390 706,900 706,910 706,920 706,930 706,940 706,950 706,960 706,970 706,980 706,990 707,000 707,010

AGC
K A G 1 P BEMW P 0 P G P I G F WEENP VY RBERYVOD VET K S P BEMW C EMEmVYS BERG GO0 NBFESG T

conjugal transfer pilus assembly protein TraU CDS

AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTC GTATTAACCTTGGTACTAGCAT
TTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTACCTTGGTACTAGCAT
GATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTMTTAACCTTGGTACTAMCAT
GATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
CCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
CCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
GTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTAT CCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGIAG GGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
GTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
GTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGG CCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGG
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT

K A G 1 P FEMW P 0 PG ol P I G F OWEEN P IPVERBESEYVEOD VET K S P BEMEC EMETVE S BESG GOIT NFEEG TS M

conjugal transfer pilus assembly protein TraU CDS

TCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAINCCEGTINNGINETIHGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCIAGGGARCCHEG TINAGINET GTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGAT GTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAIRCCEGTINAGINETINGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAAIRCTTGGTACI
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAINCCEGTINNGINGETINGTTG GTATTAACCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT

TGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAIRNCCEGTINNGINETIHHIGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
GCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGARCCEGTINAGINSTINGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT
GCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAIRCCEGTINAGINETIEGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACTAGCAT

GTATTAACCTTGGTACTAGCAT

GTATTAACCTTGGTACTAGCAT

GTATTAACCTTGGTACTAGCAT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGARCCEGTINNGINETIHGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGG
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGARCCEGTINNGINETIHGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGARCCHEG TINAGINE
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGARCCHEG TINAGING
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGARCCEGTINAGINSETIHGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGEENERICH
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCINGGGAIRCCEGTINAGINETIEGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACC
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGAGCCCGTGCGGTTAGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTGTATGGTAAGCCTTGGTGGTATTAACCTTGGTACT
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGARCCEGTINAGINGETINGTTG
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGARCCEGTINNGINETIHGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTG
AAGCCGGCATTCCTATGCCAATTCCTGGTATTCCAATTGGATTCTGGGARCCEGTINAGINETIHGTTGATGTAACGAAATCTCCTATGTG




