
A3 - Material suplementario: Modelado molecular y predicción funcional de

la proteína bll4781 de Bradyrhizobium diazoefficiens (USDA 110)

Figura S1. Distribución taxonómica en BLAST (arriba) y PSI-BLAST (abajo)

Tabla S1. Secuencias elegidas para realizar el alineamiento múltiple

DUF5076
(Especies)

Accession number Secuencia

Bradyrhizobium erythrophlei WP_079603347.1 MSGPKEQPLPPDVIGRDDATEVLRAFIVDGGLSIAFTRAFEEPDMWGLLLVDL
ARHAARAYARESAFTEDEALTRIVDMFEAEIARPTDPGTTTPRSQQGH

Bradyrhizobium elkanii GEC52187.1 MAGPKEQPLPPDVMGRDDAIEVLRAFVVDGGLSIAFQRAFEEPDMWGLML
VDIARHAARAYARESEYTEDEALARIVEMFEAEIARPTDMGQTKPRSQQGH

Bradyrhizobium yuanmingense TGN80551.1 MAGPKEQPLPPDVMTRDDAVEILRVFVLDGGLSMAFQRAFEEPDMWGLLL
VDLARHAARAYARESEYTEEDALNRILDMFQAEIERPTDTGTTTPRGKGH

Bradyrhizobium sp. Tv2a-2 WP_024518800.1 MAGPKEQPLPPDVIGREDATEVLRAFVLDGGLSIAFTRAFEEPEMWGLLLVDI
ARHAARAYSRESDYSEEEALDRILEMFSAELERPTDMGTTTPRSQKGH

Rhodopseudomonas palustris WP_119857868.1 MAGPKQQPLPPDVEGREDATEVLRAFVLDGGLSIAFMRAFEEPEMWGLLLV
DIARHAARAYSRESNYTEDEALERIVEMFESEIARPSDLGSTTERPQ

unclassified Tardiphaga WP_143573479.1 MAGPKEQPLPPDVVGREEAVEVLRAFVVDGGLSIAFTRAFEEPDMWGMLLV
DIARHAARAYARESDYSEDEALARIVDMFDAEIARPTDVGNTTTRSQQGH

Microvirga aerophila WP_114188594.1 MTEKKFEALNVPPDVLEKGGVEILRASVVDGAVSIALRRAFDDPFTWGVLLVD
LARHAARVYAMETDFSEEEALAEISAGIQAELDDPSDPGTTQAIN

DUF5076
(Especies)

Accession number Secuencia

Methylobacterium sp. YIM 132548 WP_150964006.1 MPKAFQPLSVPPDALEKGGVEVLRASVVDGAVSVALRRSFDDPFTWGVLLID
LARHAARVYALETDLSEEEAFAQIRAGLEAETDPPDGPDSLLN
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Mesorhizobium sp. WSM4312 PBB66311.1 MFGKLKSELSPPPNAKNARAVEVLRVWAEPGAAQQLVLKTTWKEPGAWGLL
LADVARHAARAYVAEGISEAQALDRILMLFKAEFAAPTDAPS

Sphingomonas sp. Leaf230 WP_056057410.1 MADHPANHPNAIALDKGAQLTGESVEVARIWITNGAGSNVLIDAGILEDPTVF
GYLLADTIRHAARAYAGTWGLDEDAALQAIVDGVGTELREQFTTITTIQEGMH

Dechloromonas sp. CZR5 WP_150427584.1 MFGRKGIELEEPPLSRDAGAFEILRVWGGDNLPQQYSLKTVRDDPGAWGLM
LVDIARHVAKAYGNTGDFSEEAALKRIKELFDAEWASPTDTPLQVK

Ralstonia sp. WP_048934697.1 MKSELPIPPAALQDVDSKELLRVWAAAGNQHISIATGVWENPTIWGIMLVDL
LRHIARSYEKVGNVSYEESMRLIKAGFDAEWESPTE

Lactobacillus crispatus WP_133467175.1 MAGPKEQPLPPDVMGRDDAVEVLRAFVVDGGLSIAFQRAFEEPDMWGLM
LVDIARHAARAYSRESEYTEDEALARIVEMFEAEIARPTD

Granulicella sp. S156 WP_158821490.1 MSGNKYLDPPPAAVRDKASFELLRVWVAEQGQHVSLRPGTWDDPFAWGIV
LADLARHIVNAESIHRKNFDEDAFLERMLEGFRAEIESPTDDPEGEIMQ

Calditrichaeota bacterium RMI08682.1 MAAENPDAFEVLRIWTAPGAYQQVILRTSWEDPGAWGILLVDIARHAARAYE
REGWDRREALDRIRELFDAEWDFPTDEPLDITRDS

Figura S2. En escala de colores, posiciones menos y más conservadas según el programa ConSurf.

Figura S3. Alineamiento entre la query sequence y la template generado por T-Coffee.
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Figura S4. Resultados gráficos de evaluación y perfil energético obtenido por ProSa.

Figura S5. Alineamiento múltiple en formato Phylip obtenido en T-Coffee.

128


