFDEWYDELFGDDTFHLYDSFAEAEADRLLA-
KLAYMRTGLGCDVI
VLDHISIVVSASEESDERKMIDRLMTKLKGFAKSTGVVLVVICHLKNPEKGKP-
HEEGRAV
SITDLRGSGALRQLSDTIIALERNQQGDMPNLVLVRLLKCRFTGDTGIAGY-
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MEYNRETGW
LEPSSYTGEEGEGDTGWTEQDGQSDF

No. of Amino
Acids

Translated: 566 ; Mature: 566

Cys/Met
Content

2.3 %Cys (Translated)
3.4 %Met (Translated)
5.7 %Cys+Met (Translated)
2.3 %Cys (Mature)
3.4 %Met (Mature)
5.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 62837 ; Mature: 62837

Theoretical pI Translated: 4.81 ; Mature: 4.81

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available
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COG Function Replication, recombination and repair (code L)

COG ID COG0305 Replicative DNA helicase

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG/new/release/cow.cgi?cog=COG0305
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Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 406 - Локализация BASYS00020 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 407 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00020
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 408 - Конформационная структура BASYS00020 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00021

Таблица 199 - Данные о протеине BASYS00021 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:21:48 GMT

Entry ID BASYS00021.1

Accession No. BASYS00021

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 13651-13863 (Clockwise)

Centisome
Position

34.82

Gene Name BASYS00021

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aagtaccagtgccactgcggtcatccagactgtgatggcggaatgtataattgattaacc
ctcactaacgggaacaacctcaaaccataggagacacacc

Gene Sequence

atgtttaaattcattaacgctttaggtaagctggtagttaaactgtacttcatcgaagcc
aagaagctggacaagaaggccaaagctgattcacagcgagccattgagttggcgaaacag
tcccgcgagaaatccgatgcggctgttagtggcatccacaagtcggcagcgattgcagcc
aaagcacagtccatgagcaaattctttgagtaa

GC Content
[Percent]

46.48
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Preceding Gene BASYS00020

Following Gene BASYS00022

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00021; BASYS00022

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00021

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_70_residues
MFKFINALGKLVVKLYFIEAKKLDKKAKADSQRAIELAKQSREKSDAAVS-
GIHKSAAIAA
KAQSMSKFFE
>Mature_70_residues
MFKFINALGKLVVKLYFIEAKKLDKKAKADSQRAIELAKQSREKSDAAVS-
GIHKSAAIAA
KAQSMSKFFE

No. of Amino
Acids

Translated: 70 ; Mature: 70

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
2.9 %Met (Translated)
2.9 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.9 %Met (Mature)
2.9 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 7732 ; Mature: 7732

Theoretical pI Translated: 10.75 ; Mature: 10.75
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Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available



1022

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 409 - Локализация BASYS00021 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 410 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00021
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2
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Рисунок 411 - Конформационная структура BASYS000021 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00022

Таблица 200 - Данные о протеине BASYS00022 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:22:1 GMT

Entry ID BASYS00022.1

Accession No. BASYS00022

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 13876-14160 (Clockwise)

Centisome
Position

35.39
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Gene Name BASYS00022

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cgagaaatccgatgcggctgttagtggcatccacaagtcggcagcgattgcagccaaagc
acagtccatgagcaaattctttgagtaaggagcgaacact

Gene Sequence

atgagcaagtcaatcacccacgcaaacaccatccgtctgccagacaccgccgaccagttc
tcccgccgagtacacatcaatgtgcgtggtgagaaggtaacgatggtctaccgctggaaa
gaccacaagtctccgaaagcacacactcaacgaatgaccttggatgacaagcaggtcggt
cgcctgatgggtgccctgactatggctgctgacaaggtggtcggtgacaaccgtgagcgt
ctggtagagttcggcgctggtatgcaagagattatcgagaagtga

GC Content
[Percent]

54.74

Preceding Gene BASYS00021

Following Gene polA

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00021; BASYS00022

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00022

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_94_residues
MSKSITHANTIRLPDTADQFSRRVHINVRGEKVTMVYRWKDHKSP-
KAHTQRMTLDDKQVG
RLMGALTMAADKVVGDNRERLVEFGAGMQEIIEK
>Mature_93_residues
SKSITHANTIRLPDTADQFSRRVHINVRGEKVTMVYRWKDHKSP-
KAHTQRMTLDDKQVGR
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LMGALTMAADKVVGDNRERLVEFGAGMQEIIEK

No. of Amino
Acids

Translated: 94 ; Mature: 93

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
6.4 %Met (Translated)
6.4 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
5.4 %Met (Mature)
5.4 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 10750 ; Mature: 10618

Theoretical pI Translated: 10.61 ; Mature: 10.61

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available
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COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available
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Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 412 - Локализация BASYS00022 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 413 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00022
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 414 - Конформационная структура BASYS00022 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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polA [H]

Таблица 201 - Данные о протеине BASYS00023 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:22:18 GMT

Entry ID BASYS00023.1

Accession No. BASYS00023

SWISS PROT
(AC and ID)

Not Available

Other
Databases

- InterPro: IPR020046
- InterPro: IPR020045
- InterPro: IPR002421
- InterPro: IPR020047
- InterPro: IPR019760
- InterPro: IPR001098
- InterPro: IPR018320
- InterPro: IPR002298
- InterPro: IPR008918
- InterPro: IPR003583
- InterPro: IPR012337
- InterPro: IPR015361 [H]

Gene Position 14228-16342 (Clockwise)

Centisome
Position

36.29

Gene Name polA [H]

Alternate Gene
Names

BASYS00023

Upstream 100 >100_bases

http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR015361
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR012337
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR003583
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR008918
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR002298
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR018320
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR001098
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR019760
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR020047
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR002421
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR020045
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR020046
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Bases
ggcgctggtatgcaagagattatcgagaagtgataaactcaaggtcgcccaagggtggcc
tttatgattatcatttaatgagaaactataggagggcatt

Gene Sequence

atgctcgtaagcgacattgaggccaacaacctcttagagaaagtcaccaagtttcactgt
ggcgttatctatgactaccgcgatggtgagtatcatagttatcgtccgggcgacttcggg
gcgtatctggatgcgctggaagccgaggtgaagcgaggtgggcttattgttttccataac
ggtcacaagtatgacgttccggctttagagaaactcgcaaagctgcaactcaatcgtgac
ttcaagttaccccgtgagaattgtattgacacattggtactctcgcgtttacttcatgcg
aaccttaaagacacagacatggggcttcttcgttccgggaaactacccggtcgtcgcttc
gggtctcacgctcttgaggcatggggttatcgcttgggcgagatgaaaggtgaatacaag
gacgacttcaaggctatgctggaagagcagggcgaagaatatgttgagggtgctgagtgg
gtttcgttcaacgagccgatgatggcgtataacgttcaagacgttgtggtaactgtcaag
ctcttagagaaattccttacagacctccactacttccctgctggtatggacttcacgaag
tacgatgcggatttattctggcgtgaagctggcgagtctgtggatattgaacatcgtgca
gcgtggctgttagcgaagcaggagcgtaacggcttcccgttcaacacacaggccattgag
gaactttatgtagaactggcagcgaaacgcgcagaacttctgcgaaagttaacagaaacg
tttggctcgtggtatcaaccgaaaggtggtaaggaactcttcaagcacccacggacaggc
aagccgctgccgagttatcctcgcgtggtctatccgaaacagggtggcgtgtataagaag
cctcgtaataaggcacagcgcgaaggtcttgaaccttgcgacttggacacgagggattac
atggagggtgctccgtatactccggtcgagttcgttacgttcaagccaagtagccgtgac
cacattcagaagaaactacaggaggccggatgggttcctgagaagttcaccgagaagggt
gcgcctgtggtggacgatgaggtcttggagcatgtacgagtggatgaccctgagaagcag
gcgtgcattgacttgattaaagagtacctgatgattcagaagcgaatcggtcaggcggca
gagggtgacaaagcgtggttacgttatgttcaagatgatggtaagattcatggagccgtt
aaccctaacggtgcagttactggtcgtgctactcatagtttcccaaaccttgcacaaata
cccggtgttcgttctccttacggggagcagtgtcgtagtgcttttggtgccgaacatcat
ttggatgggattactggtaagccgtgggtgcaagcggggatagacgccagtggcttagag
ttgcgctgtctggcacacttcatggctcgcttcgacaacggagagtatgcgaatgagatt
ctcaacggtgacattcacaccaagaaccagaacgctgcggaactcccaacgcgcgacaac
gccaagacattcatttacgggttcctttacggagccggagatgagaagattggtcagatt
gttggggccgggaaggagcgcgggaaggaactcaagaagaaattcttagagaacaccccg
gcgattgcagcgctacgagaagctatccaacagtccctcgttaagtcttccgcttggatt
ggtggtgagcagaaagtccagtggaaacgccgttggattaagggtctggatggtcgcaag
gttcacgtcaggtctccacacgcagcgctcaacacattgttgcagtctgctggtgctctg
atttgtaagctgtggattatcaagaccgaagagatgctcattgagaaaggcttgaagcat
ggctgggatggtgactttgcgtacatggcttgggttcatgatgagattcaggtggcctgc
cgtaccgagcacatcgctcagattgttattgacaccgcgcaggaagctatgcgttgggtc
ggagagcattgggctttccgttgtcgtttagataccgaaggtaagatggggccaaattgg
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gccgtctgccactaa

GC Content
[Percent]

51.49

Preceding Gene BASYS00022

Following Gene BASYS00024

Operon Status Yes

Operon
Components

polA; BASYS00024; BASYS00025; BASYS00026; BASYS00027

Protein Name DNA polymerase I, thermostable [H]

Alternate
Protein Names

Taq polymerase 1 [H]

Sequence

>Translated_704_residues
MLVSDIEANNLLEKVTKFHCGVIYDYRDGEYHSYRPGDFGAYLDA-
LEAEVKRGGLIVFHN
GHKYDVPALEKLAKLQLNRDFKLPRENCIDTLVLSRLL-
HANLKDTDMGLLRSGKLPGRRF
GSHALEAWGYRLGEMKGEYKDDFKAMLEEQGEEYVEGAEWVSFNEPM-
MAYNVQDVVVTVK
LLEKFLTDLHYFPAGMDFTKYDADLFWREAGESVDIEHRAAWLLAK-
QERNGFPFNTQAIE
ELYVELAAKRAELLRKLTETFGSWYQPKGGKELFKHPRTGKPLPSYPRV-
VYPKQGGVYKK
PRNKAQREGLEPCDLDTRDYMEGAPYTPVEFVTFKPSSRDHIQKKL-
QEAGWVPEKFTEKG
APVVDDEVLEHVRVDDPEKQACIDLIKEYLMIQKRIGQAAEGDKAWL-
RYVQDDGKIHGAV
NPNGAVTGRATHSFPNLAQIPGVRSPYGEQCRSAFGAEHHLDGITGKPWV-
QAGIDASGLE
LRCLAHFMARFDNGEYANEILNGDIHTKNQNAAELPTRDNAKTFIYGFLY-
GAGDEKIGQI
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VGAGKERGKELKKKFLENTPAIAALREAIQQSLVKSSAWIGGEQKVQWKRR-
WIKGLDGRK
VHVRSPHAALNTLLQSAGALICKLWIIKTEEMLIEKGLKHGWDGDFAY-
MAWVHDEIQVAC
RTEHIAQIVIDTAQEAMRWVGEHWAFRCRLDTEGKMGPNWAVCH
>Mature_704_residues
MLVSDIEANNLLEKVTKFHCGVIYDYRDGEYHSYRPGDFGAYLDA-
LEAEVKRGGLIVFHN
GHKYDVPALEKLAKLQLNRDFKLPRENCIDTLVLSRLL-
HANLKDTDMGLLRSGKLPGRRF
GSHALEAWGYRLGEMKGEYKDDFKAMLEEQGEEYVEGAEWVSFNEPM-
MAYNVQDVVVTVK
LLEKFLTDLHYFPAGMDFTKYDADLFWREAGESVDIEHRAAWLLAK-
QERNGFPFNTQAIE
ELYVELAAKRAELLRKLTETFGSWYQPKGGKELFKHPRTGKPLPSYPRV-
VYPKQGGVYKK
PRNKAQREGLEPCDLDTRDYMEGAPYTPVEFVTFKPSSRDHIQKKL-
QEAGWVPEKFTEKG
APVVDDEVLEHVRVDDPEKQACIDLIKEYLMIQKRIGQAAEGDKAWL-
RYVQDDGKIHGAV
NPNGAVTGRATHSFPNLAQIPGVRSPYGEQCRSAFGAEHHLDGITGKPWV-
QAGIDASGLE
LRCLAHFMARFDNGEYANEILNGDIHTKNQNAAELPTRDNAKTFIYGFLY-
GAGDEKIGQI
VGAGKERGKELKKKFLENTPAIAALREAIQQSLVKSSAWIGGEQKVQWKRR-
WIKGLDGRK
VHVRSPHAALNTLLQSAGALICKLWIIKTEEMLIEKGLKHGWDGDFAY-
MAWVHDEIQVAC
RTEHIAQIVIDTAQEAMRWVGEHWAFRCRLDTEGKMGPNWAVCH

No. of Amino
Acids

Translated: 704 ; Mature: 704

Cys/Met
Content

1.4 %Cys (Translated)
2.0 %Met (Translated)
3.4 %Cys+Met (Translated)
1.4 %Cys (Mature)
2.0 %Met (Mature)
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3.4 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 79848 ; Mature: 79848

Theoretical pI Translated: 6.87 ; Mature: 6.87

Pfam
Domain/Func-
tion

PF01367 5_3_exonuc ; PF02739 5_3_exonuc_N
; PF00476 DNA_pol_A ; PF09281 Taq-exonuc [H]

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif PS00447 DNA_POLYMERASE_A

Specific
Function

In Addition To Polymerase Activity, This DNA Polymerase Exhibits 3'
To 5' And 5' To 3' Exonuclease Activity. It Is Able To Utilize Nicked
Circular Duplex DNA As A Template And Can Unwind The Parental
DNA Strand From Its Template. [C]

Metabolic
Importance

Essential [C]

COG Function Replication, recombination and repair (code L)

COG ID
COG0749 DNA polymerase I - 3'-5' exonuclease and polymerase
domains

Gene Ontology

>>>
Function: binding
Function: nucleic acid binding
Function: binding

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG/new/release/cow.cgi?cog=COG0749
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00447
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF09281
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF00476
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF02739
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF01367
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Function: nucleic acid binding
Function: DNA binding
||
>>>
Process: physiological processes
Process: cell growth and/or maintenance
Process: cell proliferation
Process: cell cycle
Process: DNA replication and chromosome cycle
Process: DNA replication
||
>>>
Process: mitotic cell cycle
Process: S phase of mitotic cell cycle
Process: DNA replication
||
>>>
Process: metabolism
Process: nucleobase, nucleoside, nucleotide and nucleic acid
metabolism
Process: DNA metabolism
Process: DNA replication
||
>>>
Process: cellular process
Process: cell growth and/or maintenance
Process: cell proliferation
Process: cell cycle
Process: DNA replication and chromosome cycle
Process: DNA replication
||
>>>
Process: mitotic cell cycle
Process: S phase of mitotic cell cycle
Process: DNA replication
||
>>>
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Component: cell
Component: intracellular [C]

Cell Location Cytoplasm [C]

Similarity Contains 1 5'-3' exonuclease domain [H]

Homologues
Organism Length E-Value % Ident Accession

Escherichia coli 282 5e-12, 26.95 GI1790294

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number EC =2.7.7.7 [H]

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/viewer.fcgi?db=protein&val=1790294
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General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References
2649500 ; 7896728 ; 7637814 ; 7568114 ; 8717047 ; 9857206 ; 9605
316 ; 10449720

Рисунок 415 - Локализация BASYS00023 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=10449720 &dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=9605316&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=9605316&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=9857206&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=8717047&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=7568114&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=7637814&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=7896728&dopt=Abstract
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=2649500&dopt=Abstract
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Рисунок 416 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00023
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2
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Рисунок 417 - Конформационная структура BASYS0023 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00024

Таблица 202 - Данные о протеине BASYS00024 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:22:30 GMT

Entry ID BASYS00024.1

Accession No. BASYS00024

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 16359-16658 (Clockwise)

Centisome
Position

41.72

Gene Name BASYS00024

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cgttgggtcggagagcattgggctttccgttgtcgtttagataccgaaggtaagatgggg
ccaaattgggccgtctgccactaacagtaggagaaacatt

Gene Sequence atggcaatgaccaagaaatttaaagtgtccttcgacgttaccgctaagatgccgtctgac
gttcaggcagccttggagaaagacattctgcacctgtgtaagcaggttggctcaggcgct
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attgtccccaatggtaaacagaaagagatgattgtccagttcctgacgtatggcatggag
gggctgatggccttccttgtgcgaacatctttccgtgaggccatcaaagatatgcacgaa
gagtatgctgataaggactgcttcaagctgtctcccgctactgtacgggaggtgttctaa

GC Content
[Percent]

49.33

Preceding Gene polA

Following Gene BASYS00025

Operon Status Yes

Operon
Components

polA; BASYS00024; BASYS00025; BASYS00026; BASYS00027

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00024

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_99_residues
MAMTKKFKVSFDVTAKMPSDVQAALEKDILHLCKQVGSGAIVPNGKQKE-
MIVQFLTYGME
GLMAFLVRTSFREAIKDMHEEYADKDCFKLSPATVREVF
>Mature_98_residues
AMTKKFKVSFDVTAKMPSDVQAALEKDILHLCKQVGSGAIVPNGKQKE-
MIVQFLTYGMEG
LMAFLVRTSFREAIKDMHEEYADKDCFKLSPATVREVF

No. of Amino
Acids

Translated: 99 ; Mature: 98

Cys/Met
Content

2.0 %Cys (Translated)
7.1 %Met (Translated)
9.1 %Cys+Met (Translated)
2.0 %Cys (Mature)
6.1 %Met (Mature)
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8.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 11167 ; Mature: 11036

Theoretical pI Translated: 8.22 ; Mature: 8.22

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available
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Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination

10.0
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Priority

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 418 - Локализация BASYS00024 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 419 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00024
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 420 - Конформационная структура BASYS00024 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)



1046

BASYS00025

Таблица 203 - Данные о протеине BASYS00025 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:22:46 GMT

Entry ID BASYS00025.1

Accession No. BASYS00025

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 16658-16867 (Clockwise)

Centisome
Position

42.48

Gene Name BASYS00025

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tgcgaacatctttccgtgaggccatcaaagatatgcacgaagagtatgctgataaggact
gcttcaagctgtctcccgctactgtacgggaggtgttcta

Gene Sequence

atgagtgaatacctgaaagtgctggcagctatcaaaggctgccctaagtcctttcagtcg
aactatgtgcgaaacaatgcggctctcgtagctgaggccgcttctcgtggacacattagc
tgtttgactgtgggcggtcgcaatggtggagcatgggaggtcacagcctctggtgtgcgc
ttccttaaacgaatgggaggttgcgtatga

GC Content
[Percent]

52.86
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Preceding Gene BASYS00024

Following Gene BASYS00026

Operon Status Yes

Operon
Components

polA; BASYS00024; BASYS00025; BASYS00026; BASYS00027

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00025

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_69_residues
MSEYLKVLAAIKGCPKSFQSNYVRNNAALVAEAASRGHISCLTVGGRNG-
GAWEVTASGVR
FLKRMGGCV
>Mature_36_residues
ASRGHISCLTVGGRNGGAWEVTASGVRFLKRMGGCV

No. of Amino
Acids

Translated: 69 ; Mature: 36

Cys/Met
Content

4.3 %Cys (Translated)
2.9 %Met (Translated)
7.2 %Cys+Met (Translated)
5.6 %Cys (Mature)
2.8 %Met (Mature)
8.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 7260 ; Mature: 3691

Theoretical pI Translated: 10.25 ; Mature: 11.31

Pfam
Domain/Func-

Not Available
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tion

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available
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Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 421 - Локализация BASYS00025 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 422 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00025
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2
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Рисунок 423 - Конформационная структура BASYS00026 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00026

Таблица 204 - Данные о протеине BASYS00026 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:23:0 GMT

Entry ID BASYS00026.1

Accession No. BASYS00026

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 16858-17046 (Clockwise)

Centisome
Position

42.99
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Gene Name BASYS00026

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cttctcgtggacacattagctgtttgactgtgggcggtcgcaatggtggagcatgggagg
tcacagcctctggtgtgcgcttccttaaacgaatgggagg

Gene Sequence

ttgcgtatgattatgcctaagagtgacaccgtaacgatgacccgtgatgcgtggaacgat
gttagcgcgtacattgataagctggagaaagacctagagttcctgaatgcgcttaaggcg
tgtggtgtggataattgggacggatactctgatgcagtcgaaatggtttacggggaggat
gacgaatga

GC Content
[Percent]

48.15

Preceding Gene BASYS00025

Following Gene BASYS00027

Operon Status Yes

Operon
Components

polA; BASYS00024; BASYS00025; BASYS00026; BASYS00027

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00026

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_62_residues
MRMIMPKSDTVTMTRDAWNDVSAYIDKLEKDLEFLNALKACGVDNWD-
GYSDAVEMVYGED
DE
>Mature_62_residues
MRMIMPKSDTVTMTRDAWNDVSAYIDKLEKDLEFLNALKACGVDNWD-
GYSDAVEMVYGED
DE
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No. of Amino
Acids

Translated: 62 ; Mature: 62

Cys/Met
Content

1.6 %Cys (Translated)
8.1 %Met (Translated)
9.7 %Cys+Met (Translated)
1.6 %Cys (Mature)
8.1 %Met (Mature)
9.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 7113 ; Mature: 7113

Theoretical pI Translated: 3.83 ; Mature: 3.83

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available
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COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available
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General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 424 - Локализация BASYS00026 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 425 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00026
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 426 - Конформационная структура BASYS00026 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00027
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Таблица 205 - Данные о протеине BASYS00027 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:23:13 GMT

Entry ID BASYS00027.1

Accession No. BASYS00027

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 17043-17957 (Clockwise)

Centisome
Position

43.47

Gene Name BASYS00027

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
agaaagacctagagttcctgaatgcgcttaaggcgtgtggtgtggataattgggacggat
actctgatgcagtcgaaatggtttacggggaggatgacga

Gene Sequence

atgagcctaatcacattgaaagacttcgcggagatgcgtgaaggtaagcctatggagaag
ggagtgctggtcatggatggtgactggttggtatatcagtcaatggcggctgccgaagtt
gagacggattggggagacgacatttggactcttgagtgtgaccacgccaaggcacggagc
attctcgattctgcaatcgaatcctaccgaacccgtaagaaggcttggagtgacgctatg
gtagttctggcgtttaccgatgatgttaactggcgtaaggtgctggtcgatgagacctat
aaggagaaccgcaaggctacccgtaaacctgtgggctaccgtgacttcttagcgaagctg
tgggagcgcgatgagttcattcacatcaaagaggacatgcttgagggtgatgacgttatg
ggcatcattgggtctggtcacgaggtcttcggcttcaagaaggctgtgttggtctcctgt
gacaaggacttcaagactatcccggacgttgacttcctgtggtgtaccactggcaacatc
ttgacgcagaccaaagagaccgctgattggtggcatctcttccagactatcaaaggtgat
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atgaccgatggctactccgggattcccggctggggcgatacggcagaaggtttcctgaat
gacccgttcattgtggagcctgtagagtccgtgttgaagtccggcaagaacaagggacag
acagtaaccaagtgggtgaagcgtgctcctgatgcgactgagacgctgtgggactgcatt
aagtccattggtgccaaagctgggatgaccgagcaggaaatcatcaagcaaggccagatg
gctcgcattcttcgcttcgaggaatacaattacattgacaaggagatttacctatggacg
ccgcaaagtacataa

GC Content
[Percent]

51.58

Preceding Gene BASYS00026

Following Gene BASYS00028

Operon Status Yes

Operon
Components

polA; BASYS00024; BASYS00025; BASYS00026; BASYS00027

Protein Name Phage Exonuclease

Alternate
Protein Names

Exonuclease ; 5-3' Exonuclease

Sequence

>Translated_304_residues
MSLITLKDFAEMREGKPMEKGVLVMDGDWLVYQSMAAAEVETDWGD-
DIWTLECDHAKARS
ILDSAIESYRTRKKAWSDAMVVLAFTDDVNWRKVLVDETYKENR-
KATRKPVGYRDFLAKL
WERDEFIHIKEDMLEGDDVMGIIGSGHEVFGFKKAVLVSCDKDFK-
TIPDVDFLWCTTGNI
LTQTKETADWWHLFQTIKGDMTDGYSGIPGWGDTAEGFLNDPFIVEP-
VESVLKSGKNKGQ
TVTKWVKRAPDATETLWDCIKSIGAKAGMTEQEIIKQGQMARILRFEEY-
NYIDKEIYLWT
PQST
>Mature_303_residues
SLITLKDFAEMREGKPMEKGVLVMDGDWLVYQSMAAAEVETDWGD-
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DIWTLECDHAKARSI
LDSAIESYRTRKKAWSDAMVVLAFTDDVNWRKVLVDETYKENRKATRKPV-
GYRDFLAKLW
ERDEFIHIKEDMLEGDDVMGIIGSGHEVFGFKKAVLVSCDKDFK-
TIPDVDFLWCTTGNIL
TQTKETADWWHLFQTIKGDMTDGYSGIPGWGDTAEGFLNDPFIVEP-
VESVLKSGKNKGQT
VTKWVKRAPDATETLWDCIKSIGAKAGMTEQEIIKQGQMARILRFEEY-
NYIDKEIYLWTP
QST

No. of Amino
Acids

Translated: 304 ; Mature: 303

Cys/Met
Content

1.3 %Cys (Translated)
3.6 %Met (Translated)
4.9 %Cys+Met (Translated)
1.3 %Cys (Mature)
3.3 %Met (Mature)
4.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 34816 ; Mature: 34685

Theoretical pI Translated: 4.63 ; Mature: 4.63

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available
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PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/

Not Available
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mg]

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 427 - Локализация BASYS00027 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 428 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00027
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 429 - Конформационная структура BASYS00027 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2(согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00028

Таблица 206 - Данные о протеине BASYS00028 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:23:43 GMT

Entry ID BASYS00028.1

Accession No. BASYS00028

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 17936-18049 (Clockwise)

Centisome Position 45.74

Gene Name BASYS00028

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ccaaagctgggatgaccgagcaggaaatcatcaagcaaggccagatggctcg-
cattcttc
gcttcgaggaatacaattacattgacaaggagatttacct

Gene Sequence
atggacgccgcaaagtacataaccatcgctgtgctggtaggtatgctggcgcgaggtctc
tggatgttcgctctcatagtccgagacgtgaagcgagactccgagattaagtga

GC Content
[Percent]

53.51

Preceding Gene BASYS00027
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Following Gene BASYS00029

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00028

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_37_residues
MDAAKYITIAVLVGMLARGLWMFALIVRDVKRDSEIK
>Mature_37_residues
MDAAKYITIAVLVGMLARGLWMFALIVRDVKRDSEIK

No. of Amino Acids Translated: 37 ; Mature: 37

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
8.1 %Met (Translated)
8.1 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
8.1 %Met (Mature)
8.1 %Cys+Met (Mature)

Molecular Weight
[Daltons]

Translated: 4195 ; Mature: 4195

Theoretical pI Translated: 10.11 ; Mature: 10.11

Pfam
Domain/Function

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

HASH(0x9a50b88)-
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Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Membrane

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value [1/min] Not Available

Specific Activity
[micromol/min/mg]

Not Available
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Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

7.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 430 - Локализация BASYS00028 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 431 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00028
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2
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BASYS00029

Таблица 207 - Данные о протеине BASYS00029 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:23:53 GMT

Entry ID BASYS00029.1

Accession No. BASYS00029

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 18143-18388 (Clockwise)

Centisome
Position

46.27

Gene Name BASYS00029

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
taagtgataaactcaaggctctctacaattaaccctcactaaagggaagagggagccttt
atgattattactttaagacttaaccttaagaggtgaaatt

Gene Sequence

atgttacaaccaattaatcatgttttaactcatcccgatgatattcctagtatgcctcgt
gcagctaaagagtatctacaggtgcgcttcaatcagacctatgtgatggagtccggggag
taccgtgcgctacgcgctgctggatactctgagtctttcattgctggtgtgatgcatggt
ctgtaccttgcctctcgaacacttgatgagattgaggtgcgtaaagagcaactgagacag
gagtaa

GC Content
[Percent]

46.75
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Preceding Gene BASYS00028

Following Gene BASYS00030

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00029; BASYS00030; BASYS00031; BASYS00033

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00029

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_81_residues
MLQPINHVLTHPDDIPSMPRAAKEYLQVRFNQTYVMESGEYRALRAAGY-
SESFIAGVMHG
LYLASRTLDEIEVRKEQLRQE
>Mature_81_residues
MLQPINHVLTHPDDIPSMPRAAKEYLQVRFNQTYVMESGEYRALRAAGY-
SESFIAGVMHG
LYLASRTLDEIEVRKEQLRQE

No. of Amino
Acids

Translated: 81 ; Mature: 81

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
4.9 %Met (Translated)
4.9 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
4.9 %Met (Mature)
4.9 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 9368 ; Mature: 9368

Theoretical pI Translated: 6.24 ; Mature: 6.24
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Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available



1073

Рисунок 432 - Локализация BASYS00029 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 433 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00029
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 434 - Конформационная структура BASYS00029 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00030

Таблица 208 - Данные о протеине BASYS00030 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:24:8 GMT

Entry ID BASYS00030.1

Accession No. BASYS00030

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 18393-18644 (Clockwise)

Centisome
Position

46.91

Gene Name BASYS00030

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gagtctttcattgctggtgtgatgcatggtctgtaccttgcctctcgaacacttgatgag
attgaggtgcgtaaagagcaactgagacaggagtaattat

Gene Sequence

atgtgctggaaaccgaaggtgaaagtccctaagatggacactaaccagattcgcgctgcc
gaaccagcacctttgactgagccaccgaaatctgtggtatggggaggcgatgacgatgag
gacaccagcgtgtcttcctctgaggttccaaccacacagagcagcggtaagagcagtctt
aaggtaaagctggatgacagcgcagccaagaacaagagtaaatcctccattcgctccaag
gcgtttgggtaa

GC Content
[Percent]

52.38
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Preceding Gene BASYS00029

Following Gene BASYS00031

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00029; BASYS00030; BASYS00031; BASYS00033

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00030

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_83_residues
MCWKPKVKVPKMDTNQIRAAEPAPLTEPPKSVVWGGDDDEDTSVSS-
SEVPTTQSSGKSSL
KVKLDDSAAKNKSKSSIRSKAFG
>Mature_64_residues
AEPAPLTEPPKSVVWGGDDDEDTSVSSSEVPTTQSSGKSSLKVKLDD-
SAAKNKSKSSIRS
KAFG

No. of Amino
Acids

Translated: 83 ; Mature: 64

Cys/Met
Content

1.2 %Cys (Translated)
2.4 %Met (Translated)
3.6 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
0.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 8879 ; Mature: 6623

Theoretical pI Translated: 9.80 ; Mature: 4.97
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Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 435 - Локализация BASYS00030 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 436 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00030
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

BASYS00031

Таблица 209 - Данные о протеине BASYS00031 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:24:20 GMT
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Entry ID BASYS00031.1

Accession No. BASYS00031

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 18657-18992 (Clockwise)

Centisome
Position

47.58

Gene Name BASYS00031

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cggtaagagcagtcttaaggtaaagctggatgacagcgcagccaagaacaagagtaaatc
ctccattcgctccaaggcgtttgggtaactgagtcatagc

Gene Sequence

atggggagaaacatcatgggattcttcaagaaaatcaagaaggctgttaagaaagtcgtg
aaggaagttagcagaccagtcgagaaggctggtaaggaagtcggtaaagtcgttggcggt
gcgctgggtacaggtaagcaggagattatccaacaagaggctccagcaccagtagtgact
gcgccgcctccagcacagattgtagatgtacctgaacaggataaggctgagggtgaggat
gaggctcaaaccgaaagcgcacgtaagaaagcacgcgctggcggtaagaaggcacttagc
gtagctcgcagttccggcggtggaatcaatatctga

GC Content
[Percent]

51.49

Preceding Gene BASYS00030

Following Gene BASYS00032

Operon Status Yes
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Operon
Components

BASYS00029; BASYS00030; BASYS00031; BASYS00033

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00031

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_111_residues
MGRNIMGFFKKIKKAVKKVVKEVSRPVEKAGKEVGKVVGGALGTGK-
QEIIQQEAPAPVVT
APPPAQIVDVPEQDKAEGEDEAQTESARKKARAGGKKALSVARSSGGGI-
NI
>Mature_89_residues
VSRPVEKAGKEVGKVVGGALGTGKQEIIQQEAPAPVVTAPPPAQIVDV-
PEQDKAEGEDEA
QTESARKKARAGGKKALSVARSSGGGINI

No. of Amino
Acids

Translated: 111 ; Mature: 89

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
1.8 %Met (Translated)
1.8 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
0.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 11560 ; Mature: 8997

Theoretical pI Translated: 10.68 ; Mature: 9.18

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available
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Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available
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Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 437 - Локализация BASYS00031 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 438 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00031
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2
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Рисунок 439 - Конформационная структура BASYS00031 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00032

Таблица 210 - Данные о протеине BASYS00032 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:24:33 GMT

Entry ID BASYS00032.1

Accession No. BASYS00032

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 18905-18300 (Counterclockwise)

Centisome
Position

48.21

Gene Name BASYS00032
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Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cattcagtcctcctcagatattgattccaccgccggaactgcgagctacgctaagtgcct
tcttaccgccagcgcgtgctttcttacgtgcgctttcggt

Gene Sequence

ttgagcctcatcctcaccctcagccttatcctgttcaggtacatctacaatctgtgctgg
aggcggcgcagtcactactggtgctggagcctcttgttggataatctcctgcttacctgt
acccagcgcaccgccaacgactttaccgacttccttaccagccttctcgactggtctgct
aacttccttcacgactttcttaacagccttcttgattttcttgaagaatcccatgatgtt
tctccccatgctatgactcagttacccaaacgccttggagcgaatggaggatttactctt
gttcttggctgcgctgtcatccagctttaccttaagactgctcttaccgctgctctgtgt
ggttggaacctcagaggaagacacgctggtgtcctcatcgtcatcgcctccccataccac
agatttcggtggctcagtcaaaggtgctggttcggcagcgcgaatctggttagtgtccat
cttagggactttcaccttcggtttccagcacatataattactcctgtctcagttgctctt
tacgcacctcaatctcatcaagtgttcgagaggcaaggtacagaccatgcatcacaccag
caatga

GC Content
[Percent]

50.33

Preceding Gene BASYS00031

Following Gene BASYS00033

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00032

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence
>Translated_201_residues
MSLILTLSLILFRYIYNLCWRRRSHYWCWSLLLDNLLLTCTQR-
TANDFTDFLTSLLDWSA
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NFLHDFLNSLLDFLEESHDVSPHAMTQLPKRLGANGGFTLVLGCAVIQ-
LYLKTALTAALC
GWNLRGRHAGVLIVIASPYHRFRWLSQRCWFGSANLVSVHLRDFHLRF-
PAHIITPVSVAL
YAPQSHQVFERQGTDHASHQQ
>Mature_200_residues
SLILTLSLILFRYIYNLCWRRRSHYWCWSLLLDNLLLTCTQR-
TANDFTDFLTSLLDWSAN
FLHDFLNSLLDFLEESHDVSPHAMTQLPKRLGANGGFTLVLGCAVIQLYLK-
TALTAALCG
WNLRGRHAGVLIVIASPYHRFRWLSQRCWFGSANLVSVHLRDFHLRFPA-
HIITPVSVALY
APQSHQVFERQGTDHASHQQ

No. of Amino
Acids

Translated: 201 ; Mature: 200

Cys/Met Content

3.0 %Cys (Translated)
1.0 %Met (Translated)
4.0 %Cys+Met (Translated)
3.0 %Cys (Mature)
0.5 %Met (Mature)
3.5 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 23152 ; Mature: 23021

Theoretical pI Translated: 8.61 ; Mature: 8.61

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available
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Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available
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Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 440 - Локализация BASYS00032 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 441 - Конформационная структура BASYS00032 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00033

Таблица 211 - Данные о протеине BASYS00033 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:24:56 GMT

Entry ID BASYS00033.1

Accession No. BASYS00033

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 19003-20610 (Clockwise)

Centisome
Position

48.46

Gene Name BASYS00033

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
caaaccgaaagcgcacgtaagaaagcacgcgctggcggtaagaaggcacttagcgtagct
cgcagttccggcggtggaatcaatatctgaggaggactga

Gene Sequence

atggctgattcaaaacgtacaggattgggcgaagacggtgctaaagctacctatgaccgc
ctaacgaacgaccgtagagcctatgagactcgtgcggaaaactgtgcgcaatacaccatt
ccgtccttgttcccgaaggagtccgataacgaatctaccgactacacgactccgtggcag
gctgtaggtgcgcggggtcttaacaatctggcctctaaattaatgctggcactattcccg
atgcagtcgtggatgaagctgaccattagtgaatatgaggcgaagcagcttgttggagac
cctgatggactcactaaggtggacgaaggtctgtctatggttgagcgtattatcatgaat
tatatcgaatccaacagttaccgtgtaacactctttgagtgcctcaagcagttgatcgtg
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gcaggtaacgcactgctttacttaccggaaccagaaggtagctacaatccgatgaagctg
taccgattgtcttcttatgttgtccaaagagacgcatacggcaatgtgttacagattgtc
actcgtgaccagatagcctttggtgctctcccggaagacgttcggtctgcggtagagaaa
gctggtggtgagaagaagatggacgaaatggtcgatgtgtacacccatgtgtatctcgat
gaagagtccggcgattacctcaagtacgaggaagtagaggacgttgagattgatggctcc
gatgccacctatccgactgacgctatgccctacattccggttcgcatggttcgcattgat
ggcgagtcttacggtcgctcctactgtgaagaatacttaggtgacttaaggtcgcttgag
aacctccaagaggctatcgttaagatgagcatgattagcgcgaaggtcatcggtctggtt
aacccggctggcattacgcagccccgtagattaaccaaagctcagactggtgacttcgtt
cccggtcgtcgagaagacattgacttcctgcaactggagaagcaagctgactttaccgta
gcgaaagctgtgagtgaccagatagaagcacgcttatcgtatgcctttatgttgaactct
gcggtacagcgcacaggtgaacgtgtgaccgccgaagagattcgatacgttgcgtcagaa
ctggaagatacgcttggcggcgtctattcgattctgtctcaagaactgcaattgcctctg
gttcgtgtgctcttgaagcaactccaagcaacctcgcagattcctgagctaccgaaagaa
gccgttgagcctactatcagtacaggtctggaagcaatcgggcgtggtcaagacctcgat
aagctggagcgctgtatctccgcttgggctgctctggctcccatgcagggagacccggac
attaaccttgctgtcattaagctgcgcattgctaacgccattggtattgatacttctggt
atcctactgacggacgagcagaagcaagcactgatgatgcaggatgcggcccaaacaggt
atcgagaacgctgccgccgctggtggggctggtgtgggtgctctagcgacctcaagtcca
gaagctatgcagggtgcagcagcacaggctggcctagacgccacctaa

GC Content
[Percent]

51.49

Preceding Gene BASYS00032

Following Gene BASYS00034

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00029; BASYS00030; BASYS00031; BASYS00033

Protein Name Head--Tail Joining Protein

Alternate
Protein Names

Not Available
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Sequence

>Translated_535_residues
MADSKRTGLGEDGAKATYDRLTNDRRAYETRAENCAQYTIPSLFPKESD-
NESTDYTTPWQ
AVGARGLNNLASKLMLALFPMQSWMKLTISEYEAKQLVGDPDGLTKV-
DEGLSMVERIIMN
YIESNSYRVTLFECLKQLIVAGNALLYLPEPEGSYNPMKLYRLSSYVVQR-
DAYGNVLQIV
TRDQIAFGALPEDVRSAVEKAGGEKKMDEMVDVYTHVYLDEESGDYL-
KYEEVEDVEIDGS
DATYPTDAMPYIPVRMVRIDGESYGRSYCEEYLGDLRSLENLQEAIVKMS-
MISAKVIGLV
NPAGITQPRRLTKAQTGDFVPGRREDIDFLQLEKQADFTVAKAVSD-
QIEARLSYAFMLNS
AVQRTGERVTAEEIRYVASELEDTLGGVYSILSQELQLPLVRVLLKQLQATS-
QIPELPKE
AVEPTISTGLEAIGRGQDLDKLERCISAWAALAPMQGDPDINLAVIKLRIA-
NAIGIDTSG
ILLTDEQKQALMMQDAAQTGIENAAAAGGAGVGALATSSPEAMQ-
GAAAQAGLDAT
>Mature_534_residues
ADSKRTGLGEDGAKATYDRLTNDRRAYETRAENCAQYTIPSLFPKESD-
NESTDYTTPWQA
VGARGLNNLASKLMLALFPMQSWMKLTISEYEAKQLVGDPDGLTKV-
DEGLSMVERIIMNY
IESNSYRVTLFECLKQLIVAGNALLYLPEPEGSYNPMKLYRLSSYVVQR-
DAYGNVLQIVT
RDQIAFGALPEDVRSAVEKAGGEKKMDEMVDVYTHVYLDEESGDYL-
KYEEVEDVEIDGSD
ATYPTDAMPYIPVRMVRIDGESYGRSYCEEYLGDLRSLENLQEAIVKMSMI-
SAKVIGLVN
PAGITQPRRLTKAQTGDFVPGRREDIDFLQLEKQADFTVAKAVSDQIEARL-
SYAFMLNSA
VQRTGERVTAEEIRYVASELEDTLGGVYSILSQELQLPLVRVLLKQLQATSQI-
PELPKEA
VEPTISTGLEAIGRGQDLDKLERCISAWAALAPMQGDPDINLAVIKLRIA-
NAIGIDTSGI
LLTDEQKQALMMQDAAQTGIENAAAAGGAGVGALATSSPEAMQGAAA-
QAGLDAT
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No. of Amino
Acids

Translated: 535 ; Mature: 534

Cys/Met
Content

0.7 %Cys (Translated)
3.4 %Met (Translated)
4.1 %Cys+Met (Translated)
0.7 %Cys (Mature)
3.2 %Met (Mature)
3.9 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 58650 ; Mature: 58519

Theoretical pI Translated: 4.27 ; Mature: 4.27

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available
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COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available
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General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 442 - Локализация BASYS00033 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26



1098

Рисунок 443 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00033
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 444 - Конформационная структура BASYS00033 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00034
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Таблица 212 - Данные о протеине BASYS00034 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:25:35 GMT

Entry ID BASYS00034.1

Accession No. BASYS00034

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 20712-21644 (Clockwise)

Centisome
Position

52.82

Gene Name BASYS00034

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aaccctcactaaagggagacctcatctttgaaatgagcgatgactaaaggttggagtcct
ttggtttccctttatctttaacaacttaggagatttaaca

Gene Sequence

atggctgaatctaatgcagacgtttatgcgtccttcggtgtgaacaacgcggtaatgacc
ggaagcacacctactgaacacgaacagaatatgctgagtctcgatgttgctgcccgtgat
ggcgatgatgcaatcgtacttagcgaggaaccgagttctcataacgatgacccttatgcg
gctggcgaagacccattcgctaatgaggaagacgatgagggccgcattcaggttcgtatc
agtgaagatggtagtgaagctgagttcgacactggtagcgataacgctgaggtggagacc
gaaggtgaggccgctgagtttgaaccgctgggtgacactccagaagaactgagccaagtg
actgaacaattaggtcagcacgaagaaggctttcaggcgatggtcgagcaggccgttgag
cgtggactgagcgcagagtctgtgactcgcatctacgaagagtacgaagccgatggtatc
tctgagaaatcctacgcggaactcgaagctgctggctatagtcgtgcctttgtggactcc
tacatctccggtcaggaagcccttgtagaccagtacgtcaatcaggtagttgcctttgct
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ggtggtaaggagcgctttagcgcaatccatacgcaccttgaagcaaccaacccggctgcg
gctgagtcccttgaggctgccatgatgaaccgagacttggcgactatcaaagcgattatc
aatctggctggtgagagctacacgaagaaattcggtaagcctgccaaccgtagtgttacc
aagcgtgctactccggttaaacctgtagctcgtcagaaagagggctttacgaatcaggct
gagatgattaaagctatgagtgacccgcgttaccgtagtgatgctgcctaccgtcaaatg
gtagaacagaaggttatcgactccagtttctaa

GC Content
[Percent]

51.66

Preceding Gene BASYS00033

Following Gene BASYS00035

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Capsid Assembly Protein

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_310_residues
MAESNADVYASFGVNNAVMTGSTPTEHEQNMLSLDVAARDGDDAIVL-
SEEPSSHNDDPYA
AGEDPFANEEDDEGRIQVRISEDGSEAEFDTGSDNAEVETEGEAAE-
FEPLGDTPEELSQV
TEQLGQHEEGFQAMVEQAVERGLSAESVTRIYEEYEADGISEKSYAELEAA-
GYSRAFVDS
YISGQEALVDQYVNQVVAFAGGKERFSAIHTHLEATNPAAAE-
SLEAAMMNRDLATIKAII
NLAGESYTKKFGKPANRSVTKRATPVKPVARQKEGFTNQAEMIKAMSD-
PRYRSDAAYRQM
VEQKVIDSSF
>Mature_309_residues
AESNADVYASFGVNNAVMTGSTPTEHEQNMLSLDVAARDGDDAIVL-
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SEEPSSHNDDPYAA
GEDPFANEEDDEGRIQVRISEDGSEAEFDTGSDNAEVETEGEAAE-
FEPLGDTPEELSQVT
EQLGQHEEGFQAMVEQAVERGLSAESVTRIYEEYEADGISEKSYAELEAA-
GYSRAFVDSY
ISGQEALVDQYVNQVVAFAGGKERFSAIHTHLEATNPAAAE-
SLEAAMMNRDLATIKAIIN
LAGESYTKKFGKPANRSVTKRATPVKPVARQKEGFTNQAEMIKAMSD-
PRYRSDAAYRQMV
EQKVIDSSF

No. of Amino
Acids

Translated: 310 ; Mature: 309

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
2.9 %Met (Translated)
2.9 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.6 %Met (Mature)
2.6 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 33769 ; Mature: 33638

Theoretical pI Translated: 4.01 ; Mature: 4.01

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available
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PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/

Not Available
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mg]

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 445 - Локализация BASYS00034 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 446 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00034
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 447 - Конформационная структура BASYS00034 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00035

Таблица 213 - Данные о протеине BASYS00035 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:26:3 GMT

Entry ID BASYS00035.1

Accession No. BASYS00035

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 21801-22844 (Clockwise)

Centisome
Position

55.60

Gene Name BASYS00035

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cacagaactttgtggtcactcccgtaggtgaaacattgagaaccaactcgattcaagtag
taaccaaacttttctttaaattaacataaggagattcaac

Gene Sequence

atggctaacattcaaggcggacagcaaattggtactaatcagggtaagggtcagtccgca
gcggacaaattggcgctgttcctgaaagtgttcggcggtgaagtcctgacggctttcgct
cgcacctccgtgaccatgcctcgtcacatgctgcgctctattgcttctggtaagtccgca
cagttccctgtgattggtcgcaccaaagctgcttacctgaaaccgggtgagaacctcgat
gacaaacgtaaggatatcaaacacaccgagaaggtaatccacattgatggcctgctgact
gcggacgttctgatttacgacattgaggacgcgatgaaccactacgacgttcgcgccgag
tacaccgcacagttgggtgaatctctggcgatggcggctgacggtgctgttctggctgaa
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ctggctggtctggttaacctgcctgacgcctccaatgagaacattgagggtctcggtaag
ccgaccgttctgactctggttaagccgacctctggcgacctgactgacccggttgagctg
ggtaaagcgattatcgctcagttgaccgttgctcgtgcggctctgaccaagaactacgtt
ccggctgctgaccgtactttctacaccactcctgataactactccgcgattctggctgct
ctgatgccgaacgctgcaaactatcaggcacttattgaccctgagcgcggtactatccgt
aacgtgatgggcttcgaagtggttgaggttccgcacctgactgctggtggtgctggtgat
gaccgtgaggacactccggctggccagaagcacgctttcccggcgacttccagcactacc
gttaaggttgctctggataacgttgttggcctgttccagcaccgctctgcggttggtacg
gtcaagctgaaagacttggctctggagcgcgctcgtcgtgcgaactatcaggctgaccag
attatcgctaaatatgcgatgggtcacggcggtctgcgtccagaagctgctggcgctatc
gttctcccaaaggtgtcggagtaa

GC Content
[Percent]

55.36

Preceding Gene BASYS00034

Following Gene BASYS00036

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Minor Capsid Protein

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_347_residues
MANIQGGQQIGTNQGKGQSAADKLALFLKVFGGEVLTA-
FARTSVTMPRHMLRSIASGKSA
QFPVIGRTKAAYLKPGENLDDKRKDIKHTEKVIHIDGLLTADVLIYDIE-
DAMNHYDVRAE
YTAQLGESLAMAADGAVLAELAGLVNLPDASNE-
NIEGLGKPTVLTLVKPTSGDLTDPVEL
GKAIIAQLTVARAALTKNYVPAADRTFYTTPDNYSAILAALMPNAANYQA-
LIDPERGTIR
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NVMGFEVVEVPHLTAGGAGDDREDTPAGQKHAFPATSSTTV-
KVALDNVVGLFQHRSAVGT
VKLKDLALERARRANYQADQIIAKYAMGHGGLRPEAAGAIVLPKVSE
>Mature_307_residues
RTSVTMPRHMLRSIASGKSAQFPVIGRTKAAYLKPGENLDDKRKDIKHTE-
KVIHIDGLLT
ADVLIYDIEDAMNHYDVRAEYTAQLGESLAMAADGAVLAELAGLVNLP-
DASNENIEGLGK
PTVLTLVKPTSGDLTDPVELGKAIIAQLTVARAALTKNYVPAADRTFYTTPD-
NYSAILAA
LMPNAANYQALIDPERGTIRNVMGFEVVEVPHLTAGGAGDDREDT-
PAGQKHAFPATSSTT
VKVALDNVVGLFQHRSAVGTVKLKDLALERARRANYQADQIIA-
KYAMGHGGLRPEAAGAI
VLPKVSE

No. of Amino
Acids

Translated: 347 ; Mature: 307

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
2.3 %Met (Translated)
2.3 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.3 %Met (Mature)
2.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 36866 ; Mature: 32804

Theoretical pI Translated: 6.73 ; Mature: 6.52

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available
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Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available
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Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 448 - Локализация BASYS00035 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 449 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00035
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2
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BASYS00036

Таблица 214 - Данные о протеине BASYS00036 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:26:34 GMT

Entry ID BASYS00036.1

Accession No. BASYS00036

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 22787-21753 (Counterclockwise)

Centisome
Position

58.12

Gene Name BASYS00036

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ctcatagtcttctgactaagagtaactccagtggggtcgggaattactccgacacctttg
ggagaacgatagcgccagcagcttctggacgcagaccgcc

Gene Sequence

gtgacccatcgcatatttagcgataatctggtcagcctgatagttcgcacgacgagcgcg
ctccagagccaagtctttcagcttgaccgtaccaaccgcagagcggtgctggaacaggcc
aacaacgttatccagagcaaccttaacggtagtgctggaagtcgccgggaaagcgtgctt
ctggccagccggagtgtcctcacggtcatcaccagcaccaccagcagtcaggtgcggaac
ctcaaccacttcgaagcccatcacgttacggatagtaccgcgctcagggtcaataagtgc
ctgatagtttgcagcgttcggcatcagagcagccagaatcgcggagtagttatcaggagt
ggtgtagaaagtacggtcagcagccggaacgtagttcttggtcagagccgcacgagcaac
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ggtcaactgagcgataatcgctttacccagctcaaccgggtcagtcaggtcgccagaggt
cggcttaaccagagtcagaacggtcggcttaccgagaccctcaatgttctcattggaggc
gtcaggcaggttaaccagaccagccagttcagccagaacagcaccgtcagccgccatcgc
cagagattcacccaactgtgcggtgtactcggcgcgaacgtcgtagtggttcatcgcgtc
ctcaatgtcgtaaatcagaacgtccgcagtcagcaggccatcaatgtggattaccttctc
ggtgtgtttgatatccttacgtttgtcatcgaggttctcacccggtttcaggtaagcagc
tttggtgcgaccaatcacagggaactgtgcggacttaccagaagcaatagagcgcagcat
gtgacgaggcatggtcacggaggtgcgagcgaaagccgtcaggacttcaccgccgaacac
tttcaggaacagcgccaatttgtccgctgcggactgacccttaccctgattagtaccaat
ttgctgtccgccttgaatgttagccatgttgaatctccttatgttaatttaaagaaaagt
ttggttactacttga

GC Content
[Percent]

53.82

Preceding Gene BASYS00035

Following Gene BASYS00037

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00036

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_344_residues
MTHRIFSDNLVSLIVRTTSALQSQVFQLDRTNRRAVLEQANNVIQSNLNG-
SAGSRRESVL
LASRSVLTVITSTTSSQVRNLNHFEAHHVTDSTALRVNKC-
LIVCSVRHQSSQNRGVVIRS
GVESTVSSRNVVLGQSRTSNGQLSDNRFTQLNRVSQ-
VARGRLNQSQNGRLTETLNVLIGG
VRQVNQTSQFSQNSTVSRHRQRFTQLCGVLGANVVVVHRVLNVVNQNV
RSQQAINVDYLL
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GVFDILTFVIEVLTRFQVSSFGATNHRELCGLTRSNRAQHVTRHGHGGA-
SESRQDFTAEH
FQEQRQFVRCGLTLTLISTNLLSALNVSHVESPYVNLKKSLVTT
>Mature_343_residues
THRIFSDNLVSLIVRTTSALQSQVFQLDRTNRRAVLEQANNVIQSNLNG-
SAGSRRESVLL
ASRSVLTVITSTTSSQVRNLNHFEAHHVTDSTALRVNKC-
LIVCSVRHQSSQNRGVVIRSG
VESTVSSRNVVLGQSRTSNGQLSDNRFTQLNRVSQVARGRLNQSQNGRL-
TETLNVLIGGV
RQVNQTSQFSQNSTVSRHRQRFTQLCGVLGANVVVVHRVLNVVNQNVR
SQQAINVDYLLG
VFDILTFVIEVLTRFQVSSFGATNHRELCGLTRSNRAQHVTRHGHGGA-
SESRQDFTAEHF
QEQRQFVRCGLTLTLISTNLLSALNVSHVESPYVNLKKSLVTT

No. of Amino
Acids

Translated: 344 ; Mature: 343

Cys/Met
Content

1.5 %Cys (Translated)
0.3 %Met (Translated)
1.7 %Cys+Met (Translated)
1.5 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
1.5 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 38163 ; Mature: 38031

Theoretical pI Translated: 12.00 ; Mature: 12.00

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available
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Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available



1116

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available



1117

Рисунок 450 - Локализация BASYS00036 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 451 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00036
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 452 - Конформационная структура BASYS00036 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00037

Таблица 215 - Данные о протеине BASYS00037 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:26:57 GMT

Entry ID BASYS00037.1

Accession No. BASYS00037

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 22883-23116 (Clockwise)

Centisome
Position

58.36

Gene Name BASYS00037

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gtcacggcggtctgcgtccagaagctgctggcgctatcgttctcccaaaggtgtcggagt
aattcccgaccccactggagttactcttagtcagaagact

Gene Sequence

atgagcttagacgttggggcttctaaagccctgacttctacggtaactccggctgatgca
gtacagacagtgacctttacgtcttccaatgcgaagattgccacggtcgatgcctctggt
actgtaactgctgtgggcgctggctccgctgacatcactgcgactactgtgaatggcctg
acggctgtctgcaaggtcactgtgaaagcagtagagcctcccgtagaaggctaa

GC Content
[Percent]

53.85
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Preceding Gene BASYS00036

Following Gene BASYS00038

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name TPR Repeat-Containing Cell Adhesion Protein

Alternate
Protein Names

Cell Adhesion Domain-Containing Protein

Sequence

>Translated_77_residues
MSLDVGASKALTSTVTPADAVQTVTFTSSNAKIATVDASGTVTAVGAGSA-
DITATTVNGL
TAVCKVTVKAVEPPVEG
>Mature_76_residues
SLDVGASKALTSTVTPADAVQTVTFTSSNAKIATVDASGTVTAVGAGSADI-
TATTVNGLT
AVCKVTVKAVEPPVEG

No. of Amino
Acids

Translated: 77 ; Mature: 76

Cys/Met Content

1.3 %Cys (Translated)
1.3 %Met (Translated)
2.6 %Cys+Met (Translated)
1.3 %Cys (Mature)
0.0 %Met (Mature)
1.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 7424 ; Mature: 7293

Theoretical pI Translated: 4.33 ; Mature: 4.33
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Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 453 - Локализация BASYS00037 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 454 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00037
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 455 - Конформационная структура BASYS00037 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00038

Таблица 216 - Данные о протеине BASYS00038 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:27:11 GMT

Entry ID BASYS00038.1

Accession No. BASYS00038

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 23228-23818 (Clockwise)

Centisome
Position

59.24

Gene Name BASYS00038

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gggatttactttccttcattgctttatgaaccccttgggtgccctctgagggtatctgag
gggttttttgctttaaccctcactaacaggaggtaacatc

Gene Sequence

atgcgctcttatgagatgaacattgagaccgcagaagagctatcagccgtcaacgacatt
ctggcttccatcggtgagccaccagtatcgacccttgagggtgacgcaaacgctgatgtt
gcaaatgctcgacgtgtgctcaacaagattaaccgacagattcagtcacgaggatggaca
ttcaatattgaggaaggtgtgactcttctaccggatgcgttctctggtatgattccattt
agctctgactatctgtccgtgatggcaaccagcggtcagacccagtatatcaaccgtggt
ggctatctctatgaccgctctgcgaagactgaccgatttccttctggtgttcaggtcaac
cttattcgtctgagagagttcgatgagatgcctgagtgcttccgaaactatatcgttacc
aaggcttcccgccagtttaacaaccgcttcttcggtgcgccggaggtagacggagtgttg
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caggaagaggaacaggaagcatggcgtgcgtgcttcgagtacgagctagactacggtaac
tacaacatgctggatggtgacgcattcacctctggtctacttaaccgctaa

GC Content
[Percent]

50.42

Preceding Gene BASYS00037

Following Gene BASYS00039

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00038; BASYS00039

Protein Name Tail Tubular Protein A

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_196_residues
MRSYEMNIETAEELSAVNDILASIGEPPVSTLEGDANADVANARRVLN-
KINRQIQSRGWT
FNIEEGVTLLPDAFSGMIPFSSDYLSVMATSGQTQYINRGGYLYDR-
SAKTDRFPSGVQVN
LIRLREFDEMPECFRNYIVTKASRQFNNRFFGAPEVDGVLQEEEQEAW-
RACFEYELDYGN
YNMLDGDAFTSGLLNR
>Mature_196_residues
MRSYEMNIETAEELSAVNDILASIGEPPVSTLEGDANADVANARRVLN-
KINRQIQSRGWT
FNIEEGVTLLPDAFSGMIPFSSDYLSVMATSGQTQYINRGGYLYDR-
SAKTDRFPSGVQVN
LIRLREFDEMPECFRNYIVTKASRQFNNRFFGAPEVDGVLQEEEQEAW-
RACFEYELDYGN
YNMLDGDAFTSGLLNR

No. of Amino
Acids

Translated: 196 ; Mature: 196
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Cys/Met Content

1.0 %Cys (Translated)
3.1 %Met (Translated)
4.1 %Cys+Met (Translated)
1.0 %Cys (Mature)
3.1 %Met (Mature)
4.1 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 22234 ; Mature: 22234

Theoretical pI Translated: 4.21 ; Mature: 4.21

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available
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Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available
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Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 456 - Локализация BASYS00038 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 457 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00038
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 458 - Конформационная структура BASYS00038 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00039

Таблица 217 - Данные о протеине BASYS00039 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:27:31 GMT

Entry ID BASYS00039.1

Accession No. BASYS00039

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 23834-26239 (Clockwise)

Centisome
Position

60.79

Gene Name BASYS00039

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
tgcgtgcttcgagtacgagctagactacggtaactacaacatgctggatggtgacgcatt
cacctctggtctacttaaccgctaatcataaggaggctct

Gene Sequence

atggctctcattagtcaatcaatcaagaacctcaagggtggtatcagccaacagccagat
attctccggttcgctgaacaaggtagcgtgcagattaacggttggtcttctgagtccgag
ggtctccagaagcgcccaccgatgattcaccttaagacccttggccctgctgggtatgtg
ggtgcgcaaccttacgtgcatcttatcaaccgtgatgagttcgagcagtatttcgtggtg
ttcactggtgaagacattaaggtgttcgacctcgatggtaaggaataccaagtacgtgga
gaccgctcttatgtacgaacagccaacccacgggaagaccttcggatggtaacggtggct
gactatacctttgtgactaaccgcaaggtggttgtgcagagtaacgaccaatcggtcaac
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cttccgggctttaaagaccaaggcgatgcgctgattaatgttcgtggtgggcaatatggg
cgtagactctcaatcgagttcaacggggctgagcgtgctgctattcaactaccagacggc
tcacaaccagcacacgtcaatgaggttgacggtcaggccatcgctgagaagctggcggct
cagttgcggaataacctagggaacccaaacaacgaacaaaacccaaataagtggcgcttc
aacgttggccccggattcatccatatccttgcgccaaataacgataacgtttggggacta
cagactaaggatggttacgcagaccagctaatcaaccctgtaacccattacactcagtcg
ttccagaagttgcctattaacgctccagatgggtacattgtgaagattgttggtgatacc
tcaaagactgccgaccagtattacgttaggttcgacctcaaccgtaaggtatgggtggaa
acaatcggctggaacacaaggactcacctgcactaccacacgatgccttgggcgctggta
cgtgcttctgacgggaactttgacttcaaggtgcttgagtggggtgctcgtactgtgggc
gatgatacaaccaacccatacccatcgtttaccggacagacaatcaatgatattttcttc
ttccgtaaccgtttaggcttccttagtggagagaacatcatcttgtctcgcacctcgaaa
tacttcaacttcttcccggcctccgtgtcaaactactccgacgatgacccaatcgacgtt
gcggttagccacaaccgggtgtcaaccttgaagtatgccgttccgttctccgaagagtta
ctcctatggtctgaccaagcgcagttcgttctgacagcttctggtatcctttcgagtcgc
tccgtagagttgaaccttacgactcagttcgacgtgcaagacagggcacgcccacatggt
gtaggacgtaatgtatactttgcatcacctcgcgcttccttcacgtccattaaccgatac
tatgcggtacaggatgtaagctctgtgaagaacgcagaggacatgacggctcacgttccg
aactacataccgaatggagtattcagtatatcgggtacaaccgctgagaacttcgcggct
atccttacgagcggagcaccgaaccgggtgtatatctacaagttcctctatattgatgaa
gaaatcaggcagcagtcgtggtctcattgggactttggggacaacgttacggtgtttgca
gcacaggtgataaactcaacaatgactgtattgatgagcaacgaacatgctgtgtggatg
ggacgcttgcacttcacgaagaactccatagacattccgggagagccttacagattatac
atcgacgctaagaggaaatacaccatccctgccgggacgtataatgatgatacctaccag
acgtccataagcctcgcagcgatttatgggatgaacttcactaagggtaaagtgtctgtg
gtcttccctgatggaaagattatagaggtagaaccgccaatcaacggttggagcagtgac
ccggtgttacgacttgatgggaaccaagagggccaagtggtttacattgggttcaacatc
ccgttcacttatacgttctcgaagttcctcattaagaagactgctgaggacggctcgacg
gctaccgaggatattggtcgcttacagcttcggcgtgcgtgggtaaactatgaggactca
ggagcgttcaccatccgtgtgaacaacctgtcccgtgagttcatctacacaatggctggc
gctcgtttgggttctgacaatctgcgtgttggcaggtcgaacattggcacaggtcagtac
cgcttcccggttgttggaaacgctcagacgaacatagtaactatcgagtcagacgcatca
accccactgaacatcattgggtgcggctgggaggggaactaccttcgtcgttcttctggc
atttaa

GC Content
[Percent]

50.29
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Preceding Gene BASYS00038

Following Gene BASYS00040

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00038; BASYS00039

Protein Name Tail Tubular Protein B

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_801_residues
MALISQSIKNLKGGISQQPDILRFAEQGSVQINGWSSESEGLQKRPP-
MIHLKTLGPAGYV
GAQPYVHLINRDEFEQYFVVFTGEDIKVFDLDGKEYQVRGDRSYVRTAN-
PREDLRMVTVA
DYTFVTNRKVVVQSNDQSVNLPGFKDQGDALINVRGGQYGRRLSIEFN-
GAERAAIQLPDG
SQPAHVNEVDGQAIAEKLAAQLRNNLGNPNNEQNPNKWRFNVGPGFIHI-
LAPNNDNVWGL
QTKDGYADQLINPVTHYTQSFQKLPINAPDGYIVKIVGDTSKTAD-
QYYVRFDLNRKVWVE
TIGWNTRTHLHYHTMPWALVRASDGNFDFKVLEWGARTVGDDTTN-
PYPSFTGQTINDIFF
FRNRLGFLSGENIILSRTSKYFNFFPASVSNYSDDDPIDVAV-
SHNRVSTLKYAVPFSEEL
LLWSDQAQFVLTASGILSSRSVELNLTTQFDVQDRARPHGVGRNVYFAS-
PRASFTSINRY
YAVQDVSSVKNAEDMTAHVPNYIPNGVFSISGTTAENFAAILTSGAPNR-
VYIYKFLYIDE
EIRQQSWSHWDFGDNVTVFAAQVINSTMTVLMSNE-
HAVWMGRLHFTKNSIDIPGEPYRLY
IDAKRKYTIPAGTYNDDTYQTSISLAAIYGMNFTKGKVSVVFPDGKIIEVEP-
PINGWSSD
PVLRLDGNQEGQVVYIGFNIPFTYTFSKFLIKKTAEDGSTATEDIGRLQLR-
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RAWVNYEDS
GAFTIRVNNLSREFIYTMAGARLGSDNLRVGRSNIGTGQYRFPVVGNAQT-
NIVTIESDAS
TPLNIIGCGWEGNYLRRSSGI
>Mature_800_residues
ALISQSIKNLKGGISQQPDILRFAEQGSVQINGWSSESEGLQKRPP-
MIHLKTLGPAGYVG
AQPYVHLINRDEFEQYFVVFTGEDIKVFDLDGKEYQVRGDRSYVRTAN-
PREDLRMVTVAD
YTFVTNRKVVVQSNDQSVNLPGFKDQGDALINVRGGQYGRRLSIEFNGAE-
RAAIQLPDGS
QPAHVNEVDGQAIAEKLAAQLRNNLGNPNNEQNPNKWRFNVGPGFIHI-
LAPNNDNVWGLQ
TKDGYADQLINPVTHYTQSFQKLPINAPDGYIVKIVGDTSKTAD-
QYYVRFDLNRKVWVET
IGWNTRTHLHYHTMPWALVRASDGNFDFKVLEWGARTVGDDTTN-
PYPSFTGQTINDIFFF
RNRLGFLSGENIILSRTSKYFNFFPASVSNYSDDDPIDVAV-
SHNRVSTLKYAVPFSEELL
LWSDQAQFVLTASGILSSRSVELNLTTQFDVQDRARPHGVGRNVYFAS-
PRASFTSINRYY
AVQDVSSVKNAEDMTAHVPNYIPNGVFSISGTTAENFAAILTSGAPNR-
VYIYKFLYIDEE
IRQQSWSHWDFGDNVTVFAAQVINSTMTVLMSNEHAVWMGRLHFTKN-
SIDIPGEPYRLYI
DAKRKYTIPAGTYNDDTYQTSISLAAIYGMNFTKGKVSVVFPDGKIIEVEP-
PINGWSSDP
VLRLDGNQEGQVVYIGFNIPFTYTFSKFLIKKTAEDGSTATEDIGRLQLR-
RAWVNYEDSG
AFTIRVNNLSREFIYTMAGARLGSDNLRVGRSNIGTGQYRFPVVGNAQT-
NIVTIESDAST
PLNIIGCGWEGNYLRRSSGI

No. of Amino
Acids

Translated: 801 ; Mature: 800

Cys/Met
Content

0.1 %Cys (Translated)
1.2 %Met (Translated)
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1.4 %Cys+Met (Translated)
0.1 %Cys (Mature)
1.1 %Met (Mature)
1.2 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 89821 ; Mature: 89690

Theoretical pI Translated: 6.53 ; Mature: 6.53

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif PS00387 PPASE ; PS00237 G_PROTEIN_RECEP_F1_1

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00237
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00387
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Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available
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Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 459 - Локализация BASYS00039 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 460 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00039
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 461 - Конформационная структура BASYS00039 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00040

Таблица 218 - Данные о протеине BASYS00040 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:28:27 GMT

Entry ID BASYS00040.1

Accession No. BASYS00040

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 26312-26722 (Clockwise)

Centisome
Position

67.11

Gene Name BASYS00040

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
ctaccttcgtcgttcttctggcatttaacttaaagtctccctgtggtgaattaaccctca
ctaaagggagacactaatagatacgaggggttaaagcatt

Gene Sequence

atgtatattacaaagtgtttacaagaccacgctgacaactttcagccgtccatagaggac
attctggaagcagaggcattgggtgtcgaacctaaagtaattcctgatgagaacactgtg
gtaatgctcagcgataacgctgtgttggcaattggtggcaatcagggagaccgagtgtgg
ttccttacctctaagtacgtcccactgtttaccttgaaggagcgcttagagtttcgtaga
cttatcattgaatatcgtgatatgatgctgagccagtacgagtccatttggaatttcgtt
tgggtaggcaataagtcacacattcgtttcctaaagaccataggcgcggtattccataat
gagtttaccgctgatggtcaattccaattattcactatcagtaggaggtaa
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GC Content
[Percent]

43.80

Preceding Gene BASYS00039

Following Gene BASYS00041

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00040; BASYS00041; BASYS00042; yjbJ

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00040

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_136_residues
MYITKCLQDHADNFQPSIEDILEAEALGVEPKVIPDENTVVMLSDNAV-
LAIGGNQGDRVW
FLTSKYVPLFTLKERLEFRRLIIEYRDMMLSQYESIWNFVWVGNKSHIRFLK-
TIGAVFHN
EFTADGQFQLFTISRR
>Mature_136_residues
MYITKCLQDHADNFQPSIEDILEAEALGVEPKVIPDENTVVMLSDNAV-
LAIGGNQGDRVW
FLTSKYVPLFTLKERLEFRRLIIEYRDMMLSQYESIWNFVWVGNKSHIRFLK-
TIGAVFHN
EFTADGQFQLFTISRR

No. of Amino
Acids

Translated: 136 ; Mature: 136

Cys/Met
Content

0.7 %Cys (Translated)
2.9 %Met (Translated)
3.7 %Cys+Met (Translated)
0.7 %Cys (Mature)
2.9 %Met (Mature)
3.7 %Cys+Met (Mature)
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Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 15848 ; Mature: 15848

Theoretical pI Translated: 5.20 ; Mature: 5.20

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available
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PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available
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Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 462 - Локализация BASYS00040 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 463 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00040
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 464 - Конформационная структура BASYS00040 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)



1144

BASYS00041

Таблица 219 - Данные о протеине BASYS00041 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:28:47 GMT

Entry ID BASYS00041.1

Accession No. BASYS00041

SWISS PROT
(AC and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 26725-27318 (Clockwise)

Centisome
Position

68.16

Gene Name BASYS00041

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
agtcacacattcgtttcctaaagaccataggcgcggtattccataatgagtttaccgctg
atggtcaattccaattattcactatcagtaggaggtaact

Gene Sequence

atgtgctggatggcagcgattcctattgccatgatgggtgcccaagctctaagtagccag
aacagtgctgacaaggcgcgagtggcacagaccgaagctggacgcagacaggcaatggag
atggtcaaagaaatgaatatccaaaatgccaacgcctcgctggaacaacgggacgccctt
gaagctgcatcctctgagttgacttcacgtaacatgcagaaggtacaggctatgggaacc
atccgtgcagctattggcgagggtatgctagaaggtgagtccatgaagcgcatcaagcgt
atcgaagagggcaactacattcgggaggcaaatagtgtcaccgagaattaccgccgagac
tacgcgagtatctttgcgcaacagttgggacgcacgcagtccacagcaagtcaagtcgat
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gcaatatataagagcgaggccaaaggtaagtctggtctgatgcgtgtactagaccctctg
tccattatgggtcaggaagctgcaagtcaatatgctgctggtggatttgacaagaaaggt
ggaaaccaagcagcacctatcagtgccgccaaaggaaccaagaccgggaggtaa

GC Content
[Percent]

51.85

Preceding Gene BASYS00040

Following Gene BASYS00042

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00040; BASYS00041; BASYS00042; yjbJ

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00041

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_197_residues
MCWMAAIPIAMMGAQALSSQNSADKARVAQTEAGRRQAMEMVKEM-
NIQNANASLEQRDAL
EAASSELTSRNMQKVQAMGTIRAAIGEGMLEGESMKRIKRIEEGNYI-
REANSVTENYRRD
YASIFAQQLGRTQSTASQVDAIYKSEAKGKSGLMRVLDPLSIMGQEAAS-
QYAAGGFDKKG
GNQAAPISAAKGTKTGR
>Mature_169_residues
AQTEAGRRQAMEMVKEMNIQNANASLEQRDALEAASSELTSRNMQKV-
QAMGTIRAAIGEG
MLEGESMKRIKRIEEGNYIREANSVTENYRRDYASIFAQQLGRTQSTASQV-
DAIYKSEAK
GKSGLMRVLDPLSIMGQEAASQYAAGGFDKKGGNQAAPISAAKGTKTGR

No. of Amino
Acids

Translated: 197 ; Mature: 169
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Cys/Met
Content

0.5 %Cys (Translated)
6.6 %Met (Translated)
7.1 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
5.3 %Met (Mature)
5.3 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 21220 ; Mature: 18285

Theoretical pI Translated: 9.86 ; Mature: 9.87

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available
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Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min
/mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available
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Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB
Status

Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 465 - Локализация BASYS00041 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26



1149

Рисунок 466 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00041
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 467 - Конформационная структура BASYS00041 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00042

Таблица 220 - Данные о протеине BASYS00042 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:29:6 GMT

Entry ID BASYS00042.1

Accession No. BASYS00042

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 27321-29564 (Clockwise)

Centisome
Position

69.68

Gene Name BASYS00042

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aagctgcaagtcaatatgctgctggtggatttgacaagaaaggtggaaaccaagcagcac
ctatcagtgccgccaaaggaaccaagaccgggaggtaata

Gene Sequence

atggctagtaaactaaatagtgttttaggcaacatggcgactcccggtatggaacgactc
cggggcgtcaaaggtatggactaccgggcagcaaccattcaggctgaacaaccaagagcg
agtcttctggactccattggtcgattcgctaaggctggtgccgatatgtacatggcgaaa
gatgaacgtgataagcaacgagccgatgagcgctccaacgagattatccgtaagctgacc
cctgagcagcgccgacaggctatccagaatggtacactgctgtatcaggatgacccatac
gcaatgcaagccttgaagttcaagaccgggcgtaatgctgcgttcctcgttgacgatgag
gttcaacaggccatcaaagagggtcgcttccgtactcgtgaagagatggagcagtatcgt
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cactcacgcctacaggagcactcgaagtcgttcgctgagcagttcggcatcaatgagatg
gacgaggagtaccagaagggtttcaatgcgaacatcaccgagcgtaacattgctctgtat
ggggcacatgataccttcctgagtgaccaagcgcagaagggtgcaatcctgaactcgaag
gttgaactcaatggcgtcctgtctgaccctgacctactgtctcgtcctgagtccggtgag
ttcttccagaactacattgacaactccttggtgacagggatgaccgacaatcaggctcaa
caggtcatctcttcgtccctgaatgacgtgctacagcgtccgggtggtgccgccttcttg
cagaacattgagaaccgcaaggtgactcttaatggcgctacgactacctatcgtgaactg
atgggtgacgaacagtggcaggcaatgatgattaaggcacagcacactcaattccagaac
aacgcgaagttaacagagaagttccgactggatattaactcagcgcttaaccaagcggac
actggtaagggttgggagactcttcaaggtatcaaggccgaactcgataagattcagccg
ggtgaagagatgactcctgagcgcgagtggttgatttccgcacaggaacagatgcgcaca
cgcttcaagcaggaacaggctgagacagccaagctgatggacaagcaacagaagaccctg
aataaatctttggtcatcgacaagcagttccagaagcgcctcaacggtgaatacgtctcg
accaactataaggacatgccgaccaacgagaacactggtgagtttacacatagcgatatg
gtcaactacgcgaaccagaagttagcggaaatcgaagcgatggacttaacgccagaacag
aaagacaaactgaaattggactacctacgggcagactccaaggagggtgctttccgtgca
gcgtttggtgagatgattactgatgctggaaacgaatggcaggctgcggtgattaacggt
aagatgcctgagagcacaccagcgatggacaaccttcgtcgcatccgcaacactgaccct
gacctgattgcctctctgtatcctgacaaggccgagttgttcctgactatggacatgttg
gataaccaaggcatcgacacgcaggttcttatcgacgctgataaggcccgcgcacagaag
accaaggagatgcagtttgaggatgaccgagcgtgggctgctatgatgaacgattcaacg
aatcctcaaatcaagtacatgccttcgagtgtccaagggtatgcccggaagatttatgat
tccgtgaagtaccggacagggaaccctgacatggcgactgaacaggtcgcaaagttcctc
tctgattcaacgactacgttctccagtagtgatgttgagggtgatacctatggtgtcctg
ccgaagaacatcctgactgtttcggatgaccctaagtcgtgggaacaggggaagaacatt
ctggacgaagccattaagagaatcacagaggctaacccttggattaccaacaagcaactg
acggtgtaccagcagggggatgcaatctacctgatggacacaaccgggcaggttcgcact
cggttcgaccaagagttactcaaacgcgaataccagcgcaccgcacaggcgcaggccgag
gcagcacgagagaaagccctcaaagaggccaacaagcgtgccccaatcagccgtgtacca
caggcgcgtgaagaagcgcgtaaacgtgtccaagagaaacggaagaagactccgaagtac
atctatggacgtaaagaagactaa

GC Content
[Percent]

51.69

Preceding Gene BASYS00041
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Following Gene yjbJ

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00040; BASYS00041; BASYS00042; yjbJ

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00042

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_747_residues
MASKLNSVLGNMATPGMERLRGVKGMDYRAATIQAEQPRASLLDSIGR-
FAKAGADMYMAK
DERDKQRADERSNEIIRKLTPEQRRQAIQNGTLLYQDDPYAM-
QALKFKTGRNAAFLVDDE
VQQAIKEGRFRTREEMEQYRHSRLQEHSKSFAEQFGINEMDEEYQKGFNA-
NITERNIALY
GAHDTFLSDQAQKGAILNSKVELNGVLSDPDLLSRPESGEFFQ-
NYIDNSLVTGMTDNQAQ
QVISSSLNDVLQRPGGAAFLQNIENRKVTLNGATTTYRELMGDEQWQAM-
MIKAQHTQFQN
NAKLTEKFRLDINSALNQADTGKGWETLQGIKAELDKIQPGEEMTPEREW-
LISAQEQMRT
RFKQEQAETAKLMDKQQKTLNKSLVIDKQFQKRLNGEYVSTNYKDMPT-
NENTGEFTHSDM
VNYANQKLAEIEAMDLTPEQKDKLKLDYLRADSKEGAFRAAFGEMITDAG-
NEWQAAVING
KMPESTPAMDNLRRIRNTDPDLIASLYPDKAELFLTMDMLDNQGIDTQ-
VLIDADKARAQK
TKEMQFEDDRAWAAMMNDSTNPQIKYMPSSVQGYARKIYDSV-
KYRTGNPDMATEQVAKFL
SDSTTTFSSSDVEGDTYGVLPKNILTVSDDPKSWEQGKNILDEAIKRITEA-
NPWITNKQL
TVYQQGDAIYLMDTTGQVRTRFDQELLKREYQRTAQAQAEAAREKAL-
KEANKRAPISRVP
QAREEARKRVQEKRKKTPKYIYGRKED
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>Mature_746_residues
ASKLNSVLGNMATPGMERLRGVKGMDYRAATIQAEQPRASLLDSIGRFA-
KAGADMYMAKD
ERDKQRADERSNEIIRKLTPEQRRQAIQNGTLLYQDDPYAMQALKFKTGR-
NAAFLVDDEV
QQAIKEGRFRTREEMEQYRHSRLQEHSKSFAEQFGINEMDEEYQKGFNA-
NITERNIALYG
AHDTFLSDQAQKGAILNSKVELNGVLSDPDLLSRPESGEFFQ-
NYIDNSLVTGMTDNQAQQ
VISSSLNDVLQRPGGAAFLQNIENRKVTLNGATTTYRELMGDEQWQAM-
MIKAQHTQFQNN
AKLTEKFRLDINSALNQADTGKGWETLQGIKAELDKIQPGEEMTPEREWLI-
SAQEQMRTR
FKQEQAETAKLMDKQQKTLNKSLVIDKQFQKRLNGEYVSTNYKDMPT-
NENTGEFTHSDMV
NYANQKLAEIEAMDLTPEQKDKLKLDYLRADSKEGAFRAAFGEMITDAG-
NEWQAAVINGK
MPESTPAMDNLRRIRNTDPDLIASLYPDKAELFLTMDMLDNQGIDTQVLI-
DADKARAQKT
KEMQFEDDRAWAAMMNDSTNPQIKYMPSSVQGYARKIYDSV-
KYRTGNPDMATEQVAKFLS
DSTTTFSSSDVEGDTYGVLPKNILTVSDDPKSWEQGKNILDEAIKRITEA-
NPWITNKQLT
VYQQGDAIYLMDTTGQVRTRFDQELLKREYQRTAQAQAEAAREKAL-
KEANKRAPISRVPQ
AREEARKRVQEKRKKTPKYIYGRKED

No. of Amino
Acids

Translated: 747 ; Mature: 746

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
4.0 %Met (Translated)
4.0 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
3.9 %Met (Mature)
3.9 %Cys+Met (Mature)
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Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 85188 ; Mature: 85056

Theoretical pI Translated: 5.42 ; Mature: 5.42

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available
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PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0
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TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 468 - Локализация BASYS00042 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 469 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00042
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 470 - Конформационная структура BASYS00042 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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yjbJ [H]

Таблица 221 - Данные о протеине BASYS00043 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:29:51 GMT

Entry ID BASYS00043.1

Accession No. BASYS00043

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

- InterPro: IPR023346
- InterPro: IPR008258
- InterPro: IPR000189 [H]

Gene Position 29583-33545 (Clockwise)

Centisome
Position

75.45

Gene Name yjbJ [H]

Alternate Gene
Names

BASYS00043

Upstream 100
Bases

>100_bases
ggcgcgtgaagaagcgcgtaaacgtgtccaagagaaacggaagaagactccgaagtacat
ctatggacgtaaagaagactaacagtgataaggaggctcc

Gene Sequence

atgagctacgataagaacaaacctagcgagttcgacgggttatttcaaaaagcggcagac
aaacatggggtctcctatgacctgcttcgtaaattggcattcaacgaatccagcttcaat
ccaaaggccaaatctccaactggcccgaagggtctcatgcagttcaccaagggtacagcc
actgcgctgggactcaaggtcactgatgcagacgatgatgaccgttacaaccctgagttg
gctgtggatgcagccgctcgtcacctgagtgacctcattcgtaaatacgatggggatgag
cttaaggcagccctagcgtacaaccaaggcgagggcagaaatggtgcccctcagatgcag

http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR000189
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR008258
http://www.ebi.ac.uk/interpro/DisplayIproEntry?ac=IPR023346


1159

gcctacgacaaaggtgattgggcctcaatctctgaggaaggtcgtaactatatgcgcaac
ctgatggacgtagctaacagtcctcgcaagggggacttggaggcgttcggcggtatcacc
ccaaaggctaagggcattccatctggggatgcatttgctggaatcgggaagaagcagacg
gtaggcactgacctgccggagtcaactggattcaaagtggagggtaaggagcagaaagca
cctaacgtgccttatgctaaggacttttgggaaaagactggaacaacgctggacgagttt
aacgcacgttcgaccttcttcggaattggtgatgcaacaagtgctgagcttcacaactct
gtacttggagttgctttccgtgcagcccgtagcgacgatggttttgatttgttcaaggac
accattacgcctacccgttggaatatccacacttggacgccagaagagctagagcgaatc
cgtaaggaagtgaagaacccagcgtatatcaacgtagtcactggaggctctcctgagaat
ctggacgccctcattaagatggcgaatgacaactatgagatggatgcgcggtctgccgat
gctggtgttggggccaaacttactgctggtatcgtcggcgctggtgtagacccgctgagt
tacgttccgctagtaggcgtagccgggaagggtctcaaggtggttaacaaggcgttcgtc
gttggtactcaaagcgctggattagcgattgcatctgagggtatccgtacatcaatagct
ggtggtgaagcacactacgctgatgctgctttaggtggtctcatgttcggtgctggtatg
agtgcaatcagtgacgctatcgctgctggtattcgccgttcccgtgggactgaggttgtt
aatgacttcgctcctatggcacaccgcttggaagcccgtgagaccgctctgaactctggt
ggggaagacctgacccgtatgcctagcgagaaccgtgtgttcgaccgtgagcacgctggc
gttgagtattcacctctggagacagagccgggtgccgttgtgttgcctcaaggtcaaatc
ctgagcgacaccaacccactgaaccctcagactcttagcgagttcgaggcggtcaaccct
gagcgtgccgctcgtggtatctctttgggtggtttcactgagattggcttgaagactctc
cgctctgagaacccgactgttcgctccattgcgagtgaccttgtgcgttctccaacaggg
atggaatcaggctctaatggtaagttcggtgcgactgcttctgacattaaggagcggctc
cacgcgaacaatcagcgcacctacaaccagctttatgatgctgtgcgtactgcaatgaaa
gaccctgagttctccacaggtggggccacaatgagccgtaaggaaatccgacaggaaatc
tacaagcgtgcagccttggcgattgagcgacctgagcttcaagcaaacctgacaaagggt
gagcggaacgtgatgaacatcctcaagcagcactttgacctcaaacgtgaaatcatggag
aacccgtcaatcttcggcaacaccaaggcggtcagtatcttccccggctcacgccacaag
ggaacctacgtgccaaacgtgtacgaccgcgctatcaagattgagatggttaaacgttac
ggtaatgatggcttgcagcgagcaatcgcggagtcatggttgacgtcttatcgtgctcgt
ccagaagtcaaggcgagggtcgatgagtacctgatggaacttaacggtctcaaatccgtg
caggaagttacgcctgagatggtgcagaagcacgcgatggataaggcgtatggtatttca
cacactgaccagttctctgcctcctctgtcattgaggataacattgagggtctggtgggt
atcgagaacaacaacttcttggaagcccgtaacatgttcgacagtgacatggcggtgact
ctccctgatggtaacacgttctctgtgaatgacctgcgtacctatgacatggctgaaatt
ctgcctgcatacgaccgacgagtagatggtgatgttgcaatcatgggtggttccggtaag
actaccaaagacctgaaagatgaaatcatggcgctggataagcagtcagagggcaacggc
acactgaaaggtgaagtggaagctctcaaggacaccgtgaagattctgactggtcgtgct
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cgtaggaacccggaaggcgcttggggtacagccctgcgctccgtaaatgacctcacgttc
tttgctaagaacgcctacatgggcgcacagaacgttactgaaatcgctggtatgctggcg
aaaggtaacgtctctgcggtaactcatggcatccctatgattaacgattgggtcaaccgt
ggtaaaccgcttcgtgcctctgagattaaggagatacacgggatggtgttcggtaaggaa
ctagaccaactaatccgtccgggacgtgaagaccacgtgcgccgactccgggagtctacg
gacaccagcgctgcggttgccaatgtggtcggtacgattcgtttcggtactcaagagttg
gctgcacgctctccttggacaatgctcctaaatggaacatcaaactacattcttgatgct
gcccgtcagggtgtgcttggggatgtggctggagcggcacttgctgggaaagcctctaag
ttcggtaaggcaaactaccttaagtctgcctctatcagccctgagcagtggagtggaatc
aagcagttgttcagagactatgcgactcgtggggaagacggtaagttcaccattcgtgac
aaacaggctttcgctaacgaccctcgttcgatggacttgtggcgactggctgacaaagtg
gcggatgagactatactgcgccctcacaaggtttcctcacaggacgccaaagcgttcggt
gcatgggtgaagatggtgatgcagtttaagaacttcgtcatcaagtcccttaactcccgg
ttcgtccgtagcttctacgaggcaactaagaacaaccgtgcgttagaccaagcgttgact
catatcatctccttgggtctagctggtggttactacattgggcaggcgcaccttaaggct
gcaagtctacaggagcacaaacgtaaggagtaccttaagaacgcccttgaccctaagatg
attgctcatgcgtcaatctctcgtagttcacacttaggctcaccattgagtatctacgat
atgttcgctgggatggctggtagcgatacctataagtacacccgctctacggtactccct
aaagagtccgagaagcgtgaccctaacaaggcggtgacaggtagacaggtggcttcaact
atcgcaggtgcagttggtgagcaggttccgggtttaggttttgtgggttctgtgggcgca
acagcaattaacgccgcttccctactgtcttctccaaacaaggctaccgctctggagttc
cgtacaggactcttcaacacatctcgtgagttgattcctaatgacccgctatcgcagcaa
ctcattatgaaaatctacgaggccaacggtatccgtataaaggagacgccgaagaaacaa
taa

GC Content
[Percent]

52.26

Preceding Gene BASYS00042

Following Gene BASYS00044

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00040; BASYS00041; BASYS00042; yjbJ
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Protein Name Putative murein lytic transglycosylase yjbJ [H]

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_1320_residues
MSYDKNKPSEFDGLFQKAADKHGVSYDLLRKLAFNESSFNP-
KAKSPTGPKGLMQFTKGTA
TALGLKVTDADDDDRYNPELAVDAAARHLSDLIRKYDGDELKAALAYNQ-
GEGRNGAPQMQ
AYDKGDWASISEEGRNYMRNLMDVANSPRKGDLEAFGGITPKAKGIPSG-
DAFAGIGKKQT
VGTDLPESTGFKVEGKEQKAPNVPYAKDFWEKTGTTLDEFNARSTFFGIG-
DATSAELHNS
VLGVAFRAARSDDGFDLFKDTITPTRWNIHTWTPEELERIRKEVKN-
PAYINVVTGGSPEN
LDALIKMANDNYEMDARSADAGVGAKLTAGIVGAGVDPLSYVPLV-
GVAGKGLKVVNKAFV
VGTQSAGLAIASEGIRTSIAGGEAHYADAALGGLMFGAGMSAISDAIAA-
GIRRSRGTEVV
NDFAPMAHRLEARETALNSGGEDLTRMPSENRVFDREHAGVEYSPLETEP-
GAVVLPQGQI
LSDTNPLNPQTLSEFEAVNPERAARGISLGGFTEIGLKTLRSENPTVR-
SIASDLVRSPTG
MESGSNGKFGATASDIKERLHANNQRTYNQLYDAVRTAMKDPEFSTG-
GATMSRKEIRQEI
YKRAALAIERPELQANLTKGERNVMNILKQHFDLKREIMENPSIFGNTKAV-
SIFPGSRHK
GTYVPNVYDRAIKIEMVKRYGNDGLQRAIAESWLTSYRARPEVKARV-
DEYLMELNGLKSV
QEVTPEMVQKHAMDKAYGISHTDQFSASSVIEDNIEGLVGIENNN-
FLEARNMFDSDMAVT
LPDGNTFSVNDLRTYDMAEILPAYDRRVDGDVAIMGGSGKTTKDLKDEI-
MALDKQSEGNG
TLKGEVEALKDTVKILTGRARRNPEGAWGTALRSVNDLTFFAKNAYM-
GAQNVTEIAGMLA
KGNVSAVTHGIPMINDWVNRGKPLRASEIKEIHGMVFGKELDQLIRP-
GREDHVRRLREST
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DTSAAVANVVGTIRFGTQELAARSPWTMLLNGTSNYILDAARQGVLGD-
VAGAALAGKASK
FGKANYLKSASISPEQWSGIKQLFRDYATRGEDGKFTIRDKQA-
FANDPRSMDLWRLADKV
ADETILRPHKVSSQDAKAFGAWVKMVMQFKNFVIKSLNSRFVR-
SFYEATKNNRALDQALT
HIISLGLAGGYYIGQAHLKAASLQEHKRKEYLKNALDPKMIAHA-
SISRSSHLGSPLSIYD
MFAGMAGSDTYKYTRSTVLPKESEKRDPNKAVTGRQVASTIAGAV-
GEQVPGLGFVGSVGA
TAINAASLLSSPNKATALEFRTGLFNTSRELIPNDPLSQQLIMKIYEANGIRI-
KETPKKQ

>Mature_1319_residues
SYDKNKPSEFDGLFQKAADKHGVSYDLLRKLAFNESSFNP-
KAKSPTGPKGLMQFTKGTAT
ALGLKVTDADDDDRYNPELAVDAAARHLSDLIRKYDGDELKAALAYNQ-
GEGRNGAPQMQA
YDKGDWASISEEGRNYMRNLMDVANSPRKGDLEAFGGITPKAKGIPSG-
DAFAGIGKKQTV
GTDLPESTGFKVEGKEQKAPNVPYAKDFWEKTGTTLDEFNARSTFFGIG-
DATSAELHNSV
LGVAFRAARSDDGFDLFKDTITPTRWNIHTWTPEELERIRKEVKN-
PAYINVVTGGSPENL
DALIKMANDNYEMDARSADAGVGAKLTAGIVGAGVDPLSYVPLV-
GVAGKGLKVVNKAFVV
GTQSAGLAIASEGIRTSIAGGEAHYADAALGGLMFGAGMSAISDAIAA-
GIRRSRGTEVVN
DFAPMAHRLEARETALNSGGEDLTRMPSENRVFDREHAGVEYSPLETEP-
GAVVLPQGQIL
SDTNPLNPQTLSEFEAVNPERAARGISLGGFTEIGLKTLRSENPTVR-
SIASDLVRSPTGM
ESGSNGKFGATASDIKERLHANNQRTYNQLYDAVRTAMKDPEFSTG-
GATMSRKEIRQEIY
KRAALAIERPELQANLTKGERNVMNILKQHFDLKREIMENPSIFGNTKAV-
SIFPGSRHKG
TYVPNVYDRAIKIEMVKRYGNDGLQRAIAESWLTSYRARPEVKARVDEYL-



1163

MELNGLKSVQ
EVTPEMVQKHAMDKAYGISHTDQFSASSVIEDNIEGLVGIENNN-
FLEARNMFDSDMAVTL
PDGNTFSVNDLRTYDMAEILPAYDRRVDGDVAIMGGSGKTTKDLKDEI-
MALDKQSEGNGT
LKGEVEALKDTVKILTGRARRNPEGAWGTALRSVNDLTFFAKNAYM-
GAQNVTEIAGMLAK
GNVSAVTHGIPMINDWVNRGKPLRASEIKEIHGMVFGKELDQLIRP-
GREDHVRRLRESTD
TSAAVANVVGTIRFGTQELAARSPWTMLLNGTSNYILDAARQGVLGDVA-
GAALAGKASKF
GKANYLKSASISPEQWSGIKQLFRDYATRGEDGKFTIRDKQA-
FANDPRSMDLWRLADKVA
DETILRPHKVSSQDAKAFGAWVKMVMQFKNFVIKSLNSRFVR-
SFYEATKNNRALDQALTH
IISLGLAGGYYIGQAHLKAASLQEHKRKEYLKNALDPKMIAHA-
SISRSSHLGSPLSIYDM
FAGMAGSDTYKYTRSTVLPKESEKRDPNKAVTGRQVASTIAGAV-
GEQVPGLGFVGSVGAT
AINAASLLSSPNKATALEFRTGLFNTSRELIPNDPLSQQLIMKIYEANGIRI-
KETPKKQ

No. of Amino
Acids

Translated: 1320 ; Mature: 1319

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
2.8 %Met (Translated)
2.8 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.7 %Met (Mature)
2.7 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 143614 ; Mature: 143482

Theoretical pI Translated: 8.92 ; Mature: 8.92
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Pfam
Domain/Func-
tion

PF01464 SLT [H]

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif PS00922 TRANSGLYCOSYLASE

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Unknown [C]

COG Function Cell wall/membrane/envelope biogenesis (code M)

COG ID
COG0741 Soluble lytic murein transglycosylase and related
regulatory proteins (some contain LysM/invasin domains)

Gene Ontology

>>>
Function: transporter activity
||
>>>
Process: physiological processes
Process: cell growth and/or maintenance
Process: transport
||
>>>
Process: cellular process
Process: cell growth and/or maintenance
Process: transport
||

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG/new/release/cow.cgi?cog=COG0741
http://ca.expasy.org/cgi-bin/prosite-search-ac?PS00922
http://www.sanger.ac.uk/cgi-bin/Pfam/getacc?PF01464
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>>>
Component: cell
Component: external encapsulating structure
Component: cell envelope
Component: periplasmic space (sensu Gram-negative Bacteria)
||
>>>
Component: periplasmic space
Component: periplasmic space (sensu Gram-negative Bacteria) [C]

Cell Location Cytoplasm [C]

Similarity Belongs to the transglycosylase slt family [H]

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available
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Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References 9384377

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=PubMed&list_uids=9384377 &dopt=Abstract
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Рисунок 471 - Локализация BASYS00043 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 472 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00043
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2
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Рисунок 473 - Конформационная структура BASYS00043 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2

(согласно данным аналогиям https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00044

Таблица 222 - Данные о протеине BASYS00044 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:30:15 GMT

Entry ID BASYS00044.1

Accession No. BASYS00044

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 33593-35560 (Clockwise)
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Centisome
Position

85.67

Gene Name BASYS00044

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
aaatctacgaggccaacggtatccgtataaaggagacgccgaagaaacaataaaccctca
ctaaagggagagaggtcacattctggcctcttctctctta

Gene Sequence

atgctaatttacaaaggaggtcacatggctacaactattaagaccgtgatgacttacccg
ctggatggctccactacggactttaatattccgttcgagtatctggcgcgtaagtttgtc
cgagtgacccttatcggtgttgaccgaaaggaactcatcttgaatcaagactatcgtttt
gcgactaagaccacaatctccacaacgagagcattggggccagcggacggttatactttg
attgaaatccgtcgattcacctccgctacagatcgtctggttgactttaccgacggctct
atcctgcgggcatatgatttgaacatatctcaggttcagacccttcacgttgctgaggaa
gcccgtgaccttaccgctgatacaattggcgttaacaatgatgggaacttggatgctcgt
ggtcgtcgtatcgttaacgttgcggatgcgcaagatgtaggtgatgcagtcaacttaggt
caaatcaaacggtggaacgactctgcgttgaactctgcgaatcgcgcgaaacaggaagct
gaccgtgcgaccgctcgtgcaaacgatgcgaacaactctgcgaacgcatctgcaagctct
gcaagctcttctgctgggtctgctgagttggcgaaacgctgggctaccagtgatacagta
gttgagagtgaccttgagtcttctagaacctacgcgattcactccatgtcatatcgtaat
gaagctaaagactctgctgaccgtgccgctgtttccgagaccaatgctaaggcctccgaa
gggagcgctgctaactcggctgctgccgctaaggtatcagagaccaacgctaaggcctcc
gaggagagagcaatcactgaggcgagcaagctgggaaacatgaatgactttgcggctgcc
atagagtcagtgacagggaacgatgtgaagatgaagggcgctgtgtcctcacccggcaat
atcacaggcggtggtttagtctccacgggtgcggcgagtatccagaaaggtgcgcttgtt
ggagaggacttgattgttggaagggatattactgcaaagcaggatatgtactctcagcga
aacattgccgtagctggggtcacatatgctcagggaggcattgagcaaacactagcaacc
aacatttataataagctgtaccgacttcacattaacagcaatccacaacatgttggacaa
cggcagggtctacatattggatggaacgagggtggtaacggtgagtcaaactttatcacc
aaccgtggtgctggttctggcggattcgtgttccgcacagtcaatgctgagaactcagta
gagactggtagagtagatattaccggaggcggtgtactctacgcgaatcacctacaggtt
cgttcaggtgcccgaattgaggggaacaacaacatcgtaggtcagaacctctacgcagga
atgggaagtacgatgcttgaaggtaacggtaatctatctggtggcatctgggcgcagtgg
ggtaacttatggagcggcctacacaacaactcactcttcgccaaaccacccagcggtgtt
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cagttatttaccgcaaggggcggtgattatcttgaaggtagggttgatggtaaatccgtt
gggttccggtggttccaatctgacagaaggctgaaagaagacattagggttgttcgctct
gctgacgacatgctgaacatcattcggtcgtacataccagtgtcctacaaatataaggac
gcatcctatacagataacaggggtagaacaaacaccattgaaggtaagcggtcacgggct
ggcttcatcacacaggatttaatacgcttgtggcccgaggctgtggacgtgatgtcagat
ggaatgcagtcccctgacccgaaccagattattggcggattgatgttacttgttaagaac
ctagacgctcgcgttcaggagcttgaatctaaacttatgacagactaa

GC Content
[Percent]

49.95

Preceding Gene yjbJ

Following Gene BASYS00045

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00044; BASYS00045; BASYS00046

Protein Name Phage Tail Fiber Protein

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_655_residues
MLIYKGGHMATTIKTVMTYPLDGSTTDFNIPFEYLARKFVRVTLIGVDRKE-
LILNQDYRF
ATKTTISTTRALGPADGYTLIEIRRFTSATDRLVDFTDGSILRAYDL-
NISQVQTLHVAEE
ARDLTADTIGVNNDGNLDARGRRIVNVADAQDVGDAVNLGQIKRWND-
SALNSANRAKQEA
DRATARANDANNSANASASSASSSAGSAELAKRWATSDTVVESDLESSR-
TYAIHSMSYRN
EAKDSADRAAVSETNAKASEGSAANSAAAAKVSETNAKASEERAITEA-
SKLGNMNDFAAA
IESVTGNDVKMKGAVSSPGNITGGGLVSTGAASIQKGALVGEDLIVGRDI-
TAKQDMYSQR
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NIAVAGVTYAQGGIEQTLATNIYNKLYRLHINSNPQHVGQRQGLHIGW-
NEGGNGESNFIT
NRGAGSGGFVFRTVNAENSVETGRVDITGGGVLYANHLQVRSGA-
RIEGNNNIVGQNLYAG
MGSTMLEGNGNLSGGIWAQWGNLWSGLHNNSLFAKPPSGVQLF-
TARGGDYLEGRVDGKSV
GFRWFQSDRRLKEDIRVVRSADDMLNIIRSYIPVSYKYKDASYTDNRGRTN-
TIEGKRSRA
GFITQDLIRLWPEAVDVMSDGMQSPDPNQIIGGLMLLVKNLDARVQE-
LESKLMTD
>Mature_655_residues
MLIYKGGHMATTIKTVMTYPLDGSTTDFNIPFEYLARKFVRVTLIGVDRKE-
LILNQDYRF
ATKTTISTTRALGPADGYTLIEIRRFTSATDRLVDFTDGSILRAYDL-
NISQVQTLHVAEE
ARDLTADTIGVNNDGNLDARGRRIVNVADAQDVGDAVNLGQIKRWND-
SALNSANRAKQEA
DRATARANDANNSANASASSASSSAGSAELAKRWATSDTVVESDLESSR-
TYAIHSMSYRN
EAKDSADRAAVSETNAKASEGSAANSAAAAKVSETNAKASEERAITEA-
SKLGNMNDFAAA
IESVTGNDVKMKGAVSSPGNITGGGLVSTGAASIQKGALVGEDLIVGRDI-
TAKQDMYSQR
NIAVAGVTYAQGGIEQTLATNIYNKLYRLHINSNPQHVGQRQGLHIGW-
NEGGNGESNFIT
NRGAGSGGFVFRTVNAENSVETGRVDITGGGVLYANHLQVRSGA-
RIEGNNNIVGQNLYAG
MGSTMLEGNGNLSGGIWAQWGNLWSGLHNNSLFAKPPSGVQLF-
TARGGDYLEGRVDGKSV
GFRWFQSDRRLKEDIRVVRSADDMLNIIRSYIPVSYKYKDASYTDNRGRTN-
TIEGKRSRA
GFITQDLIRLWPEAVDVMSDGMQSPDPNQIIGGLMLLVKNLDARVQE-
LESKLMTD

No. of Amino
Acids

Translated: 655 ; Mature: 655
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Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
2.1 %Met (Translated)
2.1 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
2.1 %Met (Mature)
2.1 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 70515 ; Mature: 70515

Theoretical pI Translated: 6.75 ; Mature: 6.75

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available
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Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available
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Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available

Рисунок 474 - Локализация BASYS00044 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 475 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00044
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 476 - Конформационная структура BASYS00044 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00045

Таблица 223 - Данные о протеине BASYS00045 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:31:1 GMT

Entry ID BASYS00045.1

Accession No. BASYS00045

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 35572-35775 (Clockwise)

Centisome
Position

90.72

Gene Name BASYS00045

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
cgaaccagattattggcggattgatgttacttgttaagaacctagacgctcgcgttcagg
agcttgaatctaaacttatgacagactaaggaggtgttaa

Gene Sequence

atgttatccttcgacttcaacaatgaggtcgttaaggctgcgcctattgttggcacaggg
gtcgctgatggggcggcccgactcttttgggggctatcgttaaacgaatggttctacgtt
gcagctatcgcctacacagtggttcagattggtgccaaggtagtcgataagatgattgac
tggaaacgtgcaaacaaggagtaa

GC Content
[Percent]

49.51
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Preceding Gene BASYS00044

Following Gene BASYS00046

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00044; BASYS00045; BASYS00046

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00045

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence

>Translated_67_residues
MLSFDFNNEVVKAAPIVGTGVADGAARLFWGLSLNEWFYVAAIAYTVV-
QIGAKVVDKMID
WKRANKE
>Mature_67_residues
MLSFDFNNEVVKAAPIVGTGVADGAARLFWGLSLNEWFYVAAIAYTVV-
QIGAKVVDKMID
WKRANKE

No. of Amino
Acids

Translated: 67 ; Mature: 67

Cys/Met
Content

0.0 %Cys (Translated)
3.0 %Met (Translated)
3.0 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
3.0 %Met (Mature)
3.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 7407 ; Mature: 7407

Theoretical pI Translated: 6.67 ; Mature: 6.67
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Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

HASH(0xbbe7a18)-

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Membrane

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

7.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 477 - Локализация BASYS00045 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26
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Рисунок 478 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00045
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2

Рисунок 479 - Конформационная структура BASYS00045 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)
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BASYS00046

Таблица 224 - Данные о протеине BASYS00046 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:31:13 GMT

Entry ID BASYS00046.1

Accession No. BASYS00046

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 35779-36045 (Clockwise)

Centisome
Position

91.25

Gene Name BASYS00046

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
atggttctacgttgcagctatcgcctacacagtggttcagattggtgccaaggtagtcga
taagatgattgactggaaacgtgcaaacaaggagtaacct

Gene Sequence

atgagcgacaagactttaatcaagctgctggagatgctagacacggagatggcacagcgt
atgcttgctgacctccagagcgaggaacgccgaacgccgcaactttacaacgcaatcggc
aaactgttagaccgccataagttccaaatcagtaagctgacaccggacgagaatatcctc
ggtggactggcggcaggtctggaagactacaacaaagtggtcggccctaatggtctgact
gacgatgagactatcacgctacagtaa

GC Content
[Percent]

51.69
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Preceding Gene BASYS00045

Following Gene BASYS00047

Operon Status Yes

Operon
Components

BASYS00044; BASYS00045; BASYS00046

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00046

Alternate Protein
Names

Not Available

Sequence

>Translated_88_residues
MSDKTLIKLLEMLDTEMAQRMLADLQSEERRTPQLYNAIGKLLDRHKF-
QISKLTPDENIL
GGLAAGLEDYNKVVGPNGLTDDETITLQ
>Mature_87_residues
SDKTLIKLLEMLDTEMAQRMLADLQSEERRTPQLYNAIGKLLDRHKF-
QISKLTPDENILG
GLAAGLEDYNKVVGPNGLTDDETITLQ

No. of Amino
Acids

Translated: 88 ; Mature: 87

Cys/Met Content

0.0 %Cys (Translated)
4.5 %Met (Translated)
4.5 %Cys+Met (Translated)
0.0 %Cys (Mature)
3.4 %Met (Mature)
3.4 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight [Daltons]

Translated: 9888 ; Mature: 9757

Theoretical pI Translated: 4.45 ; Mature: 4.45
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Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific Function Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available
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Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific Reaction Not Available

General Reaction Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 480 - Локализация BASYS00046 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 481 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00046
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2
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Рисунок 482 - Конформационная структура BASYS00046 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

BASYS00047

Таблица 225 - Данные о протеине BASYS00047 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:31:27 GMT

Entry ID BASYS00047.1

Accession No. BASYS00047

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other
Databases

Not Available

Gene Position 36119-36586 (Clockwise)

Centisome 92.12
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Position

Gene Name BASYS00047

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gacgatgagactatcacgctacagtaagtgacatactcaaggttctccacgcgggagcct
ttatggatgttatttggtgcatctatgtgaaatctgaaaa

Gene Sequence

ttgatgggaggtgttatgctaaaacttttacgcagcgcactcccttgggtactcgccggg
acactctttatgggtggctggcacttagggtcaacccatgagagagcaaactggaaggag
gtaatccaaaatgaatacattgcgaaaacaaaagcaaccgcagcaactcaggcagaggtc
agtcgggtatcccgtgagtaccaagaagagattgcagccattgaaggcagcactgatagg
atgcttaatgacctgcgtagcaataataagcggctgtcagtccgcatcaaaacccttacc
ggactaccagaagataacggtagatgcgagtttaatggtcgagccgaactacacgagtca
gatgctaagcgtattatcggaataacccaagctgctgatgctcacgtaagagcgctccag
cgtactattaaggagatgcagaatgagcgacacccaagcaaaccgtaa

GC Content
[Percent]

48.93

Preceding Gene BASYS00046

Following Gene BASYS00048

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein BASYS00047

Alternate
Protein Names

Not Available

Sequence >Translated_155_residues
MMGGVMLKLLRSALPWVLAGTLFMGGWHLGSTHERANWKEVIQ-
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NEYIAKTKATAATQAEV
SRVSREYQEEIAAIEGSTDRMLNDLRSNNKRLSVRIKTLTGLPEDNGRCEFN-
GRAELHES
DAKRIIGITQAADAHVRALQRTIKEMQNERHPSKP
>Mature_134_residues
LFMGGWHLGSTHERANWKEVIQNEYIAKTKATAATQAEVSRVSREY-
QEEIAAIEGSTDRM
LNDLRSNNKRLSVRIKTLTGLPEDNGRCEFNGRAELHESDAKRIIGITQAA-
DAHVRALQR
TIKEMQNERHPSKP

No. of Amino
Acids

Translated: 155 ; Mature: 134

Cys/Met
Content

0.6 %Cys (Translated)
3.9 %Met (Translated)
4.5 %Cys+Met (Translated)
0.7 %Cys (Mature)
2.2 %Met (Mature)
3.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 17423 ; Mature: 15196

Theoretical pI Translated: 9.98 ; Mature: 9.17

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembra-
ne Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available
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PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown

Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/

Not Available
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mg]

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available

Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

10.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 483 – Локализация BASYS00047 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 484 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00047
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2
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BASYS00048

Таблица 226 - Данные о протеине BASYS00048 бактериофага Yersinia phage
Ye3-f2 6

Creation Date 2019/2/25 6:31:46 GMT

Entry ID BASYS00048.1

Accession No. BASYS00048

SWISS PROT (AC
and ID)

Not Available

Other Databases Not Available

Gene Position 36561-38324 (Clockwise)

Centisome
Position

93.24

Gene Name BASYS00048

Alternate Gene
Names

Not Available

Upstream 100
Bases

>100_bases
gccgaactacacgagtcagatgctaagcgtattatcggaataacccaagctgctgatgct
cacgtaagagcgctccagcgtactattaaggagatgcaga

Gene Sequence

atgagcgacacccaagcaaaccgtaatgcgctaatcatcgcgcagcttaagggtgacttc
gtggccttcctgttcgtattgtggaaggctttggctctcccgccgccgactaagtgtcag
attgatatggcccggtgtctggctaacggagacaacaagaagtttatcctacaggctttc
cgtggtatcggtaagtcattcatcacctgtgcgttcgttgtgtggacgttatggcgtgac
cctcagttgaagatactgattgtctctgcatccaaagaacgtgcggacgctaactccatc
ttcatcaagaacatcattgacctgctgcccttcttggctgagttaaagcctcgccccggt
cagcgtgactctgtgattagtttcgatgttggccctgccaagcctgaccactctccgtct
gtgaagtcggtgggtatcactggtcagttgactggtagtcgtgctgatatcatcatagcg
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gatgacgttgagattccgtctaactccgcaactcaaggtgcccgtgagaagctgtggact
ctggtgcaggaatttgctgcgcttctgaaaccgctgccgacttctcgcgttatctacctt
ggtacgcctcaaaccgaaatgaccttgtacaaggaactcgaagataaccgtgggtacacc
acaatcatctggcctgcgctctatccgcgtagccgtgaggaagacttgtactatggcgac
cgtctggccccgatgctccgcgaagagttcaacgatgggttcgagatgctccaaggtcaa
ccgactgaccccgtgcgcttcgatatggaagacctccgggagcgtgagttggaatacggt
aaggctggcttcactttgcagttcatgctcaacccgaacctgagtgatgccgagaagtac
cccttacgcctccgtgacgctatcgtgtgcggtctggacttcgagaaagccccaatgcat
taccagtggcttccgaaccgtcagaatcgcaatgaagagcttcctaacgtgggccttaag
ggtgatgatattcatagctatcattcgtgcagccagaacactggacagtaccagcaacgc
atcctagtgattgaccctagtggtcgcggtaaggacgagactggttacgcagtgttgttc
accctgaatggctacatctatctgatggaagctggcgggttccgcgatggttattccgat
aagacccttgagtccctcgctaagaaagcgaagcagtggaaggttcagacagtggtcttc
gagagtaacttcggggatggtatgtttggtaaggtattcagccctgtgctcctgaaacac
catgcagccgctatggaagagattcgtgctcgtggtatgaaggaactacgcatttgtgat
acgctggagcctgtactctctacgcaccgccttgtgattcgtgacgaggtgattcgtgag
gactaccagactgcccgtgacgctgatggcaagcatgacgttcgctattcgctgttctac
cagttgacccgtatggctcgtgagaagggcgctgtggcacatgatgaccgacttgatgcg
ttagcattgggtgtagagttcttacgctctacgatggaactggacgccgttaaggttgag
gctgaggtgcttgaggcgttcttagaggaacacatggagcacccaatccattcggctggt
cacgtagttaccgctatggttgacgggatggaactctattgggaggatgacgatgtgaat
agtaacaggttcattgactggtag

GC Content
[Percent]

52.49

Preceding Gene BASYS00047

Following Gene BASYS00001

Operon Status Not Available

Operon
Components

Not Available

Protein Name Hypothetical Protein Aasi

Alternate None



1195

Protein Names

Sequence

>Translated_587_residues
MSDTQANRNALIIAQLKGDFVAFLFVLWKALALPPPTKCQIDMARC-
LANGDNKKFILQAF
RGIGKSFITCAFVVWTLWRDPQLKILIVSASKERADANSIFIKNIIDLLP-
FLAELKPRPG
QRDSVISFDVGPAKPDHSPSVKSVGITGQLTGSRADIIIADDVEIPSNSATQ-
GAREKLWT
LVQEFAALLKPLPTSRVIYLGTPQTEMTLYKELEDNRGYTTIIWPALYPRS-
REEDLYYGD
RLAPMLREEFNDGFEMLQGQPTDPVRFDMEDLRERELEYG-
KAGFTLQFMLNPNLSDAEKY
PLRLRDAIVCGLDFEKAPMHYQWLPNRQNRNEELPNVGLKGDDIH-
SYHSCSQNTGQYQQR
ILVIDPSGRGKDETGYAVLFTLNGYIYLMEAGGFRDGYSDKTLESLAK-
KAKQWKVQTVVF
ESNFGDGMFGKVFSPVLLKHHAAAMEEIRARGMKELRICDT-
LEPVLSTHRLVIRDEVIRE
DYQTARDADGKHDVRYSLFYQLTRMAREKGAVAHDDRLDALAL-
GVEFLRSTMELDAVKVE
AEVLEAFLEEHMEHPIHSAGHVVTAMVDGMELYWEDDDVNSNRFIDW
>Mature_555_residues
LPPPTKCQIDMARCLANGDNKKFILQAFRGIGKSFIT-
CAFVVWTLWRDPQLKILIVSASK
ERADANSIFIKNIIDLLPFLAELKPRPGQRDSVISFDVGPAKPDHSPSVKSV-
GITGQLTG
SRADIIIADDVEIPSNSATQGAREKLWTLVQEFAALLKPLPTSRVIYLGTPQ-
TEMTLYKE
LEDNRGYTTIIWPALYPRSREEDLYYGDRLAPMLREEFNDG-
FEMLQGQPTDPVRFDMEDL
RERELEYGKAGFTLQFMLNPNLSDAEKYPLRLRDAIVCGLDFEKAPM-
HYQWLPNRQNRNE
ELPNVGLKGDDIHSYHSCSQNTGQYQQRILVIDPSGRGKDETGYAVLFTLN-
GYIYLMEAG
GFRDGYSDKTLESLAKKAKQWKVQTVVFESNFGDGMFGKVFSPVLLKH-
HAAAMEEIRARG
MKELRICDTLEPVLSTHRLVIRDEVIREDYQTARDADGKHDVRYSLFYQLTR-
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MAREKGAV
AHDDRLDALALGVEFLRSTMELDAVKVEAEVLEAFLEEHMEHPIH-
SAGHVVTAMVDGMEL
YWEDDDVNSNRFIDW

No. of Amino
Acids

Translated: 587 ; Mature: 555

Cys/Met
Content

1.0 %Cys (Translated)
2.9 %Met (Translated)
3.9 %Cys+Met (Translated)
1.1 %Cys (Mature)
2.9 %Met (Mature)
4.0 %Cys+Met (Mature)

Molecular
Weight
[Daltons]

Translated: 66673 ; Mature: 63125

Theoretical pI Translated: 5.17 ; Mature: 5.09

Pfam
Domain/Func-
tion

Not Available

Signals Not Available

Transmembrane
Regions

Not Available

Secondary
Structure

Not Available

PROSITE Motif Not Available

Specific
Function

Unknown
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Metabolic
Importance

Not Available

COG Function Not Available

COG ID Not Available

Gene Ontology Not Available

Cell Location Cytoplasmic

Similarity Not Available

Homologues Not Available

Paralogues Not Available

PDB Accession Not Available

Resolution Not Available

Structure CLASS Not Available

Cofactors Not Available

Metal Ions Not Available

EC Number Not Available

Kcat Value
[1/min]

Not Available

Specific Activity
[micromol/min/
mg]

Not Available

Km Value [mM] Not Available

Substrates Not Available
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Products Not Available

Specific
Reaction

Not Available

General
Reaction

Not Available

Inhibitors Not Available

Copy Number Not Available

Structure
Determination
Priority

9.0

TargetDB Status Not Available

Availability Not Available

References Not Available
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Рисунок 485 - Локализация BASYS00048 в геноме бактериофага Yersinia
phage Ye3-f26

Рисунок 486 - Филогенетическое дерево гомологов BASYS00048
бактериофага Yersinia phage Ye3-6f2
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Рисунок 487 - Конформационная структура BASYS00048 бактериофага
Yersinia phage Ye3-f2 (согласно данным аналогиям

https://swissmodel.expasy.org/interactive)

При анализе соответствия протеомного состава Yersinia phage Ye3-f2,

количества белков и распределения их по молекулярным массам в

биоинформационных приложениях SnapGene Viewer 4.1.9 и BASys version

1.0 выявлена их идентичность (рис. 488).

В результате проведенного анализа протеомов выделенных

бактериофагов нами были полученны данные:

- при разделении выделенных и сконцентрированнных белков

бактериофагов в ПААГ методом вертикального электрофореза для Proteus

phage Pr 4 – УГСХА было выявлено 3 белка (67 кДа, 77 кДа и 94 кДа), для

Enterobacter phage Е7 - 4 белка (73 кДа, 81 кДа, 98 кДа, 124 кДа), для Yersinia

phage Yersinia phage Ye3-f2 – 3 белка (72 кДа, 115 кДа, 128 кДа);

- при анализе протеома бактериофага Proteus в приложении SnapGene

Viewer 4.1.9 соответственно данных секвенирования его нуклеиновой

кислоты было выявлено 50 белков с молекулярными массами от 5,5 до 140

кДа; приложении BASys (Bacterial Annotation System) соответственно данных



1201

секвенирования его нуклеиновой кислоты было выявлено 55 белков с

молекулярными массами от 3,4 до 140 кДа. При анализе соответствия

протеомного состава, количества белков и распределения их по

молекулярным массам в биоинформационных приложениях SnapGene Viewer

4.1.9 и BASys version 1.0 выявлена их идентичность;

Рисунок 488 - Сравнительный график распределения белкового состава
Yersinia phage Ye3-f2 по молекулярной массе по данным приложений
SnapGene Viewer 4.1.9 (красный цвет) и BASys version 1.0 (синий цвет)

- при анализе протеома бактериофага Enterobacter E7 в приложении

SnapGene Viewer 4.1.9 соответственно данных секвенирования его

нуклеиновой кислоты был выявлен 50 белков с молекулярными массами от

5,5 до 139 кДа; в приложении BASys (Bacterial Annotation System)

соответственно данных секвенирования его нуклеиновой кислоты был

выявлен 41 белок с молекулярными массами от 4,1 до 143 кДа. При анализе

соответствия протеомного состава Enterobacter phage E7, количества белков и
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распределения их по молекулярным массам в биоинформационных

приложениях SnapGene Viewer 4.1.9 и BASys version 1.0 выявлена их

идентичность;

- при анализе протеома бактериофага Yersinia Ye3-f2 в приложении

SnapGene Viewer 4.1.9 соответственно данных секвенирования его

нуклеиновой кислоты было выявлено 46 белков с молекулярными массами от

4,1 до 144 кДа; в приложении BASys (Bacterial Annotation System)

соответственно данных секвенирования его нуклеиновой кислоты было

выявлено 48 белков с молекулярными массами от 4,1 до 143 кДа. При

анализе соответствия протеомного состава Yersinia phage Ye3-f2, количества

белков и распределения их по молекулярным массам в биоинформационных

приложениях SnapGene Viewer 4.1.9 и BASys version 1.0 выявлена их

идентичность.

Проведено биоинформационное исследование фагоых протеомов.

Определено количество протеомов исследуемых бактериофагов, их

локализация в геноме, филогенетическое положение среди аннотированных

белков, возможная конформационная структура каждого из них.

9.РАЗРАБОТКА СИСТЕМ ПЦР-ДЕТЕКЦИИ ИССЛЕДУЕМЫХ

ГРУПП БАКТЕРИОФАГОВ

Для целей возможной типизации выделенных бактериофагов по

группам нами было построено филогенетичсекое дерево соответствия их

генетической организации между собой (рис. 489, таб.227-228).
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Рисунок 489 - Филогенетичсекое дерево соответствия генетической
организации Proteus phage (Pr 4 – УГСХА), Enterobacter phage (E7) и Yersinia

phage (Ye3-f2)

Таблица 227 - Соответствие геномов Proteus phage (Pr 4 – УГСХА),
Enterobacter phage (E7) и Yersinia phage (Ye3-f2)
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Таблица 228 - Относительное соответствие геномов Proteus phage (Pr 4 –
УГСХА), Enterobacter phage (E7) и Yersinia phage (Ye3-f2)

Поскольку соответствие между геномами Proteus phage (Pr 4 –

УГСХА), Enterobacter phage (E7) и Yersinia phage (Ye3-f2) составляет от 24

до 31%, организация их в общую группу не представляется целесообразной.

Исходя из этого нами были разработаны системы для ПЦР типирования

групп бактериофагов в соответствии с их филогенетическим родством.

На основании сиквенсовых данных было построено филогенетическое

дерево соответствия ДНК Proteus phage (Pr 4 – УГСХА) возможным

аналогиям (рис. 490).

Рисунок 490 - Филогенетическое дерево соответствия ДНК Proteus phage (Pr
4 – УГСХА) возможным аналогиям
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Затем был определен фрагмент для разработки системы праймеров для

целей генетиечской идентификации и определения типировой

принадлежности к группе бактериофагов, активных в отношении Proteus spp.

Специфичный фрагмент расположен в области генома 3700-4500 п.н. (рис.

491).

Рисунок 491 - Множественное выравнивание последовательности ДНК
Proteus phage Pr 4 – УГСХА

При использовании системы BLAST были определены несколько пар

праймеров (рис. 492-493).

Рисунок 492 - Системы праймеров на последовательности ДНК Proteus phage
Pr 4 – УГСХА

После синтеза праймеров были проведены эксперименты (рис. 494) по

индикации определяемых фрагментов генома Proteus phage Pr 4 – УГСХА,

позволяющие проводить скрининг наличия бактериофага непосредственно в

материале без этапов выделения и очистки.
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Рисунок 493 - Дизайн праймеров на последовательности ДНК Proteus phage
Pr 4 – УГСХА

Рисунок 494 - График амплификации специфических фрагментов при
идентификации ДНК Proteus phage: образец 1 - Pr 4 – УГСХА, образец 2 – Pr

6 – УГСХА, образец 3 – Pr 7 – УГСХА
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На основании сиквенсовых данных было построено филогенетическое

дерево соответствия ДНК Enterobacter phage (E7) возможным аналогиям (рис.

495).

Рисунок 495 - Филогенетическое дерево соответствия ДНК Enterobacter phage
E7 возможным аналогиям

Затем был определен фрагмент для разработки системы праймеров для

целей генетиечской идентификации и определения типировой

принадлежности к группе бактериофагов, активных в отношении Enterobacter

spp. Высокоспецифичного фрагмента, характерного только Enterobacter phage

E7 в геноме не выявлено, однако существуют области, при совместном

использовании ПЦР для которых, позволит детектировать только геном

данной группы. На рис. 496 четко выделены две области 17500-18000 п.н. и

26500-27500 п.н., одновременное выявление которых характерно только для

Enterobacter phage.

При помощи BLAST были определены 2 системы праймеров для

одновременного выявления фрагментов генома, характерных для группы

бактериофагов, активных в отношении Enterobacter (рис. 497-500)
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Рисунок 496 - Множественное выравнивание последовательности ДНК
Enterobacter phage E7

Рисунок 497 - Системы праймеров на последовательности ДНК Enterobacter
phage в области 17500-18000 п.н.

Рисунок 498 - Дизайн праймеров на последовательности ДНК Enterobacter
phage в области 17500-18000 п.н.

Рисунок 499 - Системы праймеров на последовательности ДНК Enterobacter
phage в области 26500-27500 п.н.
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Рисунок 500 - Дизайн праймеров на последовательности ДНК Enterobacter
phage в области 26500-27500 п.н.

После синтеза праймеров были проведены эксперименты (рис. 501) по

индикации определяемых фрагментов генома Enterobacter phage E7

(обязательное наличие фрагментов, фланкируемых двумя системами

праймеров), позволяющие проводить скрининг наличия бактериофага

непосредственно в материале без этапов выделения и очистки.

На основании сиквенсовых данных было построено филогенетическое

дерево соответствия ДНК Yersinia phage Ye3-f2 возможным аналогиям (рис.

502).

Затем был определен фрагмент для разработки системы праймеров для

целей генетиечской идентификации и определения типировой

принадлежности к группе бактериофагов, активных в отношении Yersinia

spp. Высокоспецифичного фрагмента, характерного только Yersinia phage

Ye3-f2 в геноме не выявлено, однако существуют области, при совместном

использовании ПЦР для которых, позволит детектировать только геном

данной группы. На рис. 503 четко выделены две области 2000-2500 п.н. и
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24100-24300 п.н., одновременное выявление которых характерно только для

Yersinia phage.

Рисунок 501 - График амплификации специфических фрагментов при
идентификации ДНК Enterobacter phage в областях 17500-18000 п.н. и 26500-

27500 п.н.: образец 1 – E3, образец 2 – E4, образец 3 – E6, образец 4 – E7

Рисунок 502 - Филогенетическое дерево соответствия ДНК Yersinia phage
Ye3-f2 возможным аналогиям
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Рисунок 503 Множественное выравнивание последовательности ДНК
Yersinia phage Ye3-f2

При помощи BLAST были определены 2 системы праймеров для

одновременного выявления фрагментов генома, характерных для группы

Yersinia phage (рис. 504-507).

Рисунок 504 Системы праймеров на последовательности ДНК Yersinia phage
в области 2000-2500 п.н.

Рисунок 505 - Дизайн праймеров на последовательности ДНК Yersinia phage
в области 2000-2500 п.н.
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Рисунок 506 - Системы праймеров на последовательности ДНК Yersinia
phage в области 24100-24300 п.н.

Рисунок 507 - Дизайн праймеров на последовательности ДНК Yersinia phage
в области 24100-24300 п.н.

После синтеза праймеров были проведены эксперименты (рис. 508) по

индикации определяемых фрагментов генома бактериофагов, активных в

отношении Yersinia (обязательное наличие фрагментов, фланкируемых двумя

системами праймеров), позволяющие проводить скрининг наличия

бактериофага непосредственно в материале без этапов выделения и очистки.

В результате проведенных исследований были разработаны системы

праймеров для ПЦР типирования бактериофагов Protes, Enterobacter и

Yersinia групп. Данные системы позволяют определять наличие

бактериофагов, относящихся к определенным группам в материале,

полученном из объектов окружающей среды и патологического материала.
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Рисунок 508 - График амплификации специфических фрагментов при
идентификации ДНК Yersinia phage в областях 2000-2500 п.н. и 24100-24300

п.н.: образец 1 - Ye3-f2, образец 2 – Ye2-f3, образец 3 – Ye1-f4, образец 4 –
Ye2-f5

Данная характеристика, наряду с высокой специфичностью,

характерной для всех типов молекулярно-генетических исследований,

позволяет использовать разработанные системы при скринигах

бактериофагов указанных групп при детекции фрагмента генома размером

125 п.н. в области 3700-4500 п.н. ДНК Proteus phage (Pr 4 – УГСХА);

размерами 294 и 431 п.н. в областях 17500-18000 и 26500-27500 п.н.

соответственно ДНК Enterobacter phage (E7) и размерами 226 и 85 п.н. в
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областях 2000-2500 и 24100-24300 п.н. соответственно Yersinia phage (Ye3-

f2).

10. РАЗРАБОТКА СИСТЕМ ГЕНЕТИЧЕСКОЙ ДЕТЕКЦИИ

НАЛИЧИЯ ЛОКУСОВ ПАТОГЕННОСТИ В ОТОБРАННЫХ

ФАГОВЫХ ГЕНОМАХ

Одной из задач в рамках данного проекта была разработка систем

молекулярно-генетической индикации (с использованием ПЦР) автономных

генетических элементов (островков патогенности) в геномах бактериофагов,

активных в отношении, Yersinia enterocolitica, Proteus ssp., Enterobacter ssp.

Yersinia enterocolitica

Для вида Yersinia enterocolitica был выбран фрагмент гена ail,

кодирующего локус гена инвазивного белка. Данные по подобранным

праймерам представлены на рисунке 509 и в таблице 229.

Рисунок 509- Варианты праймерных систем для амплификации гена ail
генома фагов, активных в отношении Yersinia enterocolitica
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Таблица 229 – Характеристика праймеров к участкам гена ail генома фагов,
активных в отношении Yersinia enterocolitica

Параметр Характеристика

участок гена ail
Прямой праймер (f) 5’-3’ AATGTGTACGCTGCGAGTGA
Обратный праймер (r) 5’-3’ CGGCCCCCAGTAATCCATAAA
Расчетная температура плавления
прямого праймера

60,0˚С

Расчетная температура плавления
обратного праймера

59,9˚С

Теоретическая специфичность Yersinia enterocolitica ail gene
Длина амплифицируемого
участка (п.о.)

292

Результаты экспериментальных исследований индикации

специфического фрагмента гена ail культур Yersinia enterocolitica с

разработанными системами олигонуклеотидов представлены на рисунок 510.

1 2 3 4 М

Рисунок 510 - Индикация фрагмента гена ail культур Yersinia enterocolitica.
М – маркер молекулярного веса, 1 – положительный контроль, 2 –

отрицательный контроль, 3-4 – ДНК бактериофага Ye3-f2, специфичного в
отношении Yersinia enterocolitica

Proteus spp.

Для Proteus spp. был выбран фрагмент гена toxin RelE. Данные по

подобранным праймерам представлены на рисунке 511 и в таблице 230.

500

100
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Рисунок 511 - Варианты праймерных систем для амплификации гена
toxin RelE генома фагов, активных в отношении Proteus spp.

Результаты экспериментальных исследований индикации

специфического фрагмента гена RelE культур Proteus spp. с разработанными

системами олигонуклеотидов представлены на рисунке 512.

Таблица 230 – Характеристика праймеров к участкам гена toxin RelE генома
фагов, активных в отношении Proteus spp.

Параметр Характеристика

участок гена toxin RelE
Прямой праймер (f) 5’-3’ AGCAAATCAAACTATTGGCTACAGA
Обратный праймер (r) 5’-3’ TGCTTTTGGATACGCCATAACT
Расчетная температура плавления
прямого праймера

60,0˚С

Расчетная температура плавления
обратного праймера

59,9˚С

Теоретическая специфичность Proteus mirabilis, Proteus vulgaris RelE gene
Длина амплифицируемого
участка (п.о.)

215
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М 1 2
М 1 2

Рисунок 512 - Индикация фрагмента гена RelE: М – маркер молекулярного
веса, 1 – ДНК бактериофага Pr – 4 УГСХА, , специфичного в отношении

Proteus spp., 2- положительный контроль

Enterobacter spp.

Для Enterobacter spp. был также выбран фрагмент гена toxin RelE,

кодирующего локус гена инвазивного белка. Данные по подобранным

праймерам представлены на рисунке 513 и в таблице 231.

Рисунок 513 - Варианты праймерных систем для амплификации гена toxin
RelE генома фагов, активных в отношении Enterobacter spp.

500

100
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Таблица 231 – Характеристика праймеров к участкам гена toxin RelE генома
фагов, активных в отношении Enterobacter spp.

Параметр Характеристика

участок гена toxin RelE
Прямой праймер (f) 5’-3’ TCATTCGTTCGCTTGCCAGA
Обратный праймер (r) 5’-3’ GCAAAGCTGCGTGGGATAAA
Расчетная температура плавления
прямого праймера

59.0˚С

Расчетная температура плавления
обратного праймера

59.0˚С

Теоретическая специфичность Enterobacter sp. plasmid pENTE01 toxin RelE gene
Длина амплифицируемого
участка (п.о.)

160

Результаты экспериментальных исследований индикации

специфического фрагмента гена RelE культур Enterobacter spp. с

разработанными системами олигонуклеотидов представлены на рисунке 514.

1 2 М 3 4

Рисунок 514 - Индикация фрагмента гена RelE: М – маркер
молекулярного веса, 1- положительный контроль, 2- отрицательный

контроль, 3-4 – ДНК бактериофагов Е4 и Е7, специфичного в отношении
Enterobacter spp. ,

500

100
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Были разработаны системы ПЦР-детекции основных факторов

патогенности, которые могут потенцильно нести в себе геномы исследуемых

бактериофагов. Так для Yersinia phage был выбран фрагмент гена ail,

кодирующего локус гена инвазивного белка, для Proteus phage был выбран

фрагмент гена toxin RelE, для Enterobacter phage был также выбран фрагмент

гена toxin RelE, кодирующего локус гена инвазивного белка.

В результате проведенных экспериментов в геномах выделенных и

селектированных бактериофагов, перспективных в отношении обработки

пищевых продуктов, локусов патогенности выявлено не было.
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11. КЛАССИФИКАЦИОННАЯ БАЗА ИССЛЕДОВАННЫХ БАКТЕРИОФАГОВ НА ОСНОВЕ
КРИТЕРИЕВ БИОЛОГИЧЕСКИХ ХАРАКТЕРИСТИКИ ОСОБЕННОСТЕЙ ВЗАИМОДЕЙСТВИЯ ФАГ-
ХОЗЯИН И ОСОБЕННОСТЕЙ ГЕНЕТИЧЕСКОЙ ОРГАНИЗАЦИИ И ХАРАКТЕРИСТИКИ ПРОТЕОМА

БАКТЕРИОФАГОВ

Таблица 232 - Классификационная база исследованных бактериофагов
Характеристика
бактериофага

Название бактериофагов рода Proteus Название бактериофагов рода Enterobacter Название бактериофагов Y.
enterocolitica

Название
бактериофагов рода
Citrobacter

Pr
–

1
У

Г-
Pr

–
2

У
Г-

Pr
–

3
У

Г-
Pr

–
4

У
Г-

Pr
–

5
У

Г-
Pr

-
6

У
Г-

Pr
–

7
У

Г-
Pr

–
8

У
Г-

Е
1

Е
2

Е
3

Е
4

Е
5

Е
6

Е
7

Y
e2

-f1

Y
e3

-f2

Y
e2

-f3

Y
e1

-f4

Y
e2

-f5

CI
T-

1

CI
T-

2

CI
T-

3

CI
T-

4

Биологические и биотехнологические характеристики бактериофагов и особенности их взаимодействия в системе фаг-хозяин

Морфология
бляшкообразующих
единиц, см

0,
3±

0,
1

0,
2±

0,
1

0,
4±

0,
1

0,
4±

0,
1

0,
3±

0,
1

0,
5±

0,
1

0,
6±

0,
1

0,
3±

0,
1

до
0,

1

0,
4±

0,

до
0,

1

0,
4±

0,

0,
4±

0,

0,
4±

0,

до
0,

1

0,
8±

0,

1,
0±

0,

0,
7±

0,

0,
3±

0,

1,
0±

0,

3,
5±

1,

2,
3±

0,

2,
0±

0,

2,
1±

0,

Соотношение фаг-
культура для
культивирования, мл 0,

3
/

0,
3

0,
2

/
0,

2
0,

2
/

0,
2

0,
2

/
0,

2

0,
2

/
0,

2
0,

2
/

0,
2

0,
3

/
0,

3
0,

2
/

0,
2

0,
2

/
0,

2
0,

2
/

0,
2

0,
2

/
0,

2
0,

2
/

0,
2

0,
2

/
0,

2
0,

2
/

0,
2

0,
2

/
0,

2

0,
2

/
0,

5
0,

2
/

0,
2

0,
2

/
1,

0
0,

2
/

0,
5

0,
2

/
0,

5
0,

2
/

0,
2

0,
2

/
0,

2
0,

2
/

0,
2

0,
2

/
0,

2

Время пассажа
системы фаг-
культура, ч 3,

5

3,
0

3,
5

3,
5

3,
5

3,
5

3,
0

3,
5

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

6,
0

Литическая
активность, БОЕ/мл

2,
3±

0,
1х

10
8

1,
7±

0,
2х

10
7

4,
5±

0,
1х

10
8

1,
9±

0,
1х

10
9

5,
6±

0,
3х

10
7

1,
3±

0,
2х

10
9

4,
2±

0,
2х

10
6

3,
9±

0,
1х

10
8

7,
4±

0,
2х

08

1,
2±

0,
2

х

1,
6±

0,
2

х

3±
0,

2
х

10
9

3±
0,

2
х

10
8

2,
8±

0,
2

х
10

9

1,
8±

0,
2х

10
10

1,
2±

0,
1×

10

1,
5±

0,
1×

10

3,
8±

0,
1×

10

2,
8±

0,
1×

10

1,
9±

0,
1×

10

6,
0±

0,
1х

10

6,
0±

0,
1х

10

3,
0±

0,
1х

10

3,
0±

0,
1х

10
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Литическая
активность по
Аппельману

10-

7
10-6

10-

7
10-8 10-6 10-8 10-5 10-7 10-8 10-6 10-7 10-9 10-7 10-9 10-10 10-7 10-9 10-8 10-6 10-6 10-4 10-6 10-8 10-7

Специфичность,% 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100

Спектр литического
действия, количество
анализируемых
культур/ процент
лизиса

42
/2

8,
6

42
/4

0,
5

42
/4

2,
9

42
/7

8,
6

42
/4

2,
9

42
/7

1,
4

42
/5

0,
0

42
/4

5,
2

21
/3

8

21
/5

2

21
/1

9

21
/7

6

21
/6

2

21
/5

7

21
/8

1

37
/6

4?
8

37
/5

6?
7

37
/9

1?
9

37
/3

2?
4

37
/3

7?
8

8,
8

14
,7

17
,6

11
,8

Устойчивость к
воздействию
трихлорметана в
соотношении 1:10,
мин

10 10 10 15 10 15 10 15 40 40 40 40 40 40 40 40 40 40 40 40 10 10 40 10

Устойчивость к
воздействию
температуры в
течение 30 мин, 0С

66 64 66 70 66 66 66 64 80 80 80 80 80 80 85 70 58 60 80 58 83 83 86 83

Показатель
литической
активности через 12
месяцев хранения
при t =2-40C 3,

1±
0,

2х
10

8

6,
3±

0,
1х

10
8

2,
1±

0,
1х

10
5

0,
7±

0,
2

х

1,
9±

0,
2

х

0,
9±

0,
2

х

10
10

0,
6±

0,
1×

1

0,
7±

0,
1×

1

1,
9±

0,
1×

1

Показатель
литической
активности через 24
месяцев хранения
при t =2-40C 2,

9±
0,

2х
10

7

0,
3±

0,
1х

10
8

2,
4±

0,
1х

10
4

6,
3±

0,
2

х

1,
2±

0,
2

х

6,
9±

0,
2

х

10
8

3,
2±

0,
1×

1

4,
1±

0,
1×

1

Показатель
литической
активности через 32
месяца хранения при
t =2-40C 1,

2±
0,

1х
10

7

0,
5±

0,
1х

10
7

0,
9±

0,
1х

10
4

2,
2±

0,
2

х

1,
3±

0,
2

х

1,
5±

0,
2

х

10
8

1,
2±

0,
1×

10

4,
7±

0,
1×

10

7,
8±

0,
1×

10
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Константа скорости
адсорбции, см 3/мин-1

4,
2

4,
1

4,
4

4,
4

5,
8

4,
8

4,
04

4,
4

6,
1

Латентный период,
мин

24
-2

5

24
-2

5

24
-2

5

19
-2

0

24
-2

5

24
-2

5

19 44
-4

5

39
-4

0

Урожайность,
вирусных частиц на
одну микробную
клетку 52

,7

52
,7

52
,7

11
0,

4

12
4,

6

10
1,

4

23
9,

4

72 62
,1

4

Особенности генетической организации и характеристика протеома бактериофагов

Длина цепи, п.н.

44
58

0

36
03

0

39
21

0

G/C-состав, %

39
,2

1

50
,6

4

50
,7

0

Молекулярный вес,
кДа

13
71

2

11
10

3

12
14

5

Молярный
коэффициент, I/mol

48
4

40
9

60
0

38
2

13
7

60
0

42
9

40
5

10
0
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Температура
плавления, °С

80
,9

6

85
,6

4

85
,6

7

μg/OD260

28
,3

1

29
,0

5

28
,2

8

А, %

29
,2

23
,1

26
,1

С, %
22

,6

27
,0

23
,7

G, %

16
,6

23
,7

27
,0

T, %

31
,6

26
,3

23
,2

Количество белков,
выявленных
электрофоретиче-
ским методом, ед 3 4 3

Молекулярная масса
белков, выявленных
электрофоретиче-
ским методом, кДа 67

,
77

,
94 73

,
81

,
98

,1
24

72
,

11
5,
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Количество белков,
установленных в
приложении
SnapGene Viewer
4.1.9, ед

50 50 46

Молекулярная масса
белков,
установленных в
приложении
SnapGene Viewer
4.1.9., кДа

5,
5

до
14

0

5,
5

до
13

9

4,
1

до
14

4

Количество белков,
установленных в
приложении BASys
(Bacterial Annotation
System), ед

55 41 48

Молекулярная масса
белков,
установленных в
приложении BASys
(Bacterial Annotation
System), кДа

от
3,

4
до

14
0

4,
1

до
14

3

4,
1

до
14

3
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Разработана классификационная база исследованных бактериофагов на

основе критериев биологических характеристики особенностей

взаимодействия фаг-хозяин (морфология бляшкообразующих единиц,

соотношение фаг-культура для культивирования, время пассажа системы

фаг-культура, литическая активность, специфичность, спектр литического

действия, устойчивость к воздействию трихлорметана в соотношении 1:10,

устойчивость к воздействию температуры в течение 30 мин, показатель

литической активности через 12-32 месяца хранения при t =2-40C, константа

скорости адсорбции, латентный период, урожайность, вирусных частиц на

одну микробную клетку) и особенностей генетической организации и

характеристики протеома бактериофагов (длина цепи, G/C-состав,

молекулярный вес, молярный коэффициент, температура плавления,

μg/OD260, А, С, G, T, количество белков и их молекулярная масса,

выявленных электрофоретическим методом, количество белков,

установленных в приложении SnapGene Viewer 4.1.9, и их молекулярная

масса; количество белков, установленных в приложении BASys (Bacterial

Annotation System), и их молекулярная масса).

12. МЕТОДИЧЕСКИЕ РЕКОМЕНДАЦИИ ПО ОСОБЕННОСТЯМ

КУЛЬТИВИРОВАНИЯ, ХРАНЕНИЯ, ОЧИСТКИ И КОНЦЕНТРАЦИИ

БАКТЕРИОФАГОВ, АКТИВНЫХ В ОТНОШЕНИИ

ЭНТЕРОБАКТЕРИЙ, ИМЕЮЩИХ ВАЖНОЕ ЗНАЧЕНИЕ ДЛЯ

СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННОЙ ВЕТЕРИНАРИИ

Подготовка помещения и оборудования

Перед началом дезинфекции проверяют эффективность

вентиляционного оборудования и HEPA фильтров. Боксированное

помещение и ламинар обрабатывают при помощи аламинола. Дезинфекцию

оборудования, предназначенного для розлива и укупорки флаконов с ТВС, а

также поддонов для флаконов и емкости для крышек, проводят 70 %

раствором спирта.
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Приготовление материалов

Перед стерилизацией осуществляют мойку стеклянной посуды.

Стерилизацию лабораторной посуды осуществляют по следующему режиму:

сухожаровой шкаф – 1 ч при 200 ºС. Стерилизацию емкостей большого

объема и частей перистальтического насоса (силиконовый шланг) проводят в

автоклаве под давлением пара 1,2 атмосферы и рабочей температуре 121 ºС,

время стерилизации – 20 мин. Сухая стерилизация гамма-лучами стеклянных

флаконов и крышек производится по контракту по следующей схеме: 18,5

кГр при скорости конвейера 3,0см/сек.

1.1 Параметры культивирования бактериофагов

Экспериментально установлено, что пассирование бактериофагов с

применением следующих параметров: определенное соотношение культуры

и фага (таблица 233-235) в 4,5 мл стерильного МПБ, культивирование в

течение определенного времени (таблица233-235) при (36±1)0С, позволяет

получить достаточное количество фаголизата для исследований.

Таблица 233 –Количественные соотношения выделенных фагов и
индикаторных культур и технологические параметры их культивировани

№
пп

Фаг Технологические параметры
культивирования

Оптимальное соотношение
выделенного бактериофага и
18±2 часовой индикаторной
культуры при концентрации
микробных клеток равной не

ниже n х106(КОЕ/мл)временной
интервал, ч

температурный
режим, 0С

1. Ye2-f1 6 36±1 0,2 мл / 0,5 мл

2. Ye3-f2 6 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

3. Ye2-f3 6 36±1 0,2 мл / 1,0 мл

1.2 Очистка бактериофагов

Очистку иерсиниозных и энтеробактерных бактериофагов от

бактериальных клеток, эндотоксина и балластных веществ рекомендуется

осуществлять методом стерилизующей фильтрации с помощью

фильтрующей насадки фирмы «MilliporeMillex-GP» с полиэфирсульфоновым

наполнителем и диаметром пор 0,22 мкм.
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Таблица 234 –Количественные соотношения выделенных фагов и
индикаторных культур и технологические параметры их культивирования
№ Название фага /

индикаторная
бактериальная
культура

Технологические параметры
культивирования

Оптимальное количественное
соотношение выделенного

бактериофага и 18±2 часовой
индикаторной культуры при

концентрации микробных
клеток равной не ниже

nх106(КОЕ/мл)

временной
интервал, ч

температурный
режим, 0С

1 Pr - 4 УГСХА 3,5 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

2 Pr - 6 УГСХА 3,5 36±1 0,2 мл / 0,2 мл
3 Pr - 7 УГСХА 3,0 36±1 0,3 мл / 0,3 мл

Таблица 235 –Количественные соотношения выделенных фагов и
индикаторных культур и технологические параметры их культивировани

№
пп

Фаг Технологические параметры
культивирования

Оптимальное соотношение
выделенного бактериофага и
18±2 часовой индикаторной
культуры при концентрации
микробных клеток равной не

ниже n х106(КОЕ/мл)временной
интервал, ч

температурный режим,
0С

1. Е4 6 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

2. Е6 6 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

3. Е7 6 36±1 0,2 мл / 0,2 мл

Очистку бактериофагов Proteus от бактериальных клеток, эндотоксина

и балластных веществ рекомендуется осуществлять осветляющей

микрофильтрацией через мембраны Владипор марки МФАС-ОС-3 с

размером пор 0,8 мкм, затем МФАС-ОС-2 с размером пор 0,45 мкм, которые

представляют собой мелкопористый пленочный материал, изготовленный на

основе смеси ацетатов целлюлозы. Затем фаголизаты подвергать

стерилизующей фильтрации с помощью фильтрующей насадки фирмы

«MilliporeMillex-GP» с полиэфирсульфоновым наполнителем и диаметром

пор 0,22 мкм.

1.3 Концентрирование бактериофагов

Фаголизаты бактериофагов получали способом, запатентованным в РФ

- патент №2525141 [110] 4,5 мл 18-часовой бактериальной культуры штамма-
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хозяина в титре 109 КОЕ/мл засевают в матрац для культивирования –

скошенная плотная питательная среда толщиной слоя от 10 мм до 25 мм,

культивируют в течение 3,5 ч при оптимальной температуре для роста

культуры штамма хозяина - 36±1 0С, затем на полученный газон культуры

штамма-хозяина засевают маточный бактериофаг в титре 106–107 БОЕ/мл,

герметично закрывают сосуд для культивирования. Культивируют в течение

4–5 ч при оптимальной температуре для роста культуры штамма

бактериофага и толщине слоя воздуха над поверхностью плотной

питательной среды от 25 мм до 40 мм, получают фаголизат при

суспендировании бактериофага с поверхности плотной питательной среды

физиологическим раствором или буферным раствором с pH 7,0–7,2 в

количестве 9–10 мл, отсасывают фаголизат в стерильную емкость,

центрифугируют в течение 30 мин при 5000 об./мин, проводят

трехступенчатую очистку (1.2), отбирают надосадочную жидкость в

стерильные пробирки и проверяют титр по Грациа.

Протокол исследования титра фага по Грациа

1. Накануне опыта по чашкам Петри разливают 1,5%

мясопептонный агар (МПА) в ламинарном боксе. Для подавления роста

микрофлоры, которая может попасть из воздуха, к расплавленному МПА

перед разливом добавляют 0,04% спиртовой раствор генцианвиолета из

расчета 0,1 мл на каждые 100 мл МПА.Чашки с МПА ставят в термостат при

(36±1) 0Сдля проверки на стерильность на 6-16 часов.

2. Индикаторную культуру выращивают в условиях термостата в

течение 16-18 часов при (28±1) 0С на МПБ.

3. Стерильный 0,7% МПА, разлитый в пробирки по 2,5 мл,

расплавляют на водяной бане и остужали до 46-48 0С.

4. Опыт. В пробирку с 2,5 мл 0,7% МПА вносят 0,2 мл

индикаторной культуры и 0,2 мл фильтрата, исследуемого на наличие фага,

круговыми движениями перемешивают в ладонях содержимое и выливают на

слой 1,5 % МПА. Осторожными круговыми движениями распределяют
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исследуемый материал по поверхности МПА, чашки Петри оставляют на

горизонтальной поверхности до полного застывания верхнего слоя МПА.

5. Контроль культуры. В пробирку с 2,5 мл 0,7% МПА вносят 0,2 мл

индикаторной культуры и 0,2 мл стерильного МПБ, круговыми движениями

перемешивают в ладонях содержимое и выливают на слой 1,5 % МПА.

Осторожными круговыми движениями распределяют исследуемый материал

по поверхности МПА, чашки Петри оставляют на горизонтальной

поверхности до полного застывания верхнего слоя МПА.

6. Контроль исследуемого субстрата. В пробирку с 2,5 мл 0,7%

МПА вносят 0,2 мл фильтрата, исследуемого на наличие фага, и 0,2 мл

стерильного МПБ, круговыми движениями перемешивают в ладонях

содержимое и выливают на слой 1,5 % МПА. Осторожными круговыми

движениями распределяют исследуемый материал по поверхности МПА,

чашки Петри оставляют на горизонтальной поверхности до полного

застывания верхнего слоя МПА.

7. Инкубируются посевы в условиях термостата при (36±1) 0С в

течение 18 часов.

Полученные раздельно бактериофаги в титре не менее 1011 БОЕ/мл

смешиваются в стерильной емкости, в равных объемах.

1.4 Фасовка и хранение бактериофагов в жидком виде

Фаговый биопрепарат фасуют в асептических условиях по 100 мл в

стеклянные флаконы и закрывают резиновыми пробками с алюминиевыми

фиксаторам, объемом 100±10 мл по ГОСТ Р 53416-2009 [124]. Очищенные

бактериофаги хранят в условиях бытового холодильника при температуре 2-4
0С.

1.5 Фасовка и хранение бактериофагов в лиофилизированном виде

Подготовка стартерных культур пары бактериофаг – штамм-хозяин для

хранения

Штаммы бактерий, используемые для наработки бактериофагов

таблица 236-238), лиофилизируют, используя сублимационную сушку
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CoolSafe110 FreezeDryer. Штаммы бактерий в соотношении 1:1 смешивают с

защитной средой (сахароза 20 %, желатин 1 %), разливают во флаконы по 2

мл и высушивают в течение 12 ч при давлении ≤0,03 гПа и при постепенном

повышении температуры от -50 до +20°С.

Таблица 236 – Штаммы индикаторных бактерий для наработки

бактериофагов Y. enterocolitica
Бактериофаг Штамм

Ye2-f1 Y. enterocoliticaYe – 2
Ye3-f2 Y. enterocoliticaYe – 3
Ye2-f3 Y. enterocoliticaYe – 2

Таблица 237 – Штаммы индикаторных бактерий для наработки Enterobacter

бактериофагов
Бактериофаг Штамм

Е4 E. dissolvens 1
Е6 E. dissolvens 3
Е7 E.cloacae 1

Таблица 238 – Штаммы индикаторных бактерий для наработки Proteus

бактериофагов

Бактериофаг Штамм
Pr - 4 УГСХА Proteusvulgaris 16
Pr - 6 УГСХА Proteusvulgaris 28
Pr - 7 УГСХА Proteus vulgaris 38

Фенотипически и молекулярно-генетически охарактеризованные

штаммы бактериофагов лиофилизируют по схеме, соответствующей

изложенной ниже, используя следующую защитную среду: сахароза 20 %,

желатин 8 %.

Перед процессом лиофилизации проводят уборку помещения. Столы и

оборудование протирают смесью из 70% спирта и 1% хлорамина. Включают

бактерицидные лампы на 15 минут.
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Ампулы, шприцы, иглы, хлопковая ткань, пробирки перед работой

автоклавируются. Дно одной из сторон ампулы разбивают с помощью

стеклянного пробойника и укладывают в штативы. Стабилизаторы и

суспензии в соотношении 1:1 смешивают в стерильных пробирках. Перед

разливом в ампулы пробирку слегка встряхивают для смешивания

получившейся массы. Разливают по 1 мл в ампулы с помощью шприцов с

металлическими иглами. После из ампул составляют «пучки» и сверху

накрывают их хлопковой тканью для сохранения стерильности. Далее

ампулы ставят на предварительную заморозку в холодильную камеру при

температуре -45°C на 18 часов. Достав ампулы из холодильника, переносят

их в камеру лиофильной сушки, предварительно положив мини

холодильники под нижнюю полку камеры для поддержания еще большей

минусовой температуры. Между ампулами также устанавливают датчик

температуры для контроля. Накрывают колпаком и включают вакуум.

Для осуществления режима первичного высушивания в камере

сублиматора создается вакуум для того, чтобы обеспечить свободную

диффузию водяных паров от замороженной массы к охлажденной

поверхности конденсатора. В общей сложности процесс лиофилизации

длится 24 часа. Первые 12-14 часов температура возрастала от -30°Cдо 0°C.

На протяжении большей части цикла сублимации высушиваемый

продукт находится при значительно более низкой температуре, чем полки

сублиматора. Лишь к концу этого цикла температура продукта сравнивается

с температурой полок. Конечное содержание воды после первичного

высушивания обычно составляет от 7 до 10%. Следовательно, для

достижения влаги в диапазоне от 1до 3%, необходим цикл вторичного

высушивания. Эта дополнительная стадия высушивания называется

десорбцией. При осуществлении данной стадии необходимо избежать

эффекта пересушки, т.е. снижения допустимого содержания влаги ниже 1%.

В промежутке времени 15-24 ч. температура повышалась от 0°C до +18°C.
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Досушивание препаратов проводят с помощью инфракрасной лампы для

удаления остаточной влаги, доводя температуру датчика до 28°C.

После чего отключают конденсор, спускают вакуум, снимают колпак,

убирают датчик и достают полки с ампулами.

Высушенные препараты запаивают под вакуумом. На разбитый конец

ампулы надевают резиновый вакуум-шланг, который присоединяют к

вакуум-насосу. С помощью газовой горелки, когда внутри ампулы

достигнуто необходимое разряжение, не отключая вакуум-насоса,

обогревают вкруговую наиболее узкое место ампулы. Стекло размягчается и

под влиянием наружного атмосферного давления сплавляется, закрывая

просвет в трубке. После этого, узким пламенем размягчают стекло на

наружной части ампулы и растягивают выше места спая участок сплошного

стекла. Наружную часть растянутой трубки оттягивают и закругляют на

пламене горелки. Хранили запаянные ампулы в условиях бытового

холодильника при температуре 4-6°С.

После высушивания и запайки ампул осматривают внешний вид

препарата и оценивают по следующим критериям:

1. окраска сухого препарата равномерная;

2. отсутствие сокращения объема материала, по сравнению с

исходными ампулами перед высушиванием;

3. растворимость высушенного материала;

4. отсутствие пузырьков на поверхности материала, как результат

наличия в замороженной массе некоторого количества жидкости,

Высушенные препараты бактериофагов проверяют на отсутствие

посторонней микрофлоры. Для этого ампулы протирают ватным тампоном,

смоченным спиртом, и вскрывают с использованием специальной режущей

пластинки. Далее с помощью шприца набирают буферный раствор в объеме 1

мл. Высушенная суспензия должна хорошо растворяться со стабилизатором.

После пипеткой отбирают 1 мл растворенной суспензии бактериофагов и
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выливают на чашку с МПА и растирают шпателем. Чашки Петри с посевами

инкубируют при температуре 36±1°C 24 часа.

Лиофилизированные бактериофаги хранят в условиях бытового

холодильника при температуре +4±20С.
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Анализ литературных данных свидетельствуют что в настоящее время

в мировой практике проблеме выделения выделения и селекции

бактериофагов специфичных к бактериям малоизученных в ветеринарии

родов семейства Enterobacteriaceae: Enterobacter, Citrobacter, Yersinia, Proteus

не уделяется должного внимания. Подобные работы, соответствующие целям

нашего исследования не найдены. Проблеме изучения основных

биологических свойств бактериофагов, включающий комплекс (морфология

негативных колоний, литическая активность, спектр литического действия,

специфичность, характеристика генома и анализ протеома), который

необходимо изучать у бактериофагов с целью конструирования

терапевтических фаговых биопрепаратов, также в научных исследованиях

незначительно отражены. Нами установлены единичные работы [DOI:

10.1111/jam.12722, DOI: 10.1515/biol-2016-0038], где приводятся данные по

исследованию только литической активности. Изучению геномики

бактериофагов в зарубежной науке уделяется значительное внимание, о чем

свидетельствует обзор научных исследований следующих авторов [DOI:

10.3389/fmicb.2016.01023, DOI: 10.1002/jmv.24401, DOI: 10.3390/v8040111,

DOI: 10.1128/JVI.01783-12, DOI: 10.1038/srep28338, DOI:

10.3389/fmicb.2014.00506].

Из объектов внешней среды и микробиоты патологического материла

(трупов новорожденных и погибших в первые часы жизни

сельскохозяйственных животных, маститного молока, речной рыбы с

признаками бактериальных заболеваний, вод открытых водоемов, фекалий и

смывов животноводческих и птицеводческих хозяйств, неблагополучных по

желудочно-кишечным заболеваниям) нами выделены 24 вирулентных

бактериофага изучаемой группы бактерий. Создана коллекция вирулентных

бактериофагов – 8 изолятов фагов, специфичных для бактерий рода Proteus,

обладающих перекрестным лизисом, 7 изолятов фагов, специфичных для
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бактерий рода Enterobacter, обладающих перекрестным лизисом, 5 изолятов

фагов, специфичных для бактерий вида Yersinia enterocolitica, 4 изолята

специфичных для бактерий рода Citrobacter.

Изучены основные биологические свойства 24 новых изолятов

бактериофагов: морфология негативных колоний, литическая активность, ее

спектр, степень специфичности в отношении широкого спектра

гетерологичных видов, родов и семейств бактерий, устойчивость к

воздействию физических и химических факторов по которым проводится

отбор фагов в ветеринарии для терапевтических целей.

На основании полученных результатов по изучению основных

биологических свойств выделенных бактериофагов, отобраны 7

бактериофагов (Pr – 4, Pr – 6, Ye3-f2, Е4, Е7, CIT-3, CIT-4) активных в

отношении бактерий родов Proteus, Enterobacter, Citrobacter и вида Yersinia

enterocolitica.

Проанализированы и апробированы ряд методик по выделению

фагового генома исходя их критериев трудоемкости и эффективности.

Подобрана комбинация методов при использовании которой нами

наблюдался максимальный выход нуклеиновых кислот с минимальным

эффектом деградации и отсутствием необратимой сорбции.

В процессе проведения этого этапа исследований получены данные о

размерности геномов коллекции бактериофагов патогенных энтеробактерий,

выделенных и селекционированных за первый год выполнения данного

проекта. Описана методика с конкретными физическими параметрами

проведения данных экспериментов – используемый буферный раствор,

плотность геля, сила тока, напряжение и время электрофореза нуклеиновых

кислот.

Получены данные о размере фаговых нуклеиновых кислот для целей их

классификации. Наличие значительных различий в размерности геномов

бактериофагов изучаемых бактерий, проявляющих сходные биологические

свойства, позволяет провести их классификационное разделение по
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указанным показателям.

Получены данные сиквенса бактериофаговых геномов, которые

позволили провести биоинформационный анализ сравнения выделенных

групп бактериофагов, наличия в них локусов патогенности и их

регуляторных областей. Сравнение полученных данных нуклеотидных

последовательностей позволило нам провести сравнительный анализ с

аннотированными в информационных базах генетическими данными,

определить открытые рамки считывания и соответствие исследованным

ранее генам.

Проведены исследования с использованием MALDI-TOFF-

профилирования для бактериальных культур.

Проведены исследования профилограмм структурных протеомов

бактериофагов, выделенных и селекционированных в процессе выполнения

первого этапа работ по данному проекту. С использованием данных сиквенса

геномов бактериофагов проведен биоинформационный анализ их протеомов,

а данные сопоставлены с профилограммами структурных протеинов.

Разработаны экспериментальные модели, а затем усовершенствованы

систем ПЦР-детекции групп бактериофагов.

Данное исследование обладает существенной научной новизной,

поскольку объектами исследования являются малоизученные в Российской

Федерации Yersiniaphage, Enterobacterphage и Proteusphage. Установлено,

что на текущий период группа ученых из ГНЦ ПМБ Роспотребнадзора

(Комисарова Е.В., Кисличкина А.А., Красильникова В.М., Богум А.Г.,

Фурсова Н.К., Воложанцев Н.В.) занимается исследованиями в области

изучения геномики и протеомики бактериофагов Klebsiella pneumoniae

(https://elibrary.ru/item.asp?id=31071161), К.Мирошников (Институт

биоорганической химии им. акад. М.М. Шемякина и Ю.А. Овчинникова

РАН) изучает фаги фитопатогенов (https://elibrary.ru/item.asp?id=29143088),

объектом исследований А. Летарова и Е. Куликова (Институт микробиологии

им. С.Н. Виноградского РАН) являются бактериофаги E. coli
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(https://elibrary.ru/item.asp?id=31052873,https://elibrary.ru/item.asp?id=3102842)

В результате проведенных исследований были составлены карты

линейных ДНК выделенных и селекционированных бактериофагов,

специфичных в отношении бактерий родов Proteus, Enterobacter и вида

Yersinia enterocolitica. В соответствии с известными аналогами были

определены продукты экспрессии их генов. Качественный состав протеинов

изучаемых бактериофагов соответствует таковым у аннотированных

аналогов, имеет четкие гомологии нуклеотидного и аминокислотного

наборов. В структуре протеинов наблюдается закономерность, присущая

данным вирусным частицам – это наличие структурных и неструктурных

компонентов. Также выявлены продукты генов, не имеющие четко

определенных функциональных характеристик, так называемые

гипотетические белки, имеющие аналогии в аннотированных геномах

бактериофагов, активных в отношении изучаемых видов бактерий.

В результате проведенного секвенирования бактериофагов, активных в

отношении Proteus, Enterobacter и Yersinia enterocolitica, были получены

биоинформационные данные нуклеотидных последовательностей и размеры

фаговых геномов: Proteusphage Pr – 4 УГСХА(44 580 bp), Enterobacterphage

Е7 (36 030 bp) и Yersiniaphage Ye3-f2 (39 210 bp). Эти данные были

использованы для анализа протеомов указанных бактериофагов.

Коллективом исследователей из института биологии и физиологии

микроорганизмов им. Г. К. Скрябина РАН, ФГБНУ СКНИИЖ, Университета

Тайчжоу, Института математических проблем РАН - филиала Института

Прикладной математики РАН были проведены аналогичные исследования

бактериофагов родственных сальмонеллезному бактериофагу Р22

(https://elibrary.ru/item.asp?id=29883253).

Для исследования протеомов бактериальных культур было проведено

их MALDI-TOFF-профилирование и подтверждено их соответствие

определяемым видам. Так культура Prot2 определена как Proteus mirabilis,

Ye3 – как Yersinia enterocolitica, En2 – Enterobacter cloacae, Cit2 – Citrobacter

https://elibrary.ru/item.asp?id=31052873
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freundii.

В результате проведенного анализа протеомов выделенных

бактериофагов, активных в отношении Proteus, Enterobacter и Yersinia

enterocolitica, было установлено, что при разделении выделенных и

сконцентрированных белков бактериофагов в ПААГ методом вертикального

электрофореза для Proteusphage было выявлено 3 белка (67 кДа, 77 кДа и 94

кДа), для Enterobacterphage - 4 белка (73 кДа, 81 кДа, 98 кДа, 124 кДа), для

Yersiniaphage – 3 белка (72кДа, 115 кДа, 128кДа). При протеомном анализе

соответствия секвенированных геномов определенным белкам и открытым

рамкам считывания для Proteusphage было выявлено 50 белков с

молекулярными массами от 5,5 до 140 кДа, для Enterobacterphage - 41 белок

с молекулярными массами от 4 до 143 кДа, для Yersiniaphage - 46 белков с

молекулярными массами от 4 до 144 кДа. При анализе протеомов (всех

белков, продуцируемых бактериофагом) было определено их количество,

локализация в геноме, филогенетическое положение среди аннотированных

белков (сравнение с базами биоинформационных данных в приложениях

SnapGene Viewer 4.1.9 и BASys version 1.0), возможная конформационная

структура каждого из них.

В результате проведенных исследований при разработке первых

вариантов систем ПЦР-типирования обнаруженных групп бактериофагов

были определены специфические фрагменты геномов выделенных и

селекционированных Yersiniaphage, Enterobacterphage и Proteusphage – это

характерный для всех изучаемых бактериофагов ген терминазы. Проведено

сравнение с аннотированными аналогами в базе NCBI (GenBank) и построено

филогенетическое древо каждого из них. В системе Blast были определены

специфичные праймеры для индикации и идентификации Yersiniaphage,

Enterobacterphage и Proteusphage. Результаты проведенных экспериментов

подтверждают специфическую работу сконструированных праймерных

систем.

При разработке усовершенствованных ПЦР-систем в рамках данного
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этапа проекта нами были разработаны усовершенствованные системы для

ПЦР-детекции групп бактериофагов на основе регистрации

экспоненциального роста флуоресцентного сигнала олигонуклеотидных

зондов. Были определены их основные характеристики и доказана их

специфичность в отношении выделенных и селекционированных

Yersiniaphage, Enterobacterphage и Proteusphage.

Корейские ученые, во главе с Cha, Kyoungeun изучали воздействие

коктейля, содержащего два новых изолированных фага Acinetobacter

baumannii на мышей. Изучение ими штаммы фагов (в т.ч. и их геном), по

данным авторов могут быть расценены как потенциально перспективные для

создания терапевтического препарата при лечении инфекций вызываемых

Acinetobacter baumannii [WOS:000429563500001].

Группа польско-канадских исследователей [WOS:000429379600030]

изучили последовательность, организацию генома и протеомику

термофильного бактериофага TP-84 лизирующего Geobacillus

stearothermophilus. По результатам исследований ученые предложили

Международному комитету по таксономии вирусов классифицировать его

как представителя нового рода Tp84virus.

Индийские ученые [WOS:000428572200015] Sritha, K. S., Bhat, Sarita G.

изучили несколько сальмонеллезных бактериофагов. Наибольшее внимание

они уделили фагу Stp1, который эффективно поражал серовары Salmonella

еnteritidis и Salmonella тyphimurium. Данное исследование не только дало

представление о характеристиках генома бактериофага, но также

информацию о белках, кодируемых бактериофагами, поэтому

способствовало пониманию разнообразия фагов. Анализ последовательности

также доказал отсутствие вирулентности, что подтвердило перспективность

бактериофага Stp1, как терапевтического агента против сальмонеллезной

инфекции.

Американские ученые [WOS:000428538800022] изучали геномы

шигелезных бактериофагов, изолированных после вспышки дизентерии в
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2016 году в Мичигане. Исследователи представили всесторонний анализ

диапазонов, геномов и структур этих фагов, выявляющих размеры генома и

свойства капсида, которые оказались довольно редкими по сравнению с

раннее описанными бактериофагами.

Mantynen, Sari, со своими коллегами из Финляндии

[WOS:000427657200036] из образцов окружающей среды выделили большое

количество dsRNA-фагов. Шесть из них (Pseudomonas phages phi8, phi12,

phi13, phi2954, phiNN и phiYY) были полностью секвенированы. Все эти

фаги были активны в отношении бактерий Pseudomonas, в первую очередь

растительного патогенна Pseudomonas syringae. Авторы описывают изрядное

генетическое и структурное сходство с Pseudomonas phage phi6 и

предлагают, чтобы эти вирусы были включены в род цистовируса (и,

следовательно, в семейство Cystoviridae). До этого времени Cystoviridae -

семейство бактериальных вирусов (бактериофагов) с трехсегментным

геномом dsRNA, включало в себя один род цистовирус, который имел только

один признанный вирус - Pseudomonas phi6.

Иранские ученые [WOS:000429657700014] изучили новый

вирулентный шигелезный бактериофаг vB_SsoS-ISF002, активный в

отношении различных изолятов как Shigella sonnei, так и Shigella flexneri.

Согласно сравнительному геномному и филогенетическому анализу

определили его как T1 подобный фаг. Кроме того, ученые отметили, что

vB_SsoS-ISF002 фаг имеет потенциальные перспективы в качестве

терапевтического агента против шигелеза.

Американцы Halter, Mathew C. и Zahn, James A. WOS:000425286000002

охарактеризовали новый литический бактериофаг DTL, который способен к

быстрой литической инфекции штамма K12 Escherichia coli, используемого

для коммерческого производства 1,3-пропандиола (PDO). Геном

бактериофага был секвенирован и аннотирован.

Латвийские ученые Kaspars Tars и Andris Kazaks

[https://www.nature.com/articles/s41598-017-15774-y#author-information]
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изучали геном бактериофага Enc34 лизирующего бактерии вида Enterobacter

cancerogenus и установили, что он содержит несколько белков с

неизвестными функциями.

Мексиканские ученые

[https://www.frontiersin.org/articles/10.3389/fmicb.2017.01355/full] выделили и

охарактеризовали phiLLS, новый фаг активный в отношении Escherichia coli,

в т.ч. штаммов обладающих полирезистентностью. Геномное секвенирование

и биоинформационный анализ показали, что phiLLS - это новый

бактериофаг, который наиболее тесно связан с T5-подобными фагами. Более

того, изучаемый фаг показал многообещающие результаты в биоконтролле

роста бактерий в условиях in vitro, что указывает на то, что он может

оказаться полезным в качестве альтернативного агента для борьбы с

патогенами пищевого происхождения.

Белорусские ученые [https://elibrary.ru/item.asp?id=28839821]

проанализировали полную нуклеотидную последовательность бактериофага

Pf-10, входящего в состав биопестицида «Мультифаг». В результате чего,

установили, что его геном является уникальным и состоит из фрагмента ДНК

фага широкого круга хозяев Phi-S1, в пределах которого локализованы

детерминанты, определяющие синтез ранних белков, и фрагмента ДНК фага

узкого круга хозяев phiIBB-PF7A, содержащего гены, детерминирующие

синтез поздних белков.

Изучив результаты исследований зарубежных коллег в интересующей

нас области, можно с уверенностью сказать, что проводимые нами

исследования актуальны и, несомненно, обладают новизной. Кроме

приведенных аннотаций и ссылок, нами установлено, что подобные

исследования проводятся в отношении литических фагов Pseudomonas spp ,

Aeromonas spp, Staphylococcus spp, Enterococcus faecalis и др. Однако, нами

не обнаружена информация о группах ученых занимающихся на настоящий

момент бактериофагами Enterobacter, Proteus и Yersinia enterocolitica.
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ВЫВОДЫ

1. Получено 28 новых полевых штаммов бактерий из объектов внешней

среды и микробиоты патологического материла (трупов новорожденных и

погибших в первые часы жизни сельскохозяйственных животных,

маститного молока, речной рыбы с признаками бактериальных заболеваний,

вод открытых водоемов, фекалий и смывов животноводческих и

птицеводческих хозяйств, неблагополучных по желудочно-кишечным

заболеваниям) и идентифицированы как Proteus vulgaris - 9, Proteus mirabilis-

7, Yersinia enterocolitica - 3, Enterobacter cloacae - 1, Enterobacter dissolvens -

5, Citrobacter freundii - 3.

2. Проведены исследования по оптимизации методов выделения и

селекции бактериофагов специфичных к Proteus spp., Yersinia enterocolitica,

Enterobacter spp., Citrobacter spp. С использованием усовершенствованных

методик, нами были получены 24 новых изолята бактериофагов

малоизученных в ветеринарии бактерий родов семейства Enterobacteriaceae.

Нами создана коллекция вирулентных бактериофагов изучаемой группы

бактерий – 8 изолятов фагов, специфичных для бактерий рода Proteus,

обладающих перекрестным лизисом, 7 изолятов фагов, специфичных для

бактерий рода Enterobacter, обладающих перекрестным лизисом, 5 изолятов

фагов, специфичных для бактерий вида Yersinia enterocolitica, 4 изолята

специфичных для бактерий рода Citrobacter.

3. У новых выделенных штаммов бактериофагов бактерий родов

Proteus, Enterobacter, Citrobacter и вида Yersinia enterocolitica, изучены

основные биологические свойства, включающие морфологию негативных

колоний, литическую активность, ее спектр, степень специфичности в

отношении широкого спектра гетерологичных видов, родов и семейств

бактерий, устойчивость к воздействию физических и химических факторов

по которым проводится отбор фагов в ветеринарии для терапевтических

целей.
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4. Из 24 новых изолятов бактериофагов, нами отобраны 3 бактериофага

(Pr – 4 УГСХА, Ye3-f2, Е7), обладающих уникальными свойствами

необходимыми для конструирования фаговых лечебных биопрепаратов.

Бактериофаги рода Citrobacter для

5. Проведена селекция методов экстракции фаговых геномов.

Модифицирован метод пробоподготовки по P.D. Kadam, 2016. В результате

проведенных исследований и расчетов коэффициента чистоты НК в растворе

трис-ЭДТА было сделано заключение, что использование фенольно-

хлороформной экстракции приводит к наилучшему выходу матричной НК, а

это отвечает целям эксперимента. Определена оптимальная методика

выделения фаговых геномов, исходя из критериев трудоемкости,

эффективности и отсутствие деградации при исследовании и хранении

нуклеиновых кислот.

6. В результате проведенного секвенирования бактериофагов, активных

в отношении Proteus, Enterobacter и Yersinia нами были получены

биоинформационные данные нуклеотидных последовательностей и размеры

фаговых геномов: Proteus phage Pr 4 - УГСХА (44 580 bp), Enterobacter phage

Е7 (36 030 bp) и Yersinia phage Ye3-f2 (39 210 bp). В дальнейшем эти данные

будут использованы для анализа протеомов указанных бактериофагов.

Проведено секвенирование фаговых геномов и определены размеры и общие

характеристики нуклеиновых кислот для целей классификации исследуемых

бактериофагов.

7. Протеомный анализ изучаемых бактериальных культур MALDI-

TOFF-профилированием подтвердил их соответствие определяемым видам.

Так культура Prot2 определена как Proteus mirabilis, Ye3 – как Yersinia

enterocolitica, En2 – Enterobacter cloacae, Cit2 – Citrobacter freundii.

8. В результате проведенного анализа протеомов выделенных

бактериофагов нами были полученны данные:

- при разделении выделенных и сконцентрированнных белков

бактериофагов в ПААГ методом вертикального электрофореза для Proteus
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phage Pr 4 – УГСХА было выявлено 3 белка (67 кДа, 77 кДа и 94 кДа), для

Enterobacter phage Е7 - 4 белка (73 кДа, 81 кДа, 98 кДа, 124 кДа), для Yersinia

phage Yersinia phage Ye3-f2 – 3 белка (72 кДа, 115 кДа, 128 кДа);

- при анализе протеома бактериофага Proteus в приложении SnapGene

Viewer 4.1.9 соответственно данных секвенирования его нуклеиновой

кислоты было выявлено 50 белков с молекулярными массами от 5,5 до 140

кДа; приложении BASys (Bacterial Annotation System) соответственно данных

секвенирования его нуклеиновой кислоты было выявлено 55 белков с

молекулярными массами от 3,4 до 140 кДа. При анализе соответствия

протеомного состава, количества белков и распределения их по

молекулярным массам в биоинформационных приложениях SnapGene Viewer

4.1.9 и BASys version 1.0 выявлена их идентичность

- при анализе протеома бактериофага Enterobacter E7 в приложении

SnapGene Viewer 4.1.9 соответственно данных секвенирования его

нуклеиновой кислоты был выявлен 50 белков с молекулярными массами от

5,5 до 139 кДа; в приложении BASys (Bacterial Annotation System)

соответственно данных секвенирования его нуклеиновой кислоты был

выявлен 41 белок с молекулярными массами от 4,1 до 143 кДа. При анализе

соответствия протеомного состава Enterobacter phage E7, количества белков и

распределения их по молекулярным массам в биоинформационных

приложениях SnapGene Viewer 4.1.9 и BASys version 1.0 выявлена их

идентичность.

- при анализе протеома бактериофага Yersinia Ye3-f2 в приложении

SnapGene Viewer 4.1.9 соответственно данных секвенирования его

нуклеиновой кислоты было выявлено 46 белков с молекулярными массами от

4,1 до 144 кДа; в приложении BASys (Bacterial Annotation System)

соответственно данных секвенирования его нуклеиновой кислоты было

выявлено 48 белков с молекулярными массами от 4,1 до 143 кДа. При

анализе соответствия протеомного состава Yersinia phage Ye3-f2, количества

белков и распределения их по молекулярным массам в биоинформационных
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приложениях SnapGene Viewer 4.1.9 и BASys version 1.0 выявлена их

идентичность.

Проведено биоинформационное исследование фагоых протеомов.

Определено количество протеомов исследуемых бактериофагов, их

локализация в геноме, филогенетическое положение среди аннотированных

белков, возможная конформационная структура каждого из них.

9. В результате проведенных исследований были разработаны системы

праймеров для ПЦР типирования бактериофагов Protes, Enterobacter и

Yersinia групп. Данные системы позволяют определять наличие

бактериофагов, относящихся к определенным группам в материале,

полученном из объектов окружающей среды и патологического материала.

Данная характеристика, наряду с высокой специфичностью, характерной для

всех типов молекулярно-генетических исследований, позволяет использовать

разработанные системы при скринигах бактериофагов указанных групп при

детекции фрагмента генома размером 125 п.н. в области 3700-4500 п.н. ДНК

Proteus phage (Pr 4 – УГСХА); размерами 294 и 431 п.н. в областях 17500-

18000 и 26500-27500 п.н. соответственно ДНК Enterobacter phage (E7) и

размерами 226 и 85 п.н. в областях 2000-2500 и 24100-24300 п.н.

соответственно Yersinia phage (Ye3-f2).

10. Исследование взаимодействия фаг-хозяин и при определении

факторов, оказывающих влияние на данный процесс, мы проводили на

девяти бактериофагах-кандидатах Protes, Enterobacter и Yersinia групп, что

позволило установить, что латентный период внутриклеточного развития

фага Ye2-f1 на клетках Y. enterocolitica равен 19 минутам. Средняя

урожайность бактериофага Ye2-f1 равна равна 16704:69,77=239,4 вирусных

частиц на одну микробную клетку Y. enterocolitica Ye – 2. Установлено, что

фаг Ye2-f1 за 6 минут адсорбировался на клетках Y. enterocolitica Ye – 2 в

количестве 70,3%, константа скорости адсорбции К= 4,04 см 3/мин-1

Латентный период внутриклеточного развития фага Ye3-f2 на клетках Y.

enterocolitica Ye3 равен 44-45 минутам. Средняя урожайность бактериофага
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Ye3-f2 равна 8423:116,38=72 вирусных частиц на одну микробную клетку Y.

enterocolitica Ye – 3. Определено, что бактериофаг Ye3-f2 за 8 минут

адсорбировался на клетках Y. enterocolitica Ye – 3 в количестве 83,2%,

константа скорости адсорбции К= 4,4 см 3/мин-1. Латентный период

внутриклеточного развития фага Ye2-f3 на клетках Y. enterocolitica Ye – 2

равен 39-40 минутам. Средняя урожайность бактериофага Ye2-f3 равна

7432:119,59=62,14 вирусных частиц на одну микробную клетку Y.

enterocolitica Ye – 2. Фаг Ye2-f3 за 7 минут адсорбировался на клетках Y.

enterocolitica Ye – 2 в количестве 87,7%, константа скорости адсорбции 6,1 см
3/мин-1. В результате исследований было установлено, что прогревание

индикаторных культур Y. enterocolitica в течение 30 минут при температуре

58 оС ведет к их полной инактивации, однако бактериофаги Ye3-f2, Ye2-f5 и

Ye2-f3 так же не обладают термостабильностью и погибают при воздействии

температуры выше 60оС. Установлено, что в течение 32 месяцев показатели

литической активности исследуемых бактериофагов снижались в среднем на 1-2

порядка. Последующее 3-5 кратное пассирование бактериофагов с

индикаторными культурами на плотной питательной среде позволяло

восстановить исходный титр фага, который был установлен при укупоривании в

стерильные флаконы.

Латентный период внутриклеточного развития фага Е4 на клетках E.

dissolvens 1 равен 19-20 минутам. Средняя урожайность бактериофага Е4

равна 11390:103,2=110,4 вирусных частиц на одну микробную клетку E.

dissolvens 1. В результате проведенных исследований было установлено, фаг

Е4 за 6 минут адсорбировался на клетках E. dissolvens 1 в количестве 83,4%,

константа скорости адсорбции К= 4,4 см 3/мин-1. Латентный период

внутриклеточного развития фага Е6 на клетках E. dissolvens 3 равен 24-25

минутам. Средняя урожайность бактериофага Е6 равна 8123:65,2=124,6

вирусных частиц на одну микробную клетку E. dissolvens 3. Бактериофаг Е6

за 7 минут адсорбировался на клетках E. dissolvens 3 в количестве 79,9%,

константа скорости адсорбции 5,8 см 3/мин-1 Латентный период
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внутриклеточного развития фага Е7 на клетках E.cloacae 1равен 24-25

минутам. Средняя урожайность бактериофага Е7 равна 1774:17,5=101,4

вирусных частиц на одну микробную клетку E.cloacae 1. Фаг Е7 за 7 минут

адсорбировался на клетках E.cloacae 1 в количестве 81,6%, константа

скорости адсорбции 4,8 см 3/мин-1. Установлено, что в течение 32 месяцев

показатели литической активности исследуемых бактериофагов Enterobacter

снижались в среднем на 2 порядка. Последующее 2-3 кратное пассирование

бактериофагов на индикаторных культурах позволяло восстановить исходный

титр фага, который был установлен при укупоривании в стерильные флаконы. В

результате исследований было установлено, что прогревание индикаторных

культур в течении 30 минут при температуре 60 оС ведет к их полной

инактивации, в то время как тридцатиминутное воздействие на бактериофаги

Enterobacter даже температурой 80 оС оставляет их жизнеспособными.

Установлено, что латентный период внутриклеточного развития фага

Pr - 4 УГСХА и Proteus vulgaris 16 УГСХА равен 25-26 минут. Ср.

урожайность бактериофага P- 4 УГСХА равна 6862:149,2=46,0 вирусных

частиц на одну микробную клетку Proteus vulgaris 16 УГСХА. Определено,

что латентный период внутриклеточного развития фага Pr - 6 УГСХА и

Proteus vulgaris 28 УГСХА равен 25-26 минут. Ср. урожайность бактериофага

P- 6 УГСХА равна 4616:104,9=44,0 вирусных частиц на одну микробную

клетку Proteus vulgaris 28 УГСХА. В экспериментах нами было выяснено, что

латентный период внутриклеточного развития фага Pr - 7 УГСХА и Proteus

vulgaris 38 УГСХА равен 25-26 минут. Ср. урожайность бактериофага P- 7

УГСХА равна 6784:246,6=27,5 вирусных частиц на одну микробную клетку

Proteus vulgaris 38 УГСХА. В результате проведенных исследований было

установлено, что изучаемый бактериофаг Pr - 4 УГСХА имел показатель

скорости адсорбции: равный К= 4,2 см 3/мин-1; бактериофаг Pr - 6 УГСХА -

К= 4,1 см 3/мин-1, фаг Pr - 7 УГСХА - К= 4,4 см 3/мин-1. Проведенные

исследования по изучению изменения титра литической активности при

хранении в условиях бытового холодильника (2-4 0С) позволили нам
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установить, что изучаемые бактериофаги снижали показатель литической

активности за анализируемый период (32 месяца) в среднем на 3 порядка, однако

после проведения пассирования бактериофагов с индикаторными культурами на

МПБ в определенном соотношении, мы наблюдали повышение данного

показателя в среднем на 2 порядка. Определено, что в течение 30 минут при

62±2 0С инактивируется индикаторная культура, а бактериофаг остается

жизнеспособным в пределах температурного воздействия +66 0С для фагов P-

6 УГСХА и P- 7 УГСХА, и +70 0С для фага Pr - 4 УГСХА.

11. Были разработаны системы ПЦР-детекции основных факторов

патогенности, которые могут потенцильно нести в себе геномы исследуемых

бактериофагов. Так для Yersinia phage был выбран фрагмент гена ail,

кодирующего локус гена инвазивного белка, для Proteus phage был выбран

фрагмент гена toxin RelE, для Enterobacter phage был также выбран фрагмент

гена toxin RelE, кодирующего локус гена инвазивного белка. В результате

проведенных экспериментов в геномах выделенных и селектированных

бактериофагов, перспективных в отношении обработки пищевых продуктов,

локусов патогенности выявлено не было.

12. Разработана классификационная база исследованных

бактериофагов на основе критериев биологических характеристики

особенностей взаимодействия фаг-хозяин (морфология бляшкообразующих

единиц, соотношение фаг-культура для культивирования, время пассажа

системы фаг-культура, литическая активность, специфичность, спектр

литического действия, устойчивость к воздействию трихлорметана в

соотношении 1:10, устойчивость к воздействию температуры в течение 30

мин, показатель литической активности через 12-32 месяца хранения при t

=2-40C, константа скорости адсорбции, латентный период, урожайность,

вирусных частиц на одну микробную клетку) и особенностей генетической

организации и характеристики протеома бактериофагов (длина цепи, G/C-

состав, молекулярный вес, молярный коэффициент, температура плавления,

μg/OD260, А, С, G, T, количество белков и их молекулярная масса,
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выявленных электрофоретическим методом, количество белков,

установленных в приложении SnapGene Viewer 4.1.9, и их молекулярная

масса; количество белков, установленных в приложении BASys (Bacterial

Annotation System), и их молекулярная масса).

13. Разработаны методические рекомендации по особенностям

культивирования, хранения, очистки и концентрации бактериофагов,

активных в отношении энтеробактерий, имеющих важное значение для

сельскохозяйственной ветеринарии.
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