
> dnaA 
Function: protein coding sequence; chromosomal replication initiator protein (core genome, constant) 
Best match: dnaA_D89066.1[456:1817] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 9187 … 10549; Length: 1362 bp 
Sequence: 
ATGTCGGAAAAAGAAATTTGGGAAAAAGTGCTTGAAATTGCTCAAGAAAAA TTATCAGC
TGTAAGTTACTCAACTTTCCTAAAAGATACTGAGCTTTACACGATTAAAGA TGGTGAAGC
TATCGTATTATCGAGTATTCCTTTTAATGCAAATTGGTTAAATCAACAATA TGCTGAAATT
ATCCAAGCAATCTTATTTGATGTTGTAGGCTATGAAGTTAAACCTCACTTTATTACTACTG
AAGAATTAGCAAATTATAGTAATAATGAAACTGCTACTCCAAAAGAAACAA CAAAACCT
TCTACTGAAACAACTGAGGATAATCATGTGCTTGGTAGAGAGCAATTCAATGCCCATAAC
ACATTTGACACTTTTGTAATCGGACCTGGTAACCGCTTTCCACATGCAGCAAGTTTAGCTG
TAGCCGAAGCACCAGCCAAAGCGTACAATCCATTATTTATCTATGGAGGTGTTGGTTTAG
GAAAAACCCATTTAATGCATGCCATTGGTCATCATGTTTTAGATAATAATCCAGATGCCA
AAGTGATTTACACATCAAGTGAAAAATTCACAAATGAATTTATTAAATCAA TTCGTGATA
ACGAAGGTGAAGCTTTCAGAGAAAGATATCGTAATATCGACGTCTTATTAATCGATGATA
TTCAGTTCATACAAAACAAGGTACAAACACAAGAAGAATTTTTCTATACTT TTAATGAAT
TGCATCAGAATAACAAGCAAATAGTTATTTCGAGTGATCGACCACCAAAGGAAATTGCAC
AATTAGAAGACCGATTACGTTCACGCTTTGAATGGGGGCTAATTGTTGATATTACGCCAC
CAGATTATGAAACTCGAATGGCAATTTTGCAGAAGAAAATTGAAGAAGAAA AATTAGAT
ATTCCACCAGAAGCTTTAAATTATATAGCAAATCAAATTCAATCTAATATT CGTGAATTA
GAAGGTGCATTAACACGTTTACTTGCATATTCACAATTATTAGGAAAACCAATTACAACT
GAATTAACTGCTGAAGCTTTAAAAGATATCATTCAAGCACCAAAATCTAAA AAGATTACC
ATCCAAGATATTCAAAAAATTGTAGGCCAGTACTATAATGTTAGAATTGAA GATTTCAGT
GCAAAAAAACGTACAAAGTCAATTGCATATCCGCGTCAAATAGCTATGTACTTGTCTAGA
GAGCTTACAGATTTCTCATTACCTAAAATTGGTGAAGAATTTGGTGGGCGTGATCATACG
ACCGTCATTCATGCTCATGAAAAAATATCTAAAGATTTAAAAGAAGATCCT ATTTTTAAA
CAAGAAGTAGAGAATCTTGAAAAAGAAATAAGAAATGTATAA 
 

> dnaN 
Function: protein coding sequence; DNA polymerase III subunit beta (core genome, constant) 
Best match: dnaN_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[31202:32335:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 10826 … 11960; Length: 1134 bp 
Sequence: 
ATGATGGAATTCACTATTAAAAGAGATTATTTTATTACACAATTAAATGAC ACATTAAAA
GCTATTTCACCAAGAACAACATTACCTATATTAACTGGTATCAAAATCGAT GCGAAAGAA
CATGAAGTTATATTAACTGGTTCAGACTCTGAAATTTCAATAGAAATCACT ATTCCTAAA
ACTGTAGATGGCGAAGATATTGTCAATATTTCAGAAACAGGCTCAGTAGTACTTCCTGGA
CGATTCTTTGTTGATATTATAAAAAAATTACCTGGTAAAGATGTTAAATTA TCTACAAATG
AACAATTCCAGACATTAATTACATCAGGTCATTCTGAATTTAATTTAAGTG GCTTAGATCC
AGATCAATATCCTTTATTACCTCAAGTTTCTAGAGATGACGCAATTCAATTGTCGGTAAAA
GTGCTTAAAAACGTGATTGCACAAACAAATTTTGCAGTGTCCACCTCAGAAACACGCCCA
GTACTAACTGGTGTGAACTGGCTTATACAAGAAAATGAATTAATATGCACA GCGACTGAC
TCACACCGCTTGGCTGTAAGAAAGTTGCAGTTAGAAGATGTTTCTGAAAACAAAAATGTC
ATCATTCCAGGTAAGGCTTTAGCTGAATTAAATAAAATTATGTCTGACAAT GAAGAAGAC
ATTGATATCTTCTTTGCTTCAAACCAAGTTTTATTTAAAGTTGGAAATGTGAACTTTATTTC
TCGATTATTAGAAGGACATTATCCTGATACAACACGTTTATTCCCTGAAAACTATGAAATT
AAATTAAGTATAGACAATGGGGAGTTTTATCATGCGATTGATCGTGCCTCTTTATTAGCAC
GTGAAGGTGGTAATAACGTTATTAAATTAAGTACAGGTGATGACGTTGTTGAATTATCTT
CTACATCACCAGAAATTGGTACTGTAAAAGAAGAAGTTGATGCAAACGATGTTGAAGGT
GGTAGCCTGAAAATTTCATTCAACTCTAAATATATGATGGATGCTTTAAAA GCAATCGAT
AATGATGAGGTTGAAGTTGAATTCTTCGGTACAATGAAACCATTTATTCTAAAACCAAAA
GGTGACGACTCGGTAACGCAATTAATTTTACCAATCAGAACTTACTAA 
 

> recF 



Function: protein coding sequence; DNA replication and repair protein F (core genome, constant) 
Best match: recF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[3912:5024] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 12582 … 13695; Length: 1113 bp 
Sequence: 
ATGAAGTTAAATACACTCCAATTAGAAAATTATCGTAACTATGATGAGGTT ACGTTGAAA
TGTCATCCTGACGTGAATATCCTCATTGGAGAAAATGCACAAGGAAAGACAAATTTACTT
GAATCAATTTATACCTTAGCTTTAGCAAAAAGTCATAGAACGAGTAATGAT AAGGAACTC
ATACGTTTTAATGCTGATTATGCTAAAATAGAAGGTGAGCTTAGTTATAGA CACGGCACG
ATGCCATTAACAATGTTTATAACTAAAAAAGGTAAACAAGTCAAAGTGAAT CACTTAGAG
CAAAGTCGTCTAACTCAATATATTGGACACCTCAATGTGGTTCTATTTGCGCCAGAAGATT
TGAATATTGTAAAAGGCTCTCCTCAAATAAGACGACGCTTTATAGATATGGAGTTGGGCC
AAATTTCTGCTGTTTACTTAAATGATTTAGCTCAATACCAACGTATTTTAA AGCAAAAGAA
TAATTACTTAAAGCAGTTACAATTAGGCCAAAAAAAGGACTTAACAATGTT GGAAGTATT
AAATCAGCAGTTTGCTGAATATGCAATGAAAGTAACTGATAAACGTGCACA TTTTATTCA
AGAGCTAGAGTCGTTAGCTAAACCGATTCATGCTGGTATCACAAATGATAAAGAAGCGTT
GTCGCTGAATTATTTACCTAGTCTTAAATTTGATTATGCTCAAAATGAAGCGGCACGACTT
GAAGAAATTATGTCTATTCTTAGCGATAATATGCAAAGAGAAAAAGAACGA GGCATTAG
CTTATTCGGACCACATCGAGATGATATAAGTTTTGATGTGAATGGCATGGATGCTCAAAC
ATATGGTTCTCAAGGACAGCAACGTACAACGGCTTTGTCCATTAAATTAGCTGAAATTGA
GTTAATGAATATCGAAGTTGGGGAATATCCCATCTTATTATTAGACGATGTACTCAGTGA
ATTAGATGATTCGCGTCAAACGCATTTATTAAGTACGATTCAGCATAAAGTACAAACATT
TGTCACTACGACATCTGTAGATGGTATTGATCATGAAATCATGAATAACGCTAAATTGTA
TCGTATTAATCAAGGTGAAATTATAAAGTAA 
 

> yaaA 
Function: protein coding sequence; RNA-binding S4 domain protein (core genome, constant) 
Best match: yaaA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[3670:3915] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 12340 … 12586; Length: 246 bp 
Sequence: 
GTGATTATTTTGGTTCAAGAAGTTGTAGTAGAAGGAGACATTAATTTAGGTCAATTTCTA
AAAACAGAAGGGATTATTGAATCTGGTGGTCAAGCAAAATGGTTCTTGCAAGACGTTGA
AGTATTAATTAATGGAGTGCGTGAAACACGTCGCGGTAAAAAGTTAGAACATCAAGATC
GTATAGATATCCCAGAATTACCTGAAGATGCTGGTTCTTTCTTAATCATTCATCAAGGTGA
ACAATGA 
 

> gyrB 
Function: protein coding sequence; DNA topoisomerase type II subunit B (core genome, constant) 
Best match: gyrB_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[27523:29457:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 13704 … 15639; Length: 1935 bp 
Sequence: 
ATGGTGACTGCATTGTCAGATGTAAACAACACGGATAATTATGGTGCTGGGCAAATACAA
GTATTAGAAGGTTTAGAAGCAGTACGTAAAAGACCAGGTATGTATATAGGATCGACTTCA
GAGAGAGGTTTGCACCATTTAGTGTGGGAAATTGTCGATAATAGTATCGATGAAGCATTA
GCTGGTTATGCAAATCAAATTGAAGTTGTTATTGAAAAAGATAACTGGATT AAAGTAACG
GATAACGGACGTGGTATCCCAGTTGATATTCAAGAAAAAATGGGACGTCCAGCTGTCGA
AGTTATTTTAACTGTTTTACATGCTGGTGGTAAATTCGGCGGTGGCGGATACAAAGTATCT
GGTGGTTTACATGGTGTTGGTTCATCAGTTGTAAACGCATTGTCACAAGACTTAGAAGTA
TATGTACACAGAAATGAGACTATATATCATCAAGCATATAAAAAAGGTGTA CCTCAATTT
GACTTAAAAGAAGTTGGCACAACTGATAAGACAGGTACTGTCATTCGTTTTAAAGCAGAT
GGAGAAATCTTCACAGAGACAACTGTATACAACTATGAAACATTACAGCAG CGTATTAG
AGAGCTTGCTTTCTTAAACAAAGGAATTCAAATCACATTAAGAGATGAACG TGATGAAGA
AAACGTTAGAGAAGACTCCTATCACTATGAGGGCGGTATTAAATCGTACGTTGAGTTATT
GAACGAAAATAAAGAACCTATTCATGATGAGCCAATTTATATTCATCAATC TAAAGATGA
TATTGAAGTAGAAATTGCGATTCAATATAACTCAGGATATGCCACAAATCT TTTAACTTA
CGCAAATAACATTCATACGTATGAAGGTGGTACGCATGAAGACGGATTCAAACGTGCATT



AACGCGTGTCTTAAATAGTTATGGTTTAAGTAGCAAGATTATGAAAGAAGA AAAAGATA
GACTTTCTGGTGAAGATACACGTGAAGGTATGACAGCAATTATATCTATCAAACATGGTG
ATCCTCAATTCGAAGGTCAAACGAAGACAAAATTAGGTAATTCTGAAGTGCGTCAAGTTG
TAGATAAATTATTCTCAGAGCACTTTGAACGATTTTTATATGAAAATCCAC AAGTCGCAC
GTACAGTGGTTGAAAAAGGTATTATGGCGGCACGTGCACGTGTTGCTGCGAAAAAAGCG
CGTGAAGTAACACGTCGTAAATCAGCGTTAGATGTAGCAAGTCTTCCAGGTAAATTAGCC
GATTGCTCTAGTAAAAGTCCTGAAGAATGTGAGATTTTCTTAGTCGAAGGGGACTCTGCC
GGGGGGTCTACAAAATCTGGTCGTGACTCTAGAACGCAGGCGATTTTACCATTACGAGGT
AAGATATTAAATGTTGAAAAAGCACGATTAGATAGAATTTTGAATAACAAT GAAATTCGT
CAAATGATCACAGCATTTGGTACAGGAATCGGTGGCGACTTTGATCTAGCGAAAGCAAG
ATATCACAAAATCGTCATTATGACTGATGCCGATGTGGATGGAGCGCATATTAGAACATT
GTTATTAACATTCTTCTATCGATTTATGAGACCGTTAATTGAAGCAGGCTATGTGTATATT
GCACAGCCACCGTTGTATAAACTGACACAAGGTAAACAAAAGTATTATGTATACAATGAT
AGGGAACTTGATAAACTTAAATCTGAATTGAATCCAACACCAAAATGGTCT ATTGCACGA
TACAAAGGTCTTGGAGAAATGAATGCAGATCAATTATGGGAAACAACAATG AACCCTGA
GCACCGCGCTCTTTTACAAGTAAAACTTGAAGATGCGATTGAAGCGGACCAAACATTTGA
AATGTTAATGGGTGACGTTGTAGAAAACCGTAGACAATTTATAGAAGATAA TGCAGTTTA
TGCAAACTTAGACTTCTAA 
 

> gyrA 
Function: protein coding sequence; DNA topoisomerase type II subunit A (core genome, constant) 
Best match: gyrA_CC005_04-02981_CP001844.2[7005:9674] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 15675 … 18345; Length: 2670 bp 
Sequence: 
ATGGCTGAATTACCTCAATCAAGAATAAATGAACGAAATATTACCAGTGAA ATGCGTGA
ATCATTTTTAGATTATGCGATGAGTGTTATCGTTGCTCGTGCATTGCCAGATGTTCGTGAC
GGTTTAAAACCAGTACATCGTCGTATACTATATGGATTAAATGAACAAGGTATGACACCG
GATAAATCATATAAAAAATCAGCACGTATCGTTGGTGACGTAATGGGTAAA TATCACCCT
CATGGTGACTTATCTATTTATGAAGCAATGGTACGTATGGCTCAAGATTTCAGTTATCGTT
ATCCGCTTGTTGATGGCCAAGGTAACTTTGGTTCAATGGATGGAGATGGCGCAGCAGCAA
TGCGTTATACTGAAGCGCGTATGACTAAAATCACACTTGAACTGTTACGTGATATTAATA
AAGATACAATAGATTTTATCGATAACTATGATGGTAATGAAAGAGAGCCGT CAGTCTTAC
CTGCTCGATTCCCTAACTTGTTAGCCAATGGAGCATCAGGTATAGCGGTAGGTATGGCAA
CGAATATTCCACCACATAACTTAACAGAATTAATCAATGGTGTACTTAGCTTAAGTAAGA
ACCCTGATATTTCAATTGCTGAGTTAATGGAGGATATTGAAGGTCCTGATTTCCCAACTGC
TGGACTTATTTTAGGTAAGAGTGGTATTAGACGTGCATATGAAACAGGTCGTGGTTCAAT
TCAAATGCGTTCTCGTGCAGTTATTGAAGAACGTGGAGGCGGACGTCAACGTATTGTTGT
CACTGAAATTCCTTTCCAAGTGAATAAGGCTCGTATGATTGAAAAAATTGCAGAGCTCGT
TCGTGACAAGAAAATTGACGGTATCACTGATTTACGTGATGAAACAAGTTTACGTACTGG
TGTGCGTGTCGTTATTGATGTGCGTAAGGATGCAAATGCTAGTGTCATTTTAAATAACTTA
TACAAACAAACACCTCTTCAAACATCATTTGGTGTGAATATGATTGCACTTGTAAATGGT
AGACCGAAGCTTATTAATTTAAAAGAAGCGTTGGTACATTATTTAGAGCAT CAAAAGACA
GTTGTTAGAAGACGTACGCAATACAACTTACGTAAAGCTAAAGATCGTGCCCACATTTTA
GAAGGATTACGTATCGCACTTGACCATATCGATGAAATTATTTCAACGATTCGTGAGTCA
GATACAGATAAAGTTGCAATGGAAAGCTTGCAACAACGCTTCAAACTTTCTGAAAAACA
AGCTCAAGCTATTTTAGACATGCGTTTAAGACGTCTAACAGGTTTAGAGAGAGACAAAAT
TGAAGCTGAATATAATGAGTTATTAAATTATATTAGTGAATTAGAAACAAT CTTAGCTGA
TGAAGAAGTATTACTACAATTAGTTAGAGATGAATTAACAGAAATTCGAGA TCGTTTCGG
TGATGATCGTCGTACTGAAATCCAATTAGGTGGATTTGAAGATTTAGAAGATGAAGATCT
CATTCCAGAAGAACAAATTGTAATTACACTAAGCCATAATAACTACATTAA ACGTTTGCC
GGTATCTACATATCGTGCTCAAAACCGTGGTGGTCGTGGTGTTCAAGGTATGAATACATT
GGAAGAAGATTTTGTCAGTCAATTGGTAACTTTAAGTACACATGACCATGTATTGTTCTTT
ACTAACAAAGGTCGTGTATACAAACTTAAAGGTTATGAAGTGCCTGAGTTATCAAGACAG
TCTAAAGGTATTCCTGTAGTGAATGCTATTGAACTTGAAAATGATGAAGTCATTAGTACA
ATGATTGCTGTTAAAGACCTTGAAAGTGAAGACAACTTCTTAGTGTTTGCAACTAAACGT
GGTGTCGTTAAACGTTCAGCATTAAGTAACTTCTCAAGAATAAATAGAAAT GGTAAGATT



GCGATTTCGTTCAGAGAAGATGATGAGTTAATTGCAGTTCGCTTAACAAGTGGTCAAGAA
GATATCTTGATTGGTACATCACATGCATCATTAATTCGATTCCCTGAATCAACATTACGTC
CTTTAGGCCGTACAGCAACGGGTGTGAAAGGTATTACACTTCGTGAAGGTGACGAAGTTG
TAGGGCTTGATGTAGCTCATGCAAACAGTGTTGATGAAGTATTAGTAGTTACTGAAAATG
GTTATGGTAAACGTACGCCAGTTAATGACTATCGTTTATCAAATCGTGGTGGTAAAGGTA
TTAAAACAGCTACGATTACTGAGCGTAATGGTAATGTTGTATGTATCACTACAGTAACTG
GTGAAGAAGATTTAATGATTGTTACTAATGCAGGTGTCATTATTCGACTAGATGTTGCAG
ATATTTCTCAAAATGGTCGTGCAGCACAAGGTGTTCGCTTAATTCGCTTAGGTGATGATCA
ATTTGTTTCAACGGTTGCTAAAGTAAAAGAAGATGCAGAAGATGAAACGAA TGAAGATG
AGCAATCTACTTCAACTGTATCTGAAGATGGTACTGAACAACAACGTGAAGCGGTTGTAA
ATGATGAAACACCAGGAAATGCAATTCATACTGAAGTGATTGATTCAGAAG AAAATGAT
GAAGATGGACGTATTGAAGTAAGACAAGATTTCATGGATCGTGTTGAAGAAGATATACA
ACAATCATCAGATGAAGATGAAGAATAA 
 

> txbi_gyrA 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of gyrA (core genome, constant) 
Best match: txbi_gyrA_CC398_SO385-pig_AM990992.19665:9724  
Position: 001-contig_254_RC: 18335 … 18398; Length: 63 bp 
Sequence: 
TGAAGAATAATAAAAAAATAAGACTTCCCTATATGTAGGGGAGTCTTATTT TTATGCTAG
AAA 
 

> yjeF 
Function: protein coding sequence; putative carbohydrate kinase (core genome, variable) 
Best match: yjeF_CC005_N315_BA000018.3[9762:10592:r]RC (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 18432 … 19263; Length: 831 bp 
Sequence: 
TTAACTTTCTAATTGTTTCATTGCGTAAGGTATTTCATTGATAAGTCTTGATGGTGGTACC
ACATACATATCTTTTGCAAGGTTTTCGCCAATAAAACTATGTGTATATGTGGCACTCATAA
CCGCTTCTTTTAAGTTATCAAATTGACCGACAAAACTTGTAATCATACCAGCAAGTGTATC
GCCCATACCACCAGTCGCCATTGCTGGGCTACCGATTGTTAATTTAAAGTCTTCATCTTTA
AAGAAAATTTCAGTACCATGTTTTTTAAGTACAACAGTTGCACCTAAACGA TCAACTGCT
TCACGATTACGCTCATATGTCTGTTCCTCAATAGGAATACCACTTAATCGTTCCCATTCTT
TGAGGTGTGGAGTAAAGATCACACGACATGTAGGTAATTGCGGTTTCAGTTTACTAAAGA
TTGTAATCGCATCGCCGTCTACGATTAAATTTTGATGCGGTTGTATATTTTGTAGTAGGAA
TGTAATGGCATTATTTCCTTTGAAATCAACGCCAAGACCTGGACCAATTAGTATACTGTCA
GTCATTTCAATCATTTTCGTCAACATTTTCGTATCATTAATATCAATAACCATCGCTTCTGG
GCAACGAGAATGTAATGCTGAATGATTTGTTGGATGTGTAGCTACAGTGATTAAACCACT
ACCGCTAAATACACATGCACGAGCCGCTAACATAATGGCACCACCTAAGTTAGCAGATCC
ACCAATTAATAAAATTTTGCCATAATCACCTTTATGTGAATCTTCTTTACG CTTAGGAATG
TTAATAGAATTTAACGTTTCCATAGTGATATAACCTCCCAT 
 

> hutH 
Function: protein coding sequence; histidine ammonia lyase (core genome, constant) 
Best match: hutH_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[22077:23591:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 19570 … 21085; Length: 1515 bp 
Sequence: 
ATGACTTTATATTTAGATGGTGAAACACTAACAATTGAGGATATTAAATCA TTTTTACAAC
AACAATCAAAGATTGAAATTATTGATGATGCGTTAGAACGTGTCAAAAAAA GTAGAGCG
GTAGTTGAACGTATTATTGAAAATGAGGAAACGGTTTACGGTATCACTACAGGTTTTGGG
TTATTTAGTGATGTACGTATAGACCCGACGCAATATAATGAATTACAAGTGAATCTGATA
CGCTCACATGCCTGTGGACTAGGTGAGCCATTTTCAAAAGAAGTAGCATTAGTCATGATG
ATTTTACGATTGAATACATTATTAAAAGGTCATTCAGGTGCCACTTTAGAA TTAGTGAGA
CAATTACAATTTTTTATAAATGAACGTATTATACCGATAATCCCACAACAA GGCTCTCTCG
GTGCATCAGGAGATTTAGCGCCATTATCACATTTAGCATTAGCATTAATTGGTGAAGGGA



AAGTATTGTACAGAGGGGAAGAAAAGGATAGTGACGATGTATTAAGAGAAT TAAATAGA
CAACCTTTGAACCTTCAGGCTAAAGAGGGTTTAGCATTGATTAATGGTACGCAAGCTATG
ACAGCTCAAGGTGTCATTAGTTATATAGAAGCAGAAGATTTAGGTTACCAATCTGAATGG
ATTGCTGCATTAACGCATCAGTCTCTTAATGGCATTATAGATGCATATCGACATGATGTGC
ACTCTGTTCGTAATTTTCAAGAACAGATTAATGTGGCAGCGCGTATGCGTGATTGGTTAG
AAGGATCAACATTAACGACGCGACAAGCAGAAATACGTGTACAAGATGCATATACGTTG
CGTTGTATACCACAAATCCATGGCGCGAGTTTTCAAGTATTCAATTATGTTAAACAGCAA
TTAGAATTTGAAATGAATGCGGCTAATGATAATCCACTTATATTTGAGGAA GCAAATGAA
ACGTTTGTTATTTCAGGTGGTAACTTCCATGGACAACCTATTGCTTTTGCATTAGATCATC
TTAAATTAGGTGTAAGTGAATTAGCAAACGTATCGGAACGTCGTCTAGAGCGACTAGTAA
ATCCTCAATTAAATGGTGATTTACCAGCATTTCTTAGTCCAGAGCCAGGATTGCAAAGTG
GCGCGATGATTATGCAATATGCTGCTGCAAGTCTCGTTTCTGAAAATAAAACTTTAGCGC
ATCCAGCGAGTGTTGATTCTATCACTTCATCTGCGAACCAAGAAGATCACGTATCTATGG
GAACTACAGCTGCTAGACATGGTTATCAAATTATTGAAAATGCAAGACGTGTGTTGGCAA
TCGAATGTGTTATTGCATTACAAGCAGCAGAGTTGAAAGGTGTCGAAGGATTATCACCAA
AAACACGTCGTAAATATGAGGAGTTTCGAAGTATCGTGCCATCCATTACACATGACCGTC
AATTTTATAAAGATATTGAAGCGGTTGCACAGTATTTAAAGCAATCAATTT ATCAAACGA
CTGCATGTCACTAA 
 

> tbox01 
Function: noncoding RNA T-box leader element (core genome, constant) 
Best match: tbox01_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[21788:21999:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 21162 … 21374; Length: 212 bp 
Sequence: 
CATTGTTCGTAGGACAAGTAATATATAGTGTTCGATATCAGAGAGCTTGTGGTTAGTGTG
AACAAGAATCAACATATATATGAATCTACCTACTTAATTTAAAAGAACAAT CGGTGATAA
CCGTTATTTTAGTGAAGTGCAATTTAGGTTTAGTTTATCTTTATAACTTAAATTGTTAAAT
AGGGTGGCAACGCGTAGACCACGTCCCTTGT 
 

> serS 
Function: protein coding sequence; seryl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: serS_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[12793:14079] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 21463 … 22750; Length: 1287 bp 
Sequence: 
ATGTTAGACATTAGATTATTCAGAAATGAGCCTGACACAGTTAAGAGCAAA ATTGAATTA
CGTGGAGATGATCCAAAAGTTGTAGATGAAATTTTAGAATTGGATGAGCAACGACGTAA
ATTAATTAGTGCAACAGAAGAAATGAAAGCACGTCGTAATAAAGTAAGCGA AGAAATCG
CATTAAAAAAACGTAATAAAGAAAATGCTGATGATGTGATTGCTGAAATGC GCACATTA
GGTGACGATATTAAAGAAAAAGATAGTCAATTAAATGAAATTGATAATAAA ATGACAGG
TATCCTTTGTCGTATTCCAAATTTAATAAGTGATGATGTACCTCAAGGTGAATCTGATGAA
GATAACGTTGAAGTTAAAAAGTGGGGTACACCACGTGAGTTTTCATTTGAACCAAAAGCA
CATTGGGATATTGTAGAAGAATTGAAAATGGCTGATTTTGATCGTGCAGCAAAAGTTTCA
GGTGCGCGTTTTGTATATTTAACAAATGAAGGTGCGCAATTAGAGCGTGCTTTAATGAAC
TATATGATTACAAAACATACAACACAACATGGTTATACAGAAATGATGGTA CCACAGCTT
GTGAACGCAGATACAATGTATGGTACAGGTCAATTACCTAAATTTGAAGAAGATTTATTT
AAAGTAGAAAAAGAAGGATTATATACAATTCCAACTGCTGAAGTACCATTA ACGAATTTC
TACCGTAATGAAATTATTCAACCAGGTGTACTTCCTGAAAAATTCACTGGTCAATCTGCAT
GTTTCCGTAGTGAAGCAGGATCAGCAGGTAGAGATACAAGAGGATTAATTCGTTTACATC
AATTCGATAAAGTGGAAATGGTACGTTTTGAACAACCTGAAGATTCATGGAATGCTTTAG
AAGAAATGACAACAAATGCAGAAGCAATTCTAGAAGAGTTAGGTTTACCAT ACCGTCGT
GTTATTTTATGTACAGGTGATATTGGATTTAGTGCAAGCAAAACATATGATATAGAAGTT
TGGTTACCAAGCTACAATGATTATAAAGAAATTAGTTCATGCTCAAACTGT ACGGATTTC
CAAGCGCGTCGTGCTAACATCCGCTTCAAGCGTGACAAAGCAGCTAAACCAGAATTAGC
ACATACATTAAATGGTAGTGGTTTAGCAGTTGGACGTACATTTGCTGCTATTGTTGAAAAT



TACCAAAATGAAGATGGAACAGTAACAATTCCAGAAGCATTAGTACCATTT ATGGGTGGT
AAAACACAAATTTCAAAACCAGTTAAATAA 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 21994 … 22003; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATGAACTAT 
 

> azlC 
Function: protein coding sequence; branched chain amino acid transporter (core genome, variable) 
Best match: azlC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[14730:15425] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 23400 … 24096; Length: 696 bp 
Sequence: 
ATGGCAACACATTTAAGTTTTAGACAAGGCGTACAAGAGTGTATCCCAACATTATTGGGT
TATGCCGGTGTTGGTATTTCATTTGGTATTGTGGCTTCGTCTCAAAACTTTAGTATTTTAGA
AATTATCTTGTTATGTCTTGTTATATATGCCGGTGCTGCGCAATTTATTATGTGCGCGTTGT
TTATAGCAGGTACACCGATATCAGCGATTGTACTAACTGTATTTATCGTAAATTCAAGAA
TGTTCCTTTTAAGTATGTCGCTTGCACCAAACTTCAAGACATATGGGTTTTGGAACCGTGT
TGGATTAGGTTCATTAGTAACTGACGAAACGTTTGGCGTCGCCATTACACCTTATTTAAAA
GGAGAAGCTATCAATGATCGTTGGATGCATGGTCTTAATATCACAGCATATTTATTTTGG
GCAATTTCATGTGTAGCTGGGGCTTTATTTGGCGAATATATCTCAAATCCGCAAACGCTA
GGGTTAGATTTTGCTATCACGGCTATGTTTATCTTTTTGGCCATTGCGCAATTTGAATCAA
TTACTAAATCGCGATTAAGAATTTACATAGTACTCATTATTGCCGTCATAGTAATGATGTT
ATCGCTAAGTATGTTTATGCCTTCATATCTAGCAATATTAATTGCAGCCACAATTTCAGCA
GCGTTAGGAGTGATGATGGAACGATGA 
 

> azlD 
Function: protein coding sequence; branched chain amino acid transporter (core genome, constant) 
Best match: azlD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[15422:15751] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 24092 … 24422; Length: 330 bp 
Sequence: 
ATGATAACTCATATGAACATGTTAATACTTATTTTATTGTGTGGTATCGTA ACGCTATTAA
TTCGAATTATACCTTTTATCATGATTTCAAAAGTGCAATTGCCTGATGTTGTGGTTCGATG
GCTATCATTTATCCCAATCACACTATTTACGGCACTTGTCATTGACAGCATTATTCAACAG
ACGCCTCATGGTGAGGGGTATACATTAAACATCCCTTACATTATCGCGCTCATTCCGACG
GTTATTTTATCTATAATCACGCGTAGTTTAACTATTACAATTATTAGTGGGATTGTTATCA
TGGCAACATTACGATTTTTCTTTTAA 
 

> sam-L1 
Function: noncoding RNA SAM riboswitch locus 1 (core genome, constant) 
Best match: sam-L1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[15949:16047] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 24626 … 24725; Length: 99 bp 
Sequence: 
TTCTTATTGTGAGAAGTTGAGGGACTTGGCCCTGTGATACTTCAGCAACCGACTTTATAGC
ACGGTGCTAAAACCAACGAGTTACTCGAATGATAAGTA 
 

> metX 
Function: protein coding sequence; homoserine O-acetyltransferase (core genome, constant) 
Best match: metX_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[16115:17083] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 24784 … 25753; Length: 969 bp 
Sequence: 
ATGACAAATTACACAGTAGATACTTTAAATCTAGGGAAATTTATTACAGAA TCTGGGGAA
GTCATAGATAACTTGCGTTTGAGATATGAGCATGTTGGTTATCATGGACAACCATTAGTT



GTAGTTTGTCATGCATTAACTGGCAATCATTTAACATATGGAACAGATGATTATCCGGGTT
GGTGGCGAGAAATTATTGATGGGGGATATATACCCATTCACGATTATCAATTTTTAACAT
TTGATGTTATTGGTAGTCCTTTCGGTTCAAGTTCACCTTTAAACGACCCTCATTTTCCTAAA
AAATTAACATTAAGAGATATAGTCAGAGCGAATGAACGAGGTATACAAGCC CTTGGTTAT
GATAAGATTAATATTTTAATAGGGGGAAGTCTTGGAGGTATGCAAGCAATGGAACTACTT
TACAATCAACAGTTTGAAGTAGATAAAGCCATTATCCTTGCTGCAACAAGTCGAACATCA
TCTTATAGTAGAGCTTTCAATGAAATTGCAAGGCAAGCCATTCATCTTGGTGGTAAGGAA
GGTCTAAGTATTGCACGCCAATTAGGTTTTTTGACATATCGATCATCAAAAAGTTATGATG
AACGTTTCACGCCGGATGAAGTAGTCGCATACCAACAACATCAAGGTAATAAATTTAAAG
AACATTTTGATTTGAATTGTTATCTGACACTGCTAGATGTATTGGATAGTCACAACATTGA
CCGAGGTCGCACAGACGTAACGCATATTTTTAAAAATTTAGAAACGAAAGTCTTAACGAT
GGGGTTCATAGATGATTTGCTATATCCGGACGATCAAGTTCGTGCATTAGGTGAACGTTTT
AAATATCATCGTCATTTCTTCGTGCCTGATAATGTTGGACATGATGGATTCCTACTAAACT
TTAGTACCTGGGCACCTAACTTATATCATTTCTTAAATTTAAAGCATTTTAAGCGTAAGTA
A 
 

> Q6GD77 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: Q6GD77_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[16178:17164:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 25997 … 26984; Length: 987 bp 
Sequence: 
TTGTTAATTTCCATTAAAGAGGTTAAAATAATAGCTATAGTTAAAAATATG GGAGTGGCT
TATGTGTTTTCAAAAATACAACCTAAAGCAACAATAATTGCAACGATTACG TTGGTATTT
GTCGCTTTAGCTTTATATCTAGTGCCTGGTTTGGGACTAATATTTGCATTATTTGCAACCA
TACCAGGTATCGTTTTATGGAATAAATCAATACAATCTTTCGGGGTTAGTGCACTTATTAC
AGTAATTATAACAACTGTTTTAGGTAATACTTTCGTTTTAAGTGCCATCATATTAGTCTTA
ATTGCAAGTTTAATTATTGGTCAATTGCTCAAAGAAAGAACGTCTAAAGAA AGAATGTTA
TACGTAACAACAGTAGCGATGAGCTTAATTTCATTAATCGCTTTTATGTTACTACAAACAT
TCGGAAGGATTCCACCATCAGCGAGCATAGTAAAACCTTTCAAGCAAACATTACATGAAG
CGATTACGATGAGCGGTGCCGATGCGAATATGACCCAAATATTAGAAGAAGGGTTTAGA
CAAGCGACCGTTCAATTACCAGGTTTCATCATTATCATTACATTTTTAATTGTCTTAATTA
ACTTAATCGTTACATTTCCGGTTTTACGAAAATTTAAAATCGCTACACCTGTATTTAAGCC
ACTTTTCGCGTGGCAAATGAGCGGTATTTTATTATGGATATACATTATTGTTATCATATGT
TTATTATTTACAGGTCAACCGAGTGTGTTCCAGAGCATTCTTTTAAACTTCCAACTTGTGT
TATCATTAGTAATGTATATTCAAGGTTTAAGTGTTATTCATTTCTTTGGTAAAGCGAAAGG
TTTGCCGAATGCAGTAACGATTTTACTATTGATTATCGGTACAATACTGACACCTACGACA
CATATTGTAGGACTACTTGGTGTTATCGATTTAAGTTTGAATTTGAAGCGAATCATGAAA
AATAATTCTAAAAAGTGA 
 

> gdpP 
Function: protein coding sequence; cyclic di-AMP phosphodiesterase (core genome, constant) 
Best match: gdpP_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[14196:16163:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 26998 … 28966; Length: 1968 bp 
Sequence: 
ATGAATCGGCAGTCCACTAAGAAAGCTTTACTAATACCATTTGTCATCATGATCATCACA
GCAATTGTTTTAATGGGTGTATGGTTTATCTTTAATAGTCTTATAGCATTAATTGCATCTAT
CGTTCTTGTCGTGATGATTATTGTTAGCATCATTTTATTCAGACAAGCTTTAATGAAAATG
GATAGTTATGTAGATGGTTTGAGTGCTCAAATTTCAACAACAAATAATAAA GCAATCAAA
CATTTACCAATTGGTATCATTGTTTTAGATGAAAATGATCACATCGAATGGGTTAACCAAT
TTATGACAAATCATATGGAAGCAAATGTCATTTCTGAATCTGTAAATGAAG TATTTCCAA
ACATTTTAAAGCAATTAGATAGAGTGAAATCCGTTGAAATAGAATATAATC AGTATCATT
TCCAAGTACGTTATTCTGAGAATGATCATTGCCTCTATTTCTTTGATATAACTGAACAAGT
ACAAACAAATGAACTATATGAAAATTCTAAACCAATCATTGCGACATTATT TTTAGATAA
CTACGATGAGATTACTCAAAATATGAATGATACGCAGCGTTCGGAAATCAATTCAATGGT
AACGCGTGTTATTAGTCGATGGGCAACTGAGTATAATATATTCTTTAAAAGGTATAGTTC



CGATCAATTCGTAGCCTATTTAAATCAAAAAATATTAGCTGACTTAGAAGA ATCTAAATT
TGATATCTTGAGTCAATTACGTGAAAAAAGTGTTGGTTATCGTGCCCAATTAACATTAAG
TATTGGTGTTGGTGAAGGTACTGAAAATTTAATCGATTTAGGTGAATTATCACAATCAGG
CCTAGACTTAGCATTAGGGCGCGGTGGCGACCAAGTTGCAATTAAAAGTATTAATGGTAA
TGTGCGTTTCTATGGCGGTAAGACTGACCCGATGGAGAAACGTACTCGTGTAAGAGCACG
AGTGATCTCACATGCGTTAAAAGATATCCTTGCAGAGGGTGACAAAGTCATTATCATGGG
ACATAAACGTCCTGACTTAGATGCAATTGGTGCAGCAATCGGTGTGTCTAGATTTGCAAT
GATGAATAATTTAGAAGCATACATCGTATTAAATGAGACTGACATTGATCC AACATTACG
ACGCGTGATGAACGAAATTGATAAAAAGCCAGAGTTAAGAGAGCGATTTATAACATCAG
ATGATGCTTGGGATATGATGACATCTAAGACAACCGTAGTGATTGTTGATACGCATAAAC
CGGAACTGGTTTTAGATGAAAATGTCTTAAATAAAGCAAACCGTAAAGTTG TTATCGATC
ATCATAGACGTGGTGAAAGCTTCATCTCTAATCCATTGTTGATATATATGGAACCATACG
CAAGTTCAACAGCTGAATTGGTAACAGAGTTACTGGAATATCAACCAACAGAACAACGTT
TAACACGTCTTGAATCAACAGTGATGTATGCAGGTATTATTGTAGATACAAGAAACTTTA
CATTACGAACAGGATCAAGAACATTCGATGCAGCGAGTTATTTACGTGCACATGGTGCAG
ATACGATTTTAACGCAACATTTCTTAAAAGATGATGTGGATACTTACATTA ATCGATCTGA
ATTAATTCGAACTGTAAAAGTTGAAGATAATGGCATAGCCATTGCGCATGGTTCAGACGA
TAAAATTTATCATCCAGTAACAGTTGCACAAGCAGCAGATGAACTGTTAAGTTTAGAAGG
TATTGAAGCATCATATGTTGTTGCGAGACGTGAAGATAATCTGATTGGTATATCTGCGCG
TTCACTCGGTTCAGTAAATGTTCAGTTAACAATGGAAGCACTTGGTGGCGGTGGACATTT
AACCAATGCTGCAACACAACTTAAAGGTGTGACAGTCGAAGAGGCGATAGCACAATTAC
AACAAGCAATTACAGAACAATTAAGTAGGAGTGAAGATGCATGA 
 

> rplI 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L9 (core genome, constant) 
Best match: rplI_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[20293:20739] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 28962 … 29409; Length: 447 bp 
Sequence: 
ATGAAAGTAATTTTTACACAAGATGTTAAAGGTAAAGGTAAAAAAGGTGAA GTTAAAGA
AGTACCAGTAGGTTATGCAAATAACTTCTTATTGAAAAAGAATTATGCTGT AGAAGCAAC
ACCAGGTAACCTTAAACAATTAGAGTTACAGAAAAAACGTGCAAAACAAGA ACGCCAAC
AAGAAATTGAAGATGCTAAAGCATTAAAAGAAACGTTATCAAACATTGAAG TTGAAGTA
TCAGCAAAAACTGGTGAAGGTGGTAAATTGTTTGGATCAGTAAGTACAAAACAAATTGCC
GAAGCACTAAAAGCACAACATGATATTAAAATTGATAAACGTAAAATGGAT TTACCAAA
TGGAATTCATTCCCTAGGATATACGAATGTACCTGTTAAATTAGATAAAGA AGTTGAAGG
TACAATTCGCGTACACACAGTTGAACAATAA 
 

> dnaC 
Function: protein coding sequence; replicative DNA helicase (core genome, constant) 
Best match: dnaC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[20771:22171]  
Position: 001-contig_254_RC: 29440 … 30841; Length: 1401 bp 
Sequence: 
ATGGATAGAATGTATGAGCAAAATCAAATGCCACATAACAATGAAGCTGAA CAGTCTGT
CTTAGGTTCAATTATTATAGATCCAGAATTGATTAATACTACTCAGGAAGT TTTGCTTCCT
GAGTCGTTTTATAGGGGTGCCCATCAACATATTTTCCGTGCAATGATGCACTTAAATGAA
GATAATAAAGAAATTGATGTTGTAACATTGATGGATCAATTATCGACGGAA GGTACGTTG
AATGAAGCGGGTGGCCCGCAATATCTTGCAGAGTTATCTACAAATGTACCAACGACGCGA
AATGTTCAGTATTATACTGATATCGTTTCTAAGCATGCATTAAAACGTAGA TTGATTCAAA
CTGCAGATAGTATTGCCAATGATGGATATAATGATGAACTTGAACTAGATGCGATTTTAA
GTGATGCAGAACGTCGAATTTTAGAGCTGTCATCTTCTCGTGAAAGCGATGGCTTTAAAG
ACATTCGAGACGTCTTAGGACAAGTGTATGAAACAGCTGAAGAGCTTGATCAAAATAGT
GGTCAAACACCAGGTATACCTACAGGGTATCGAGATTTAGACCAAATGACAGCAGGGTT
CAACCGAAATGATTTAATTATCCTTGCAGCGCGTCCATCTGTAGGTAAGACTGCGTTCGC
ACTTAATATTGCACAAAAAGTTGCAACGCATGAAGATATGTATACAGTTGG TATTTTCTC
ACTAGAGATGGGTGCTGATCAGTTAGCCACACGTATGATTTGTAGTTCTGGTAATGTTGA



CTCAAACCGCTTAAGAACGGGTACTATGACTGAGGAAGATTGGAGTCGTTTTACTATAGC
GGTAGGTAAATTATCACGTACGAAGATTTTTATTGATGATACACCGGGTATTCGAATTAA
TGATTTACGTTCTAAATGTCGTCGATTAAAGCAAGAACATGGCTTAGACATGATTGTGAT
TGACTACTTACAGTTGATTCAAGGTAGTGGTTCACGTGCGTCCGATAACAGACAACAGGA
AGTTTCTGAAATCTCTCGTACATTAAAAGCATTAGCCCGTGAATTAGAATGTCCAGTTATC
GCATTAAGTCAGTTATCTCGTGGTGTTGAACAACGACAAGATAAACGTCCAATGATGAGT
GATATTCGTGAATCTGGTTCGATTGAGCAAGATGCTGATATCGTTGCGTTCTTATACCGTG
ATGATTACTATAACCGTGGTGGCGATGAAGATGATGACGATGATGGTGGTTTCGAGCCAC
AAACGAATGATGAAAACGGTGAAATTGAAATTATCATTGCTAAGCAACGTA ACGGTCCA
ACAGGCACAGTTAAGTTACACTTTATGAAACAATATAATAAATTTACCGAT ATCGATTAT
GCACATGCAGATATGATGTAA 
 

> purA 
Function: protein coding sequence; adenylosuccinate synthetase (core genome, constant) 
Best match: purA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[22449:23732]  
Position: 001-contig_254_RC: 31119 … 32403; Length: 1284 bp 
Sequence: 
ATGTCATCAATCGTAGTAGTTGGGACACAATGGGGAGACGAAGGAAAAGGAAAAATAAC
GGATTTCTTGGCAGAACAGTCAGATGTTATCGCGCGTTTTTCAGGTGGTAATAATGCAGG
CCATACCATTCAATTTGGCGGAGAAACATATAAATTACATTTAGTACCATCTGGTATCTTT
TACAAAGACAAATTAGCGGTAATCGGTAACGGTGTCGTTGTTGATCCAGTTGCACTATTG
AAAGAATTAGACGGATTAAATGAACGTGGCATTCCTACAAGTAATTTACGT ATATCTAAT
CGTGCACAAGTGATTTTACCATATCACTTAGCACAAGATGAATATGAAGAACGTTTACGC
GGTGACAATAAGATTGGTACAACTAAAAAAGGTATCGGTCCAGCATATGTAGACAAAGT
TCAACGTATCGGTATTCGTATGGCAGATTTACTTGAAAAAGAAACATTCGAAAGATTATT
AAAATCAAACATTGAATATAAACAAGCATATTTCAAAGGTATGTTTAACGA AACATGTCC
ATCATTTGATGATATCTTTGAAGAATACTATGCTGCAGGTCAACGTTTAAAAGAATTTGTA
ACAGACACATCAAAAATCTTAGACGATGCATTTGTAGCAGATGAAAAGGTA CTTTTCGAA
GGTGCGCAAGGTGTAATGTTAGATATCGACCATGGTACATACCCATTCGTTACATCAAGT
AATCCAATTGCAGGTAACGTTACTGTTGGTACAGGTGTAGGTCCTACATTCGTTTCAAAG
GTAATTGGTGTATGTAAAGCTTATACATCACGTGTTGGTGATGGTCCATTCCCTACTGAAT
TATTCGATGAAGATGGACATCATATTAGAGAGGTTGGTCGTGAATACGGTACAACAACAG
GACGTCCACGTCGTGTAGGTTGGTTTGATTCAGTTGTATTACGTCACTCTCGTCGTGTAAG
TGGTATTACAGATTTATCTATTAACTCAATCGATGTTTTAACAGGCCTAGACACAGTGAA
AATCTGTACAGCTTATGAATTAGACGGTAAAGAAATTACTGAGTACCCAGCAAACTTAGA
TCAATTAAAACGTTGTAAACCAATCTTTGAAGAGTTACCAGGTTGGACAGAAGACGTAAC
AAGTGTGCGTACTTTAGAAGAATTACCTGAAAATGCACGTAAATATTTAGA GCGTATTTC
AGAATTATGTAATGTACAAATTTCTATCTTCTCAGTTGGTCCAGATAGAGAACAAACAAA
CCTATTAAAAGAATTGTGGTAG 
 

> tx_purA 
Function:  rho-independent terminator of purA 
Best match: tx_purA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[23758:23813] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 32428 … 32484; Length: 56 bp 
Sequence: 
ATTATAAATACATGAGCCTTCTATCTTTATTGGTAGGAGGCTTTTGCTTTGTTTGC 
 

> tRNAglu 
Function: tRNA tRNA glutamate  
Best match: tRNAglu_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[24156:24230] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 32831 … 32906; Length: 75 bp 
Sequence: 
GGCTCCTTGGTCAAGCGGTTAAGACACCGCCCTTTCACGGCGGTAACACGGGTTCGAGTC
CCGTAGGAGTCACCA 
 



> tRNAasp 
Function: tRNA tRNA asparagine  
Best match: tRNAasp_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[24238:24313] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 32913 … 32989; Length: 76 bp 
Sequence: 
GGTCTCGTAGTGTAGCGGTTAACACGCCTGCCTGTCACGCAGGAGATCGCGGGTTCGATT
CCCGTCGAGACCGTAC 
 

> tx_tRNAasp 
Function:  :  rho-independent terminator 
Best match: tx_tRNAasp_1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[24302:24353] (completely 
identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 32977 … 33029; Length: 52 bp 
Sequence: 
TCGAGACCGTACAAATGCCTATCCAAGAGGATAGGCATTTTTTTGCGTTTAA 
 

> vicR 
Function: protein coding sequence; two-component sensor/response regulator (core genome, constant) 
Best match: vicR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[24930:25631]  
Position: 001-contig_254_RC: 33598 … 34300; Length: 702 bp 
Sequence: 
ATGGCTAGAAAAGTTGTTGTAGTTGATGATGAAAAACCGATTGCTGATATTTTAGAATTT
AACTTAAAAAAAGAAGGATACGATGTGTACTGTGCATACGATGGTAATGAT GCAGTCGA
CTTAATTTATGAAGAAGAACCAGACATCGTATTATTAGATATCATGTTACC TGGTCGTGAT
GGTATGGAAGTATGTCGTGAAGTGCGCAAAAAATACGAAATGCCAATTATAATGCTTACT
GCTAAAGATTCAGAAATTGATAAAGTGCTTGGTTTAGAACTAGGTGCAGATGACTATGTA
ACGAAACCGTTTAGTACGCGTGAATTAATCGCACGTGTGAAAGCGAACTTACGTCGTCAT
TACTCACAACCAGCACAAGACACTGGAAATGTAACGAATGAAATCACAATT AAAGATAT
TGTGATTTATCCAGACGCATATTCTATTAAAAAACGTGGCGAAGATATTGAATTAACACA
TCGTGAATTTGAATTGTTCCATTATTTATCAAAACATATGGGACAAGTAAT GACACGTGA
ACATTTATTACAAACAGTATGGGGCTATGATTACTTTGGCGATGTACGTACGGTCGATGT
AACGATTCGTCGTTTACGTGAAAAGATTGAAGATGATCCGTCACACCCTGAATATATTGT
GACGCGTAGAGGCGTTGGATATTTCCTCCAACAACATGAGTAG 
 

> vicK 
Function: protein coding sequence; two-component sensor/histidine kinase subunit (core genome, 
constant) 
Best match: vicK_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[7023:8849:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 34312 … 36139; Length: 1827 bp 
Sequence: 
ATGAAGTGGCTAAAACAACTACAATCCCTTCATACTAAACTTGTAATTGTT TATGTATTAC
TGATTATCATTGGTATGCAAATTATCGGGCTGTATTTTACAAATAACCTTGAAAAAGAGC
TGCTTGATAATTTTAAGAAGAATATTACGCAGTACGCGAAACAATTAGAAA TTAGTATTG
AAAAAGTATATGACGAAAAGGGCTCCGTAAATGCACAAAAAGATATTCAAA ATTTATTA
AGTGAGTATGCCAACCGTCAAGAAATTGGAGAAATTCGTTTTATAGATAAA GACCAAATT
ATTATTGCGACGACGAAGCAGTCTAACCGGAGTCTAATCAATCAAAAAGCGAATGATAG
TTCTGTCCAAAAAGCACTATCACTAGGACAATCAAACGATCATTTAATTTT AAAAGATTA
TGGCGGTGGTAAGGACCGTGTCTGGGTATATAATATCCCAGTTAAAGTCGATAAAAAGGT
AATTGGTAATATTTATATCGAATCAAAAATTAATGACGTTTATAACCAATT AAATAATAT
AAATCAAATATTCATTGTTGGTACAGCTATTTCATTATTAATCACAGTCAT CCTAGGATTC
TTTATAGCGCGAACGATTACCAAACCAATCACCGATATGCGTAACCAGACGGTTGAAATG
TCCAGAGGTAACTATACGCAACGTGTGAAGATTTATGGTAATGATGAAATTGGCGAATTA
GCTTTAGCATTTAATAACTTGTCTAAACGTGTACAAGAAGCGCAGGCTAATACTGAAAGT
GAGAAACGTAGACTGGACTCAGTTATCACCCATATGAGTGATGGTATTATTGCAACAGAC
CGCCGTGGACGTATTCGTATCGTCAATGATATGGCACTTAAGATGCTTGGTATGGCGAAA



GAAGACATCATTGGATATTACATGTTAAGTGTATTAAGTCTTGAAGATGAA TTTAAACTT
GAAGAAATTCAAGAGAATAATGATAGTTTCTTATTAGATTTAAATGAAGAA GAAGGTCTA
ATCGCACGTGTTAACTTTAGTACGATTGTGCAGGAAACAGGATTTGTAACTGGTTATATC
GCTGTGTTACATGACGTTACTGAACAACAACAAGTTGAACGTGAACGTCGTGAATTTGTT
GCCAATGTATCACATGAGTTACGTACACCTTTAACTTCTATGAATAGTTACATTGAAGCAC
TTGAAGAAGGTGCATGGAAAGATGAGGAACTTGCGCCACAATTTTTATCTGTTACCCGTG
AAGAAACAGAACGAATGATTCGACTGGTCAATGACTTGCTACAGTTATCTAAAATGGATA
ATGAGTCTGATCAAATCAACAAAGAAATTATCGACTTTAACATGTTCATTA ATAAAATTA
TTAATCGACATGAAATGTCTGCGAAAGATACAACATTTATTCGAGATATTC CGAAAAAGA
CGATTTTCACAGAATTTGATCCTGATAAAATGACGCAAGTATTTGATAATGTCATTACAA
ATGCGATGAAATATTCTAGAGGCGATAAACGTGTCGAGTTCCACGTGAAACAAAATCCAC
TTTATAATCGAATGACGATTCGTATTAAAGATAATGGCATCGGTATTCCTATCAATAAAG
TCGATAAGATATTCGACCGATTCTATCGTGTAGATAAGGCGCGTACGCGTAAAATGGGTG
GTACTGGATTAGGACTAGCCATTTCGAAAGAGATTGTGGAAGCGCACAATGGTCGTATTT
GGGCAAACAGTGTAGAAGGTCAAGGTACATCTATCTTTATCACACTTCCATGTGAAGTCA
TTGAAGACGGTGATTGGGATGAATAA 
 

> yycH 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: yycH_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[5696:7030:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 36131 … 37466; Length: 1335 bp 
Sequence: 
ATGAATAATAAGGAGCATATTAAATCTGTCATTTTAGCGCTACTTGTCTTGATGAGTGTCG
TATTGACATATATGGTATGGAACTTTTCTCCTGATATTGCAAATGTCGACAATACAGATAG
TAAGAAGAGTGAAACGAAACCTTTAACGACACCTATGACAGCCAAAATGGA TACAACTA
TTACGCCATTTCAGATTATTCATTCGAAAAATGATCATCCAGAAGGTACGATCGCGACGG
TTTCTAATGTGAATAAGCTGACGAAACCTTTAAAAAATAAAGAAGTGAAGT CCGTGGAAC
ATGTTCGTCGTGATCATAACTTGATGATTCCTGATTTGAGCAGTGATTTTACATTATTCGA
TTTTACGTATGATTTACCGTTATCAACATATCTTGGTCAAGTACTGAACATGAATGCGAAA
GTACCAAATCATTTCAATTTCAATCGTTTGGTCATAGATCATGATGCTGATGATAATATCG
TGCTTTATGCTATAAGCAAAGATCGCCACGATTACGTAAAATTAACAACTA CAACGAAAA
ATGATCATTTTTTAGATGCATTAGCAGCAGTGAAAAAAGATATGCAACCAT ACACAGATA
TCATCACAAACAAAGATACAATTGATCGTACGACGCATGTTTTTGCACCAAGTAAACCTG
AAAAGTTAAAAACATATCGCATGGTATTTAACACGATTAGTGTTGAGAAAA TGAATGCTA
TACTATTTGACGATTCAACCATCGTTCGTAGTTCAAAGAGTGGTGTTACTACTTATAACAA
TAATACAGGTGTCGCAAACTATAACGATAAAAATGAAAAATACCATTATAA AAACCTGTC
CGAAGATGAAGCAAGTTCCAGCAAAATGGAAGAAACGATTCCAGGAACCTTTGATTTTAT
TAATGGTCATGGTGGTTTCTTAAACGAAGACTTCAGATTGTTTAGTACGAATAATCAGTC
AGGCGAGTTAACATATCAACGTTTCCTTAACGGTTATCCAACGTTTAATAAAGAAGGCTC
TAATCAAATTCAAGTCACTTGGGGTGAAAAAGGCGTCTTTGACTATCGTCGTTCGTTATTG
CGCACCGACGTTGTGTTAAATAGTGAGGATAATAAAACGTTGCCGAAATTAGAGTCTGTA
CGTTCAAGCTTAGCGAACAATAGTGATATTAATTTTGAAAAAGTAACAAAC ATCGCTATC
GGTTACGAAATGCAGGATAACTCAGATCATAATCACATTGAAGTGCAGATTAACAGTGA
ACTCGTACCGCGTTGGTATGTAGAATATGATGGCGAATGGTATGTTTATAACGATGGGAG
GCTTGAATAA 
 

> yycI 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: yycI_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[4907:5695:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 37466 … 38255; Length: 789 bp 
Sequence: 
ATGAACTGGAAACTGACAAAGACACTTTTCATTTTCGTGTTTATTCTTGTCAACATCGTGT
TAGTATCGATTTATGTTAATAAAGTCAATCGCTCACACATTAATGAAGTCGAGAGTAACA
ATGAAGTGAATTTTCAACAAGAAGAAATTAGGGTGCCAGCCAGTATTTTAA ATAAATCTG
TTAAAGGCATACAATTAGAACAAATTACTGGACGATCAAAAGACTTTAGTT CAAAAGCTA



AAGGTGATTCTGATTTATCCACATCAGATAGTGGAAAATTATTAAATGCGA ACATCAGCC
AATCGGTAAAAGTTAGTGATAATAACTTAAAAGATTTAAAAGATTACGTTA ACAAACGCG
TATTTAAAGGTGCTGAATATCAATTAAGCGAGATTAGTTCAGATTCTGTAA AATATGAAC
AAACGTATGATGATTTTCCAATTTTAAATAACAGCAAAGCGATGTTGAACT TTAAAATAG
AAGATAACAAAGCAACTAGTTATAAACAGTCAATGATGGATGACATTAAGC CGACTGAT
GGTGCAGATAAGAAGCATCAAGTTATTAGTGTGAGAAAAGCAATCGAGGCATTATATTAT
AATCGTTACTTGAAAAAAGGTGATGAAGTCATTAATGCTAGACTCGGTTACTACTCAGTC
GTGAATGAAACGAATGTTCAATTGTTACAACCAAACTGGGAAATTAAAGTG AAGCATGA
CGGTAAGGACAAAACGAATACTTACTATGTCGAAGCGACAAATAATAACCCTAAAATTA
TTAATCATTAA 
 

> yycJ 
Function: protein coding sequence; metallo-beta-lactamase family protein (core genome, variable) 
Best match: yycJ_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[3711:4511:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 38650 … 39451; Length: 801 bp 
Sequence: 
ATGAGCCGCTTGATACGCATGAGTGTATTAGCAAGTGGTAGTACAGGTAACGCCACTTTT
GTAGAAAATGAAAAAGGTAGTCTATTAGTTGATGTTGGTTTGACTGGCAAGAAAATGGA
AGAATTGTTTAGTCAAATTGACCGTAATATTCAAGATTTAAATGGTATTTT AGTAACCCAT
GAACATATTGATCATATTAAAGGATTAGGTGTTTTGGCGCGTAAATATCAATTGCCAATTT
ATGCGAATGAAAAGACTTGGCAGGCAATTGAAAAGAAAGATAGTCGCATCCCTATGGAT
CAGAAATTCATTTTTAATCCTTATGAAACGAAATCTATTGCAGGTTTCGATGTTGAATCGT
TTAACGTGTCACATGATGCAATAGATCCGCAATTTTATATTTTCCATAATAACTATAAGAA
GTTTACGATTTTAACGGATACGGGTTACGTGTCTGATCGTATGAAAGGTATGATACGTGG
CAGCGATGCGTTTATTTTTGAGAGTAATCATGACGTCGATATGTTGAGAATGTGTCGTTAT
CCATGGAAGACGAAACAACGTATTTTAGGCGATATGGGTCATGTATCTAATGAGGATGCG
GGTCATGCAATGACAGACGTGATTACAGGTAACACGAAACGTATTTACTTATCACATTTA
TCACAAGATAATAATATGAAAGATTTGGCGCGTATGAGTGTTGGTCAAGTATTGAACGAA
CACGATATTGATACGGAAAAAGAAGTATTGCTATGTGATACGGATAAAGCTATTCCAACG
CCAATATATACAATATAA 
 

> sasH 
Function: protein coding sequence; cell-wall attached adenosine synthase A (core genome, variable) 
Best match: sasH_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[1166:3484:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 39677 … 41996; Length: 2319 bp 
Sequence: 
ATGAAAGCTTTATTACTTAAAACAAGTGTATGGCTCGTTTTGCTTTTTAGTGTAATGGGAT
TATACCATGTCTCGAACGCGGCTGAGCAGCATACACCAATGAAAGCACATGCAGTAACA
ACGATAGACCAAGCAGCAACAGATAAGCAACTAGTAACGCCAACAAAGGAA GCGGCTCA
TTATTATGGTGAAGAAGCGGCAACCAACGTATCAGCATCAGCGCAGGGAACAGCTGATG
ATACAAACAACAAAGTAACATCCAACGAACCATCTAATAAACCATCTACAG CAGTTTCAA
CAACAGTAAACGAAACGCGCGATGTAGATACACAACAAGCCTCAACACAAAAACCAACT
CACACAGCAACATTCACATTATCAAATGCTAAAACAGCATCACTTTCACCACGAATGTTT
GCTGCCAATGTACCACAAACAACAACACATAAAATATTACATACAAATGAT ATCCATGGC
CGACTAGCCGAAGAAAAAGGGCGTGTCATCGGTATGGCTAAATTAAAAACAGTAAAAGA
ACAAGAAAAGCCTGATTTAATGTTAGATGCAGGAGACGCCTTCCAAGGTTTACCACTTTC
AAACCAGTCTAAAGGTGAAGAAATGGCTAAAGCAATGAATGCAGTAGGTTA TGATGCTA
TGGCAGTCGGTAACCACGAATTTGACTTTGGATACGACCAGTTGAAAAAGTTAGAGGGTA
TGTTAGACTTCCCGATGCTAAGCACTAACGTTTATAAAGATGGGAAACGCGCGTTTAAAC
CATCAACGATTGTAACAAAAAATGGTATTCGTTTTGGAATTATTGGCGTAACGACACCAG
AAACAAAGACGAAAACAAGACCTGAAGGCATTAAAGGTGTTGAATTTAGAG ATCCATTA
CAAAGTGTGACAGCAGAAATGATGCGTATTTATAAAGACGTAGATACATTT GTTGTTATA
TCACATTTAGGGATTGATCCTTCAACGCAAGAAACATGGCGTGGTGATTACTTAGTGAAA
CAATTAAGTCAAAATCCACAATTGAAGAAACGTATTACAGTTATTGATGGT CATTCACAT
ACCGTACTTCAAAATGGTCAAATTTATAACAATGATGCATTAGCACAAACA GGTACAGCA



CTTGCGAATATCGGTAAGATTACATTTAATTACCGCAATGGAGAGGTATCGAATATTAAG
CCGTCATTGATTAATGTTAAAGACGTTGAAAATGTGACACCGAACAAAGCATTAGCTGAA
CAAATTAATCAAGCTGATCAAACATTTAGAGCACAAACTGCAGAGGTAATT ATTCCAAAC
AATACCATTGATTTCAAAGGAGAAAGAGATGACGTTAGAACGCGTGAAACA AATTTAGG
AAACGCGATTGCAGATGCTATGGAAGCGTATGGCGTTAAGAATTTCTCTAAAAAGACTGA
CTTTGCCGTGACAAATGGTGGAGGTATTCGTGCCTCTATCGCAAAAGGTAAGGTGACACG
CTATGATTTAATCTCAGTATTACCATTTGGAAATACGATTGCGCAAATTGATGTAAAAGG
TTCAGACGTCTGGACAGCTTTTGAACATAGTTTAGGCGCACCAACAACACAAAAAGATGG
TAAGACAGTATTAACAGCGAATGGTGGTTTACTACATATCTCTGATTCAATCCGTGTTTAC
TATGATATGAATAAACCATCTGGCAAACGAATTAACGCTATTCAAATTTTA AATAAAGAG
ACAGGTAAGTTTGAAAATATTGATTTAAAACGTGTATATCACGTAACGATG AATGACTTC
ACAGCATCAGGTGGCGACGGATATAGTATGTTCGGTGGCCCTAGAGAAGAAGGTATTTCA
TTAGATCAAGTACTAGCAAGTTATTTAAAAACAGCTAACTTAGCTAAGTAT GATACGACA
GAACCACAACGTATGTTATTAGGTAAACCAGCAGTAAGTGAACAACCAGCTAAAGGACA
ACAAGGTAGCAAAGGTAGTGAGTCTGGTAAAGATGCACAACCAATTGGTGACGACAAAG
TGATGGATCCAGCGAAACAAACAGCTTCAGGTAAAGTTGTGTTGTTACCAGCGTATAGAG
GAACTGTTAGTAGTGGTAGAGAAGGTTCTGATCGCGCATTGGAAGGAACTGCTGTATCAA
GTAAGAGTGGGAAACAATTGGCTAACAAGTCAGCGCCTAAAGGTAGCGCACATGAGAAA
CAGTTACCAAAAACTGGAACTGATCAAAGTTCAAGCCCAGCAGCGATGTTTGTATTAGTA
GCAGGTATAGGTTTAATTGCGACTGTACGACGTAGAAAAGCTAGCTAA 
 

> tx_sasH 
Function:  rho independent terminator of sasH 
Best match: tx_sasH_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[1099:1164:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 41997 … 42063; Length: 66 bp 
Sequence: 
ATATATTGAAAACAATACTACTGTATTTCTTAAATAAGAGGTACGGTAGTG TTTTTTTATG
AAAAA 
 

> orfX 
Function: protein coding sequence; 23S rRNA methyltransferase (core genome, constant) 
Best match: orfX_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[319:798:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 42363 … 42843; Length: 480 bp 
Sequence: 
ATGAAAATCACCATTTTAGCTGTAGGGAAACTAAAAGAGAAATACTGGAAG CAAGCCAT
AGCAGAATATGAAAAACGTTTAGGCCCATACACCAAGATAGACATCATAGA AGTTCCAG
ACGAAAAAGCACCAGAAAATATGAGCGACAAAGAAATCGAGCAAGTAAAAG AAAAAGA
AGGCCAACGAATACTAGCCAAAATCAAACCACAATCCACAGTCATTACATTAGAAATAC
AAGGAAAGATGCTATCTTCCGAAGGATTGGCCCAAGAATTGAACCAACGCATGACCCAA
GGGCAAAGCGACTTTGTATTCGTTATTGGCGGATCAAACGGCCTGCACAAGGACGTCTTA
CAACGCAGTAACTACGCACTATCATTCAGCAAAATGACATTCCCACATCAAATGATGCGG
GTTGTGTTAATTGAACAAGTGTATAGAGCATTTAAGATTATGCGAGGAGAAGCGTATCAC
AAATAA 
 

> attSCCx 
Function:  attachment site of SCC/right part (SCCmec) 
Best match: attSCCx-Mu50_part_AY751822_AY751822.1[1:19:r]  
Position: 001-contig_254_RC: 42794 … 42813; Length: 19 bp 
Sequence: 
AGTGTATAGAGCATTTAAG 
 

> attSCCy 
Function:  attachment site of SCC/left part (SCCmec) 
Best match: attSCCy-HU25_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[306:337:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 42824 … 42856; Length: 32 bp 



Sequence: 
AGAAGCGTATCACAAATAAAACTAAAAAATAG 
 

> sccterm 
Function:  terminus of SCC towards orfX (SCCmec) 
Best match: sccterm11_ref_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[1:318:r] (completely identical) 
Position: 001-contig_254_RC: 42843 … 43161; Length: 318 bp 
Sequence: 
AACTAAAAAATAGATTGTGTATAATATAAAAGGAAGGGATTTATATTAAAA TTTTGAATT
CAAAAATTATTGAAAGGGAAGCTACCTTAGAAATTGAATCTATGGCCACTA ATACATTGA
AAATAAACCCAGACATTAATTCTTACTATACAGAAATGTCTTTCGATGGAG AATTGGAAG
TGTATGATCCTGAAAATTTGAATAAAAAATTTCGTTGGAAAAATACAAGTT CAAGTTAAA
GGAAAAGAAGTAGCTAAAAGAGGAGGTAAGATTATTCGTCGAAGTAATGGGTTCTGTTG
CAAAGTAAAAAAATATAGC 
 

> tnpIS431-04 
Function: protein coding sequence; insertion sequence IS257e (mobile element) 
Best match: tnpIS431-04_CC005_CIG1165_AHVE01000014.1[1655:2329]RC 
Position: 001-contig_254_RC: 43191 … 43221; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTAACTTGCTAGCATGATGCTAATTTCGTG 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807]RC (completely identical) 
Position: 002-contig_329_RC: 1 … 10; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATAGTTCAT 
 

> mvaS-SCC 
Function: protein coding sequence; truncated 3-hydroxy-3-methylglutaryl CoA synthase (SCCmec) 
Best match: mvaS-SCC_trunc-ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[37179:37531] 
Position: 002-contig_329_RC: 82 … 435; Length: 353 bp 
Sequence: 
ATGTTGGTAACATTTATACAGGATCATTATACTTAAGTTTAATTTCGTTAT TACAGAACCA
CACATTCCAACCAGAAGAGAAAGTATGTCTATTTAGTTATGGTTCAGGAGCAGTAGGAGA
AATCTTTAGTGGTTCAATCGTTAAAGGATATGACAAAGCATTAGATAAAGA GAAACACTT
AAATATGCTAGAATCTAGAGAGCAATTATCAGTCGAAGAATACGAAACATT CTTTAACAG
ATTTGATAATCAAGAATTTGATTTCGAACGTGAATTGACACAAGATCCATA TTCAAAAGT
ATACTTATACAGTATAGAAGACCATATCAGAACATATAAGATAGAGAAATA A 
 

> Q5HJW6 
Function: protein coding sequence; putative protein (SCCmec) 
Best match: Q5HJW6_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[37629:37859] 
Position: 002-contig_329_RC: 532 … 562; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATGCTTATTTTTTTATCTTACGATTTTGTA 
 

> Q5HJW6 
Function: protein coding sequence; putative protein (SCCmec) 
Best match: Q5HJW6_part_M06/0171_LCL_10048.1[1:176]  
Position: 003-contig_276: 2 … 258; Length: 256 bp 
Sequence: 



CTGGAGCCATTAGTCTCTCGCACATACTATTCCCTCAGGCGTCAGCACTTACAAAATCGGT
TGTAATTTTCATTTTTATACGCATTCTTACTGAGATTATACTAATAAGAGG AATAGTAAAA
GCAATTCTAAGTAAAATTGCAGATAAGAGGTTTGTTAAAAGCAGTTCTCAGTAAAATTAC
AGATAAGAGGTACGTTAAAAGCAGTTCTAAGTAAAATTGCAGATAAGAGGT TTGTTAAA
AGCAGTTCTAAGTAA 
 

> dru 
Function:  SCC direct repeat units (SCCmec) 
Best match: dru-45394F_CC008-ST239_T0131-ST239_CP002643.1[37657:38014] 
Position: 003-contig_276: 87 … 525; Length: 438 bp 
Sequence: 
TCTTACTGAGATTATACTAATAAGAGGAATAGTAAAAGCAATTCTAAGTAA AATTGCAGA
TAAGAGGTTTGTTAAAAGCAGTTCTCAGTAAAATTACAGATAAGAGGTACG TTAAAAGCA
GTTCTAAGTAAAATTGCAGATAAGAGGTTTGTTAAAAGCAGTTCTAAGTAA AATTGCAGA
TAAGAGGTACGTTAAAAGCAATTCCATGCAAAATTGCTGATAAGGGGTAAGTTAAAAGC
AGTTCTCAGTAAAATTGCAGATAAGAGGTACGTTAAAAGCAGTTCTAGGCAAAATTGCAG
ATAAGAGGTGCGTTAAAAGCAGTTCTCAGTAAAATTGCTGATAAGGGGTAAGTTAAAAG
CAATCCTAAGTAAAATTGCAGATAAGAGGTAAGTTAAAAGCAATCCTAAGT AAAATTGC
AGATAAGGGGTACAGAAAAAC 
 

> ugpQ 
Function: protein coding sequence; glycerophosphoryl diester phosphodiesterase (SCCmec) 
Best match: ugpQ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[38288:39031] (completely identical) 
Position: 003-contig_276: 726 … 1470; Length: 744 bp 
Sequence: 
ATGCTAACTGTATATGGACATAGAGGATTACCTAGTAAAGCTCCGGAAAATACAATTGCA
TCATTTAAAGCTGCTTCAGAAGTAGAAGGTATAAACTGGTTGGAGTTAGATGTTGCAATT
ACAAAAGATGAACAACTGATTATCATTCATGATGATTATTTAGAACGGACT ACAAATATG
TCCGGGGAAATAACTGAATTGAATTATGATGAAATTAAAGATGCTTCTGCAGGATCTTGG
TTTGGTGAAAAATTCAAAGATGAACATTTGCCAACTTTCGATGATGTAGTAAAAATAGCA
AATGAATATAATATGAATTTAAATGTAGAATTAAAAGGTATTACTGGACCG AATGGACTA
GCACTTTCTAAAAGTATGGTTAAGCAAGTGGAAGAACAATTAACAAACTTA AATCAGAAT
CAAGAAGTGCTCATTTCAAGCTTTAATGTTGTGCTTGTTAAACTTGCAGAAGAAATCATG
CCACAATATAACAGAGCAGTTATATTCCATACAACTTCGTTTCGTGAAGACTGGAGAACA
CTTTTAGATTACTGTAATGCTAAAATAGTAAACACTGAAGATGCCAAACTT ACTAAAGCA
AAAGTAAAAATGGTAAAAGAAGCGGGTTATGAATTGAACGTATGGACTGTA AACAAACC
AGCACGTGCAAACCAACTTGCTAATTGGGGAGTTGATGGTATCTTTACAGACAATGCAGA
TAAAATGGTGCATTTGTCTCAATAG 
 

> ydeM 
Function: protein coding sequence; putative dehydratase (SCCmec) 
Best match: ydeM_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[39128:39556] (completely identical) 
Position: 003-contig_276: 1566 … 1995; Length: 429 bp 
Sequence: 
ATGAAATACGATGATTTTATAGTAGGAGAAACATTCAAAACAAAAAGCCTT CATATTACA
GAAGAAGAAATTATCCAATTTGCAACAACTTTTGATCCTCAATATATGCAT ATAGATAAA
GAAAAAGCAGAACAAAGTAGATTTAAAGGTATCATTGCATCTGGCATGCAT ACACTTTCA
ATATCATTTAAATTATGGGTAGAAGAAGGTAAATACGGAGAAGAAGTTGTA GCAGGAAC
ACAAATGAATAACGTTAAATTTATTAAACCTGTATACCCAGGTAATACATT GTACGTTAT
CGCTGAAATTACAAATAAGAAATCCATAAAAAAAGAAAATGGACTCGTTAC AGTGTCAC
TTTCAACATACAATGAAAATGAAGAAATTGTATTTAAGGGAGAAGTAACAG CACTTATTA
ATAATTCATAA 
 

> txbi_mecA 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of mecA (SCCmec) 



Best match: txbi_mecA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[39547:39611:r]RC (completely 
identical) 
Position: 003-contig_276: 1985 … 2050; Length: 65 bp 
Sequence: 
TAATTCATAATAAAACAGTGAAGCAACCATCGTTACGGATTGCTTCACTGTTTTGTTATTC
ATCT 
 

> mecA 
Function: protein coding sequence; penicillin binding protein 2a (SCCmec) 
Best match: mecA_CC398_SO385-pig_AM990992.1[47524:49530:r]RC (completely identical) 
Position: 003-contig_276: 2040 … 4047; Length: 2007 bp 
Sequence: 
TTATTCATCTATATCGTATTTTTTATTACCGTTCTCATATAGCTCATCATACACTTTACCTG
AGATTTTGGCATTGTAGCTAGCCATTCCTTTATCTTGTACATCTTTAACATTAATAGCCAT
CATCATGTTTGGATTATCTTTATCATATGATATAAACCACCCAATTTGTCTGCCAGTTTCTC
CTTGTTTCATTTTGAGTTCTGCAGTACCGGATTTGCCAATTAAGTTTGCATAAGATCTATA
AATATCTTCTTTATGTGTTTTATTTACGACTTGTTGCATACCATCAGTTAATAGATTGATAT
TTTCTTTGGAAATAATATTTTTCTTCCAAACTTTGTTTTTCGTGTCTTTTAATAAGTGAGGT
GCGTTAATATTGCCATTATTTTCTAATGCGCTATAGATTGAAAGGATCTGTACTGGGTTAA
TCAGTATTTCACCTTGTCCGTAACCTGAATCAGCTAATAATATTTCATTATCTAAATTTTTG
TTTGAAATTTGAGCATTATAAAATGGATAATCACTTGGTATATCTTCACCA ACACCTAGTT
TTTTCATGCCTTTTTCAAATTTCTTACTGCCTAATTCGAGTGCTACTCTAGCAAAGAAAAT
GTTATCTGATGATTCTATTGCTTGTTTTAAGTCGATATTACCATTTACCACTTCATATCTTG
TAACGTTGTAACCACCCCAAGATTTATCTTTTTGCCAACCTTTACCATCGATTTTATAACTT
GTTTTATCGTCTAATGTTTTGTTATTTAACCCAATCATTGCTGTTAATATTTTTTGAGTTGA
ACCTGGTGAAGTTGTAATCTGGAACTTGTTGAGCAGAGGTTCTTTTTTATCTTCGGTTAAT
TTATTATATTCTTCGTTACTCATGCCATACATAAATGGATAGACGTCATATGAAGGTGTGC
TTACAAGTGCTAATAATTCACCTGTTTGAGGGTGGATAGCAGTACCTGAGCCATAATCAT
TTTTCATGTTGTTATAAATACTCTTTTGAACTTTAGCATCAATAGTTAGTTGAATATCTTTG
CCATCTTTTTTCTTTTTCTCTATTAATGTATGTGCGATTGTATTGCTATTATCGTCAACGAT
TGTGACACGATAGCCATCTTCATGTTGGAGCTTTTTATCGTAAAGTTTTTCGAGTCCCTTTT
TACCAATAACTGCATCATCTTTATAGCCTTTATATTCTTTTTGTTTTAATTCTTCAGAGTTA
ATGGGACCAACATAACCTAATAGATGTGAAGTCGCTTTTCCTAGAGGATAGTTACGACTT
TCTGTTTCATTAGTTGTAAGATGAAATTTTTTTGCGAAATCTCTTAAATAT TCATCCATTTT
TTTAACGGTTTTAAGTGGAACGAAGGTATCATCTTGTACCCAATTTTGATCCATTTGTTGT
TTGATATAGTCTTCAGAAATACTTAGTTCTTTAGCGATTGCTTTATAATCTTTTTTAGATAC
ATTCTTTGGAACGATGCCTATCTCATATGCTGTTCCTGTATTGGCCAATTCCACATTGTTTC
GGTCTAAAATTTTACCACGTTCTGATTTTAAATTTTCAATATGTATGCTTTGGTCTTTCTGC
ATTCCTGGAATAATGACGCTATGATCCCAATCTAACTTCCACATACCATCTTCTTTAACAA
AATTAAATTGAACGTTGCGATCAATGTTACCGTAGTTTGTTTTAATTTTATATTGAGCATC
TACTCGTTTTTTATTTTTAGATACTTTTTTTATTTTACGATCCTGAATGTTTATATCTTTAAC
GCCTAAACTATTATATATTTTTATCGGACGTTCAGTCATTTCTACTTCACCATTATCGCTTT
TAGAAATATAACTGCTATCTTTATAAACTTGTTTGAAATTTTTATCTTCAA TTGCATCAAT
AGTATTATTAATTTCTTTATCTTTTGAAGCATAAAAATATATACCAAACCC GACAACTACA
ACTATTAAAATAAGTGGAACAATTTTTATCTTTTTCAT 
 

> mecR 
Function: protein coding sequence; signal transducer protein MecR1 (SCCmec) 
Best match: mecR_part_CC008_NCTC8325_X52593.1[1:40:r]  
Position: 003-contig_276: 4146 … 4186; Length: 40 bp 
Sequence: 
GTGTTATCATCTTTTTTAATGTTAAGTATAATCAGTTCAT 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 



Best match: tnpIS431-06_circ_FM207105.1[6418:7045]  
Position: 004-contig_253_RC: 30 … 60; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATAAAAAGAACCGCAGGTCTCTTCAGATCT 
 

> Q4LAG7 
Function: protein coding sequence; putative protein (SCCmec) 
Best match: Q4LAG7_CC001-ST772_118_AJGE01000059.1[137:565:r]RC (completely identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 166 … 595; Length: 429 bp 
Sequence: 
CTAATTTTTTCTCTTTGTAAATAAATGCAAAGAGATACCATAAGGATCTCT TACATAACCA
TAACCTTCAGTATAGAATTCTGGACTAAATGTTTTCAATACCTCACTGCCTTTTTCTATTA
ACTGGTCATATACATGTTTAGTTTCTTCTACTTGGTCAAAAGTGAGACAAAGAGATATATT
ATTACCTTGTGTTATGGGCAAACCTTCAGTGTCATCTGCGATCATAATTTTTATATCTCCA
AATTGAAGTACACATTGATCAATTTTATTTAAATCATTTTCGTCAATATTA AGTTGCTTAT
CTATAGGTCTATCTTTAATACGTTGAATATACAGTGTTTTAGCGCCAAACAGCTCTTCATA
CAACTTTTTTAAACCCTCTGCATTTTGAGTGATTAAAAAATATGGACTTACTTGAAATTTC
AT 
 

> Q3T2N0-var1 
Function: protein coding sequence; transcriptional regulator (SCCmec) 
Best match: Q3T2N0-var1_CC398_SO385-pig_AM990992.1[51021:51950] (completely identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 675 … 1605; Length: 930 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAATCTGTTAGATTATATAATATGATTGAATATTGTAATGAAAAT AGGAACTTC
AAATTAAATGATTTAATGTCAGAATTTAATATTTCTCGTAGTACCGCTTTA AGGGATATAA
AAGAAATTGAAGCATTAGGAGTACCTTTATATAGTAATCCAGGGAAAAATG GTGGTTATA
CGATCATAGGTAATCGAGACCAAACGAAAATAGCAATCTCAGATGAAGAGTTGAAAGCT
TTAGTATTTACACTTTCGAGTATTTCAAATGTGAGTAATCTACCTTTTCAAACAGAATATC
AAGAAATATTAAAAAAATTATATAATAACTCGAATAAAAAAGAGTTAATAA ACCAATAT
AATGATCTATTTCAATATTTTAATGAAGATAAGTATCAGTTCAAAAGTTAT AAGTTATTTA
ATGAAATCATTAGATTGATAATTGAGAATAAGTCTTTTGAAACCTGTTATT CACAAAACT
ATATTAAAGAACAATATAAAGGTATTGGCATTATGTATAAAAATCATCAAT GGTATTTTG
TTGTAGCTAATATAGAATCAAAGTTAGTGAATCTATTAAATATTTCGAAAA TAAAAGAAC
TATATGAAATGGGAGAGACTCAAGAGTGTAATGATATAACTATGCAGAATT TTCAACAGT
TCATGGTTAAAAATGAAACAGCTATTGATATTCTTATTAGAAGCAATGTTA TGGGATTGA
ATATCTTGAAAGGCTACCTGTGGAGTGACTATATGATTGAAAATATTGACGAAGAGACAT
ATTTATTTAAATCAAAAGTGAACGCGAAAGATATAGATTTTATAGCTAAGT TAATTGTCA
CAGGTGGTGTCAATGTAAAAGTAGAGACCCCTAATAGTTTGAAAAATGCTGTTAAAGTTG
AATTAACTAAAATAATAAACATGTATTAA 
 

> Q4LAG4 
Function: protein coding sequence; putative protein in SCCmecV (SCCmec) 
Best match: Q4LAG4_CC001-ST772_118_AJGE01000059.1[1737:3725] (completely identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 1766 … 3755; Length: 1989 bp 
Sequence: 
GTGAATAAAAATATTACAGCTCTAAAATCTACTGAAAATACTACATATATG CAGTATACG
GTTCATATCGATGATCAAATTATAAATAATATAAAAGAGTGTACCAAAAAG TTTAAAATT
TTGCCTATGGAAGATAAAATTCCATTATCACCGTTGTTACAACCAGAATATGCAGGAGAG
GTACAAGATTTTATTAGTACATATGAGCAGTTTATGATTAATTTTGGTAAA GTAATATTGG
ATAGTCAAGGCATAAAAATACAGTTTGAAAGTGAATCATTAAGTAGTATTC AACGAGGC
ATTCAAGAACATTGTTACTTAAATGAGCGAACAAATGACATTGATGTGACT AAAGAATGG
TATTTATGCAAATTTTCAAATCAAACATTAGAAGAGGATAAAAATCAATTG TATAATGCT
TTAAAGCAACTCATGAATGATTCTAAAAATAAAAAGCAAGCTTTTCAAGAG GTGTTTAAG
GTTCATATTGATATTTATCTCTACAATAAAGAAAAATCTGAATATAAGTAT CAAGTATCTA



GTTATTTCAATCTTGTAAAAGAAAATCCTAAAATAACTTATAAAAAAAGAC ATTTACAAG
AGAAACAAGGTGTCAAGGGTACAACTTTCACGAACAAATTAAAATTATTGA ACAAAATG
TATGGTGTAGATGTTGCAAAATATCAGCCATTTTATAATTCTAATAATCCT GAATATGAAA
GAGGTCAATTTGGTGAAAGATACATTTCTCAAAGATCTAACTATGAATTTA ATAGACTTC
AATATCAAATTATAGATATGTTATCGAAAATACTTGATAAGCATCCATTAC CAAAGTCAG
ATAATAATTATAAACATATTCCAACTATTGAAAAAGCAATATTAAGTGGGG ATTCTCATA
GTTTTTATGAGTATTTTGAAGATATAATGAAAGAAATTATAAGTATGGAAA ATTCTTCTTT
AAAGGAAAAATTATTGACTGATTTTACATATCAATCTCAATGTAGATGGTA CTCTGAAAG
TGAAAAATTAAAATTGCAACTTGAAAGTTTTATGCATAAAGTTTTGGAGAG CAATTATTA
TGAGGGTAACAAATTATATAGAATGTTGTCTCATGCAATTGAAGAAACAAT CAATGAGGC
TGATGAAGATAAGGTTCATTTCAATTATTTTAAAGATTATTTTTTGACAGA CGGTGGGGTG
AAGAATTGGGAGCAGATTAGCGAGAAAATTACTGAATTCAATGGTAAAGTT ATTAACGA
TATCCAAAATGAATATAATAAGATTCAATTTAATAACGCAAATCGAAATCA GAAACTAAA
CTTTAATTATTTATACCATTGCTTTGAGTTTAGTAATAACTTAGTAAAAGC AAGGGTAAAT
GGAAATAGAGGTTACATTTTATATTTTGTAGATAAATATAAAATAAAAATG CCCTTTTTG
GATCAATTATTAATCAATTATTTGAATCAAGAAATAGGTCAGGAAAGTATT AATTATAAT
ATGCAAACATTGTTTGAAAAAGAAAGATATGATAGAAGTAGTACCATTGAA AAATTAGT
AGCAACAAGCAAATTTAAGTATGAAAAAGATGATTCAGATTTATTCAAACA ACTTTTCAA
TGATGTTGAAAATTCAATAGACAGATTAGGTATTTACTTACTAAATAATGG TATAAATTC
GAATGATGAAAATGCAAGATATTATAGATCGTTTTTAAAGGAACTTAGTAG AATAAAAA
GTAAATTAACGCCATTTTCTCTTGAAATAAGTAAGTCTAGCGGAAGAGAGCAACATTATC
CTGATGATGCTATTGATGATAAAGATGAGAGAAGAAAAAATAAAGAAGAAA CATATCAT
GCTTTTGATGATAAAAGCGATATTGACTCCAAATTAAAGAATAAAATAAAT GTTTCTATC
GATAATTTATTGTCAGTTAAAATTAAGAGCAATTTGTATGATATTAGTCCA AATACAAAA
AAACAATAA 
 

> Q4LAG3 
Function: protein coding sequence; putative protein in SCCmec III &V (SCCmec) 
Best match: Q4LAG3-PM1_CC398_SO385-pig_AM990992.1[54295:55404] (completely identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 3949 … 5059; Length: 1110 bp 
Sequence: 
ATGTATCAAGCAAATATACGTGATTTAATTACAAAATTGCCTCAAAGCAAT AAAACAGAA
CACTTTTTAATGAACAAATTTTCAAATCAAGATAAAGTTCAGCAGCTACAA AGACAAATT
AGCCAACAGCTAGATCAACAATATAATGAGCTTTTGGCTAATGAAAAAGCT AAGCTAGA
CCAATACGTGGAAGTACACCATAATTTAGAACCATTAAAGAAAGAGATTGA ATCAGAAT
CTATTAACCTTGATACCGATAAATTACCTGATATCAAAGCGACAATGCTTGAAAAGGCTA
AGAACGATGAACATTTTGATAAAATCGAACAGCTATTTGATAGATTAGATC AGTCATTAA
ATGGTACGAATCGATTATATACGCAATTATCGTTGATTGGCACACGAACACATCGGATCA
CAACGAAAAGATTTAATGTTCAAGGCTTGCCTAAATTAGTCCAACAAATGA TTTTACCTT
CGCAATTTAAAAAGGTTTATACAATAGATTTTAAATCATTCGAACCATCAG TTGCTGCGT
ATATGACACAAGACGAACAACTGATTGACTACTTGAATCATGAAGAAGGGTTATACGAT
GCATTACTGAGAGACTTATCTTTGTCAAAAGAGAAGCGCGTGAGTGTGAAACGTGCATTT
ATAGGGTCATTTCTTTTTGGCGGTCGTTATAGTAGCTCTAAATTCAAAATCAATCAAGAGG
TTAGTGAAATTAACTGGCTACAAGTAATGAGCAAATTCAAGAAGGTCATTG AATTTAAGG
AGCAAGTCGAAAAATATAAAACAATGCCTACGCCTTACGGCATTGAACATGATATGAGC
GCATTTCAAGGTAGTAGTATTATGGCAATTTATGTACAAACGGTAGCAAGCTATATTTTC
AAGCACATTTTGTTGGAAGTGTACAAAGCACAGTGCGAAAAAAAAACGTTCAAGATTAT
AGTGCCGATACACGATGCGATTATGATTGAATGTAATGATAAGGGGATTGCACAAAATGT
AGCACAGCTCATGAAAGATACAGCTAATCAACTGTTTAATGGTGAATTTGCACATGTGAC
AGTGGAAGCTTTAGGAGGTATAGACAATGAATAA 
 

> Q3T2M7-var1 
Function: protein coding sequence; putative protein (SCCmec) 
Best match: Q3T2M7-var1_CC398_SO385-pig_AM990992.1[55397:55765] (completely identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 5051 … 5420; Length: 369 bp 



Sequence: 
ATGAATAATGATAGAGGAAAAAGTCTTCAAATTCCCCAAAGTACATTGTTA AAAGAAGG
ATCTATATACGTTGCTACGTTACATTCTGTGTACGAGAAGAACTTCTCAGGTGATATTAAA
CATCAGTTTACGTATGAAGTAGAACTTAACCAAGAAACGCACTATGTAAAT CGCAATATT
ACCGTAAAATCTATGAGTCACCAATTATCAATTGCTGATTGGATTAAACGTCACAGTAAC
TATAACGTAAACCACATTAATTATGATCCATACATTGATCGAAAACATTTG GTCCTTGTAG
GGCAATATAACGGAAATTATTATATTCAAGATGTAGCACCATTAGATGAAT TTGGAGGGG
TATTGTAA 
 

> ccrAA 
Function: protein coding sequence; cassette chromosome recombinase AA (SCCmec) 
Best match: ccrAA-TSGH17_CC398_SO385-pig_AM990992.1[55765:57381] (completely identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 5419 … 7036; Length: 1617 bp 
Sequence: 
ATGAATCATATTTTAGAAATGTTAATAAAATTATTAAAAGTGGGTATGGAG GCAATCGAC
CGTAAAGGTCTGATTGCCATCCTAACAAGTAGTATTGGAAATGATGAAATGGATGATTCT
GAACAAGCTGTAATGGTGTATAACGAGCTTATCGATAAGCTACAGCTTAACATTCCTAAA
GATGTCGACTATAGACCTAACATATACAGTTATTTTGGTATTCAAAAAAAG CCAAATGAC
ACAATATTAGTGGAAATGATGATATGTATTTTTCATATCAAGCGTTTTGAT TCAGAGTTGT
TTGTTTTCAAAGATAAAGGTTGGCAAAAGGTAAGTGAAGATGAATTGCAAG GGTTGATAT
CTAAAATGATACAAGTGTTGCTAGTTGATTATAAACCTTCACTAAGTACTT TGAAAAACG
TAGTAGATGGCATACAGAAATCAACGGACATAGAAAAACTTGTTGAGCATA GACAGTAC
ATTGGTTGTGGACGAAATATGTTCAATCTAAAGACCTTTAAAGTGGTTGATAATGACCTT
GAAATATTCCCTAAAACACGCTTAGATTTGGAATTAGATATAAATGACACG ATTACGGAC
AAGATACCCCCGAATTTCAAACAATATATGTTAGAGTTGGCGAATTATGACCATGATTTA
CAATATTTCCTTTTCCAACATATGGCAGTGTTATTGACGGCAGATACTAAACTACGTCGTG
GACTTTTTTTGTATGGAACTGCAAAAAATGGGAAATCGGTCTATATTAAAT TAGTTAAGT
CATTCTTTTATAGTAATGATATCGTATCTAAAACACTTAATGAACTTGGCGGGCGTTTCGA
TAAGGAAAGTCTAATTGGTAAACGAATTATGGCAAGTGATGAAGTGGGGAAAGCTAATA
TTGATGAAGCAACTGTGAATGATTTCAAAAAATTACTATCTGTTGAACCAA TTCATGCTG
ACCGTAAAGGAAGAACGCAAGTAGAAGTTACTTTAGATTTAAAACTCATTT TTAATACGA
ATGCTGTACTCAATTTTCCATCATCACATGCAAAAGCATTAGAGCGTAGAATTGCTGTTAT
TCCATGTGAATATTATGTTGAAAAAGCTGACCCTGACTTAATTGAAAAGTTACAGGATGA
AAAGAAAGAAATCTTTCTTTACTTGATGTATGTGTATAAGCAAATTGTAAA AAATGATAT
CGAGTACCTCCAAAATGATCGTGTTACTGAAATTTCTCATGATTGGTTAAATTTTGGATAT
GAATTTGTTTCTAGTAAATCAGCAAATATTGCACATCAGAAAGCGTGTATTAATTTACTCA
GAAAACTTATAGAAATCAAACCAGGGTCACGTATCAAAGTGTCTAGGCTAAATGAGGTT
ATTAGAGATGAAATTAAAGTAAGCTCTCAAGTTATTAATGATTTGGTTCAA GCTAACTTT
AATGTACAAAGTAGACTAAATAATGGTTATAAGTATTGGGTCGATTTAGGA TGGAAAGA
AACTGATAAAAAAGATGACATGATTTCATTCGATAAAAATGAGAATGTAAC AGATGATG
AATTCTTATACGAAGATGATTTGAACTTAGGTTGGGAGGACTTTGACGATGAATAA 
 

> ccrC 
Function: protein coding sequence; cassette chromosome recombinase C (SCCmec) 
Best match: ccrC-TSGH17_CC001-ST772_118_AJGE01000059.1[7230:8909] (completely identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 7260 … 8940; Length: 1680 bp 
Sequence: 
ATGAAGGGTAAAATTGCACTTTATTCACGTGTTAGTACGTCTGAGCAGTCAGAACATGGT
TATTCTGAAAAGGAGCAGGAACAACTACTCATCAAAGAAGTTATGAAAAAT TTCCCAGGT
TATGACTATGAGACATATACTGACTCAGGCATTTCAGGTAAAAATATTGAA GGTCGTCCG
GCAATGAAACGTCTATTACAAGATGTTAAGGATAATAAAATCGAAATGGTA TTAAGTTGG
AAATTGAATCGTATTTCTCGCTCAATGAGAGACGTGTTTAATATTATTCATGAATTCAAAG
AACATGACGTAGGGTATAAATCGATTTCTGAGAATATTGATACATCCAATGCTTCTGGAG
AAGTACTCGTTACAATGTTTGGACTAATAGGATCTATAGAACGCCAGACTTTGATTTCCA
ATGTGAAACTTTCTATGAATGCTAAGGCAAGGAGCGGAGAGGCAATCACCGGTCGTGTTT



TAGGCTACAAATTATCACTTAATCCATTGACACAGAAAAATGATTTAGTTA TTGATGAAA
ATGAAGCTCATATTGTACGGGAAATCTTTGATTTATATTTGAATCACAATA AAGGATTTA
AAGCAATCACGACAATTCTAAATCAAAAAGGATATCGTACCATTAATCAAA AACCATTTT
CAGTGTTTGGCGTGAAATACATTTTGAATAATCCAGTCTATAAAGGCTATGTCAGATTCA
ATAATCATCAAAATTGGGCTGTTCAGCGAAGAAGTGGTAAAAGTGATAAAA ATGATGTG
ATATTGGTCAAAGGTAAGCATGAAGCCATTATAAGTGAAGATGTATTTGAT CAAGTTCAT
GAGAAACTAGCTTCTAAAAGTTTTAAACCGGGTCGACCTATTGGTGGAGATTTCTACTTA
CGTGGCCTTATTAAATGCCCAGAATGCGGAAATAATATGGTATGTCGACGGACGTATTAT
AAAACGAAAAAGTCCAAAGAACGCACAATCAAACGCTATTACATTTGTTCA TTATTCAAT
CGCTCAGGAAGTTCTGCCTGTCATAGTAATGCGATTAATGCTGAAGTCGTCGAACGCGTA
ATCAATGTTCATTTGAATCGTATTCTTTCACAACCTAATGTTATTAAGCAGATTGCGTCAA
GTGTGATAGAAGAACTGAAACAAAAGCATAGTAAACAAACAGAAATAAAAT ATGATATT
AATAGTCTAGAAAAACAAAAAGCAAAAGTTAAAACACAACAAGAACGATTA TTGGAATT
GTTCTTAGATGATGAAATGGATAGCGAAATGTTAAAAGCTAAACAAAGTGA AATGAATC
AACAGTTAGAAGTATTAGACCAACAAATTAAAGAAGCAAAACAAGCAAATC AATCACAG
GATGATATACCCAATTTTGATAAGTTAAAAGCACGACTCATTTTGATGATA ACACGATTC
AGTGTGTACTTAAGAAAGGCTACACCCGAAGCTAAAAATCAACTTATGAAA ATGTTAATT
GATTCAATTGAAATTACGAAAGATAAACAAGTGAAACTCGTAAGGTATAAA ATTGACGA
AAGTCTTATCCCTCAATCTTTGAAAAAAGATTGGGGGTCTTTTTTTATACCTAAATTTAAC
TTTGTGATAAATGTCACAAAGAAAAATAGGATTGAAAATTTATCACTTTTA CCACTTTTTT
AG 
 

> Q4LAF9 
Function: protein coding sequence; putative protein (SCCmec) 
Best match: Q4LAF9_CC398_SO385-pig_AM990992.1[59374:59712] (completely identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 9028 … 9367; Length: 339 bp 
Sequence: 
ATGACGCTAAGCAAACAACTTAAAACGTATATCACTGAACGATTTAAATTA AATTATCAA
GAAACTTGGGCTTGTGAAACCATAGATGCGGTGGCTGAAGATGTATTACCTGAAAAATAT
ATTAAAAATAGTCCACTTGAACATAAAATTTTAAATACTTTTACCTATTAC AATGATGAAT
TACATGAAATCAGCATTTACCCTTTTTTATGTTATCTAGATAAGGAATTAG TAGCAATAGG
TTATTTAGATAATTTTGATTTAGACTTTATATTTTTAAATGACACTCATCA AGTTATTATTG
ATGAACGCTACTTGTTACAAAAAGGGGGCCAGTAA 
 

> Q7A206 
Function: protein coding sequence; putative protein (SCCmec) 
Best match: Q7A206_trunc_AY894416_TSGH17_AY894416.1[5033:5119] 
Position: 004-contig_253_RC: 9372 … 9402; Length: 30 bp 
Sequence: 
AATTGGATCAAGGTCGCTCAACTATCTGTC 
 

> Q7A207 
Function: protein coding sequence; putative protein (SCCmec) 
Best match: Q7A207_CC001-ST772_118_AJGE01000059.1[9430:9741] (completely identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 9460 … 9772; Length: 312 bp 
Sequence: 
ATGAACATCAATCGATACATCACAAGAGGAATTAATGAAAGTATTCCACTA GACCTTCAA
ATCTTACTTTGGCACATGGTAGAAGAAAAAGATAACCAGCCTCATACCGATTACCTACAC
ATTTTCAAACTACAAGAAGATGATAATATGTTGTCAATTAAACATGAACAA GAACAGCCC
GCATACAAGTTAGAATATCACTATACAAACTATGAAAAAAATCAAAATGCA TTACCTAAG
AAAGTCTACGTCATTCGTGAAGATGGCGTAGACGCTTTTTATTATGTGATGCTTTTACCAG
AAGAATACTAA 
 

> Q9KX75-v1-TYH1 
Function: protein coding sequence; putative protein (SCCmec) 



Best match: Q9KX75-v1-TYH1_CC001-ST772_118_AJGE01000059.1[9759:10262] (completely 
identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 9789 … 10293; Length: 504 bp 
Sequence: 
ATGAATACAATCAAAAATACGATATACACAGAAGCTATATTTAGCAAGGAT GAAAAACA
CCGCTATTTACTCAAGAAAACATGGGATGAAAAGAAACCTGCTTGTACAGTGATAACGAT
GTACCCTCATTTAGATGGTGTATTATCACTCGATCTCACAACTGTTCTTATTCTTAACCAA
TTAGCGAATTCTGAACAATATGGTTCTGTATATCTTGTAAATCTATTCTCTAATATTAAAA
CACCAGAGAACCTTAAACATATTAAAGAACCTTATGATGAGCACACAGATA TACACTTAA
TGAAAGCGATAAGTGAAAGTGACACAGTGATTTTAGCCTATGGTGTTTATGCAAAGCGTC
CCGTTGTTGTCGAACGTGTTGAGCAAGTGATGGAAATGTTAAAACCTCATAAAAAGAAAG
TAAAAAGGCTCATAAATCCAGCAACGAATGATATTATGCATCCGCTTAATCCTAAAGCGC
GTCAAAAATGGACATTGAAATAA 
 

> A9UFT0 
Function: protein coding sequence; putative protein (SCCmec) 
Best match: A9UFT0_CC001-ST772_118_AJGE01000059.1[10276:10497] (completely identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 10306 … 10528; Length: 222 bp 
Sequence: 
ATGAACCATGAAACTAAACAATCAGATTGGCATACGGTTGCTAATTGTTTAGAATCGCAA
AATTATACATCGATCGTAAAAGGATTAGTACATCATTTCACAGCGATTGAA GATGAAGAA
ATACTTGATAAAATCTATGATGATTTTATGAATGATGACTCTATAACAACG GTACTTAAC
AATGATTTACAGATAATTATTAATCATTACCTATCAAAATGA 
 

> tx_hsdR_WIS_Shae 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of hsdR_WIS in S.haemolyticus (SCCmec) 
Best match: tx_hsdR_WIS_Shae_85-2082_AB037671.1[46796:46857]RC 
Position: 004-contig_253_RC: 10571 … 10601; Length: 30 bp 
Sequence: 
CGGTGAGGGATGCTCTTTTAGTTTATTTTT 
 

> hsdRx 
Function: protein coding sequence; type I restriction-modification system endonuclease 
Best match: hsdR_WIS_CC001-ST772_118_AJGE01000059.1[10571:13690:r]RC (completely 
identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 10601 … 13721; Length: 3120 bp 
Sequence: 
TTATTGGTTACTCGCCATAAGCTCTGCTTGTTCTACGACTTGCTCTACAGCCATTTTTTGTA
AATCTGGTGGATAGCCATATTTTTTAAGCAATCTTCTAACAGCTACGCGCATTTTAGCTTT
TGCGCTATCACGTTTAGACCAATCAACACCCATGTTTTCTTTCACTGTTTTAGTTAGCTCAT
GAGCAATCGCACGTAGTTCTTTATCTCCCATGGCTTCTTTTGCTGTTTCATGTGAAGCTAA
AGCATCGTAAAACGCAATCTCATCTGAATTCAGGCCTAATTCTTTTCCTCGTTGTTGTTCT
TGTTTGATATCTTTAGCGAGTTGAATAAGTTCTTCAATCACTTTAGATGTTTCAATGGAAC
GACTATTATATTTATTAATCGAGTTTCCTAACATTTCAGAGAAACGCTTAGATACTGTCGC
GTTCGTTTTCATTAATGATTTGACTTGCCCTTTGAGTAATCGATTTAATAATTCTACTGCAA
CATTTTTTTGTTTCAATCCTTCCACGTCTTTTAAGAAATCATCTGATAGGATTGATAAATC
GGGTTGTTCAAGACCTAGCGTTTGATAAACATCAATGACATCTTCAGTCACAACAGATTG
TGACACAAGTTGATTAATCTCTGCTTCAACTTCTGCAGGTGTTTTACGTATTTTTCCTTCTT
TTGGCGGTTGTAACAATTTAACAAGTCCTGCTTTAACCGCTTTAAAGAAGGCAATTTCATC
ATTGAGTTCTTGGGCTGTTGGTTCAGTCGCACAAAGAGCAAAGGCTTTACCTAACTCTGT
GACCGTTTTAATAAAACGTTGACGTTCATCTTCACCTAAACCAATCACATAATCCATCGTA
TTCGATATTGTATAATAACGTTCCAATTTTTTATTTGAATTAAATTTAGAA TAATCAAGAT
TATATAACATATCTTGAATTACATCATACTTCAATAACATCAATTCAACCG CTTTATCTGT
ATCTATCGCTGTTTGAGCTTGATCAGATTCTGTATACTCTTTAAGTGCTTCTTTCAAACTTT
CGGCAATACCCACATAATCGACAATCAATCCACCCGGTTTATCTTTAAACACTCGATTAA



CTCGGGCAATTGCTTGCATCAAATTATGGCCTTTCATTGGTTTATCAATATACATCGTATG
CATAGAAGGAACATCAAACCCTGTCAGCCACATATCTCGAACAATCACGAGTTGTAATTC
ATCATTCACATCTTTCATACGTTTTTCTAATAAATTACGACGTTTTTTAGGACCAATATGTC
TTTGGAAAGAAGCTGGGTCACTAGAGGAGCCCGTCATTACCACTTTAATGACCCCTTTAT
CATCATCATCTGAATGCCATTCTGGTTTTAGACGAATGATTTCATCATATAAATCAACAGC
AATTCGACGACTCATCGTTACAATCATTCCTTTGCCTTTCATCGCTTGTTGACGTGTTTCAA
AGTGTTGGATGATATCTTTGGCTAGGGCTTCGATACGAGGTTTTGCACCTGCTAAGGCTTC
AATTCGTGACCATTTTGATTTTAAACGCTGTTTTACATCCTCTTCTTGGTCTTCTGTAATGT
CATTATATGCTTCATCTAAATCTAAATTTTGGGGTAGATTTAATGGAATTA CACGACTTTC
ATAGTAAATTTTAACTGTACTTCCATCAGCTACAGCTTGTGTCATGTCATAAACATCGATA
TAGTTTCCGAAAACCATTTGTGTATTTTTATCCGTTGAAGCTACGGGTGTGCCCGTAAATC
CGACGAATGTTGCATTCGGTAAAGCATCTCTTAAATATTTAGCATAACCATATTTAATGCC
TTCACCTTTATCATTATACTTTGCATTAAAGCCATATTGTGTACGATGAGCCTCATCTGCC
ATAACAATCACATTTTTACGTTCTGTTAGGGCAGCCATGGTCGTTTCATTTTGTTCAGGTT
CAAATTTTTGCATTGTTGTAAATACAATACCACCCGACTCAACAGATAATA ACGATTTTA
ATTCTTTACGTGTTTCAGCTTGTTTTGGCGTTTGTCTTAATAATCCTTTACCAGAACGTCCT
TTTGATTTAACAAATGTACTGTATAGTTGGTTATCTAAATCATTACGATCT GTAACAACGA
CTAAGGTAGGATTATTCAGCATTTGAATTAATTTTCCAGAGAAAAAGACCA TGGTTAAAC
TTTTACCAGACCCTTGGGTATGCCAAATAACGCCGCCTTTACCATCACCCGGCCCAGATG
AAGCTAATAAAGCTCTATCAACAGCTTTATTAACAGCATAGTATTGATGAT ATGCTGCTA
GAATTTTACTGATATGCCCTTTACCATCATCTTGGAATAATACAAAATATC GAATTAAATC
AAGTAGAGTATTAGGATTTAACATCCCATGAATCAGTACGTCTAAGCTAGCTAAACTTGA
CGAAGATTCTGTTTCTCCATCTTTAGAACGCCAAGTCATAAAACGATCATAGTTCGCAGTT
AGTGAACTGGCTTTAGTATTAATACCATCACTTGTAACAAGCACTTCATTAAATGTAAAT
AATTGTGGAATACGCATCTTATACGTTTCTAATTGATGATAACCATCTTCGACGCCTACGG
TTTCATTGGTTGAATTTTTAAGTTCGATCACAACGATAGGCAAGCCATTGATAAAGAGGA
CAATATCGGGACGTTTTGTATAGTCTCCGTTAATGACAGTGAATTGATTGACTGCTAAAA
AATCATTGTTTTGTGGATGTTCAAAATCAACGATTTTAACAATTTCTACTA CCGATTGTCC
TTCGTCATCATAGTCTTCGATTTCAATACCATTGATCAAATTTTCATGAAAGGTAAGGTTA
TTTTCTAAAAGATTGGGCGACTTCTCTAAAGTTAGTTCATGTATGGCTTTTTCGATAAAAC
GATGATGAATATCTGAATTAATCTTTCTTAATGATTTTTCTAATCGTTCAT GAAGGACAAC
ATCTTTATCACTTTTACGTTCTGGCGCTAGACCTGTCATACTAATCTCATTACCTTTTTTGT
AGTCATAGCCCAGTGATTGTAGCCATTCTAATGCGACTTGTTCTAAATCATCTTCACTAAA
TTGAAAGCTCAT 
 

> hsdS_CC22 
Function: protein coding sequence; type I restriction-modification system site-specificity determinate 
(genomic island) 
Best match: hsdS_CC22_CC093_JKD6159-ST93_CP002114.2[64670:65902]RC 
Position: 004-contig_253_RC: 13704 … 13734; Length: 30 bp 
Sequence: 
CTAAATTGAAAGCTCATCTTCATTCACCTC 
 

> hsdM2-scc 
Function: protein coding sequence; type I restriction-modification system DNA methylase (SCCmec) 
Best match: hsdM2-WIS_CC001-ST772_118_AJGE01000059.1[14821:16335:r]RC (completely 
identical) 
Position: 004-contig_253_RC: 14851 … 16366; Length: 1515 bp 
Sequence: 
TTAAACTCCATAGCCTAATCCCTCCAATGATTTGCGGATTTGGTTTTCAAGTTCTTTTGATT
TCGCAAATTGTTCGCTTAATTCAGAAGTAATGCGTTCCATTTTTTGCTCAAACGGTTCTTT
ATCTTCTTCAACATCAGTTAAACCTACATAACGTCCTGGCGTTAAAATATATTCATTATTC
TTAATTTCTTCAAGGTTAGCTACTTTACAAAAACCAGCTATATCTTCATAGGATTTGTCGT
TTGTACCTTTCCACGCATGATACGTTTGTGCTACTTTTTGAATATCTTCATCTGAAAATTCT
TTTAATGTTCTAGATACCATATGACCGATTTCACGAGCATCAATAAATAAA ATTTCATTTT



TACGTTCTTTTTTACCATTTTGACCTTTATTATTACTAATGAACCAAAGACATACAGGTAT
TTGTGTTGAATAAAAGAGTTGACCTGGTAAGGTAACAATACATTCCACTAAATCTTGTTC
GATAAGATTTTTTCGGATTTCTAATTCATCTTTTCCACTTGTAGACATTGAACCGTTGGCT
AATACAAATCCTGCTGTACCATTAGGTGCTAATTTTGAAATCATATGTTCAATCCATGCAT
AGTTGGCATTACCTTTTGGCGGAATACCAAATTGCCAACGGTAATCATCAAGTAATCGTT
CTTGACCCCAATCACTTGCGTTAAAAGGAGGATTGGCTAATATGTAATCTGCTTTTAATCC
TTTATGTAAATCGTTATGGAATGTATCAGCATTTCGTTCACCTAAGTCATTATCAATACCA
CGAATCGCTAAGTTCATTTTAGCTAATTTCCAAGTTGTAGGATTAGATTCTTGCCCATAAA
TCGCAATATCGTCTAATCGACCTTGATGTCTTTCAACGAAGCGTTCACTTTGTACAAACAT
CCCACCTGAACCACAGCATGGATCGTAGATACGACCTTTATAAGGTTCAATCATCTCAAC
CAATAATTTTACAATTGATGAGGGGGTATAGAACTCTCCGGCATTTTTCCCTTCAGCGCTT
GCAAACTTAGCAATAAAATACTCATACACTCGGCCTAATACATCTTGCTTACGACTTTCA
GTATCGCCTACCTTAAAAGTAAATAAATCAATAATATCGCCTAATTTTTCT TTATCTAACG
CAGGGCGCGCATATTCTTTAGGTAACACACCTTTTAATGATTCATTTTCTTTTTCAATCGC
AATCATGGCTTTATCAATAATTTGTCCAATTTCTGGTTTTTTCGCATTATCATTAATATATT
GCCATCTTGCTTCTTTTGGCACCCAGAAAATATTTTCTGCTAAATATTCATCTTGATCCTCT
TCATCAGCATAAGGATCTTGCTTCAATTCTTCATACTTTTCTTCAAAAGAATCTGATACAT
ATTTTAAAAAGATTAAACCTAATGCTACGTTCTTATATTCAGCAGCATCCA TACTTCCTCT
TAATTTATCGGCAGCTTGCCATAATTTTTCTTCAAATCCGATTGTCGCCAT 
 

> dus 
Function: protein coding sequence; tRNA-dihydrouridine synthase (core genome, constant) 
Best match: dus_part_CC005_MR1_ACZQ01000311.1[1:278:r]  
Position: 005-contig_59: 43 … 73; Length: 30 bp 
Sequence: 
TGAAGCCCAAATGGACGAAGACGTTAAAAT 
 

> entCM14 
Function: protein coding sequence; enterotoxin-like protein (genomic island) 
Best match: entCM14_CC001-ST772_AJGE01000059.1[26448:27227]RC (completely identical) 
Position: 005-contig_59: 265 … 1045; Length: 780 bp 
Sequence: 
CTACTTTTTAGTTAAGTGCACTTCTATTTCCGTTTTGGCTGATTCAACTGTTTCATTACCTC
GATATATCATCAAATATTTAGACTGAGTAAAGCCAGGGTCTGGCATCATATCATACCAAT
AATATCGATTACCATTTTCTATAAATTTAATGTATCCCGTTTCATATGAAG TGCCACCTAA
ATGGTATAAATTGATTTTAGAAATTAATTTATTTCTCACTTTATAATCTAA CTCTTGAATA
GTTACAGTCTCTTTATCAATATTGATATCAAAAGAAAGAGTAACACTGTCA TTCTCGTAA
ACTTTTACAACAATAGGCTGAATTCTATTATTGGTATTGTTCTCATTTAATGTTATACCAC
CATACATACAAGTTTTTTTACTTCCAGCTCCTTGATTACTATCACACTGTATATTTTCATTT
GAAAAATAGCATTGATCAAAATAATTGACGCCAAAAATATCGACTTCTTTC CCATCAAAT
GAACTAGCCATTGTACTGTCTTTTAACTCAGTTTTAACATAGTCATAATGACCAGGGTTAT
TTATTGGAACAATGAAGTCATGACTCAAAAATTTGTCACTTAGCTTTATTT TTTTAGCATT
AACTGGATCGCTATTATATAAATACCATATATTATGCCAAGAACCCGTATA TTGACTAGA
TTTGTTTAATTCACTTATATTTGGATCATTTTGTGTCTCTGCTCTAGCTTCCAACAAAGAAT
AGCTACTGTAACCAAATAACAAAGTGATTAGTATAAATACTTTTCTCAT 
 

> tx_entCM 
Function:  rho independent terminator of entCM_bov (genomic island) 
Best match: tx_entCM_CC001-ST772_AJGE01000059.1[27283:27330]RC (completely identical) 
Position: 005-contig_59: 162 … 210; Length: 48 bp 
Sequence: 
AAGTAATTAAAAAAAGCAACTTTTCCAAGTCGCTTTAATTCATTAAAA 
 

> Q6GKL6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 



Best match: Q6GKL6_CC001-ST772_118_AJGE01000059.1[25912:26070]RC (completely identical) 
Position: 005-contig_59: 1422 … 1581; Length: 159 bp 
Sequence: 
TTATTTAAAAGCGATTTTACGAATAAGTTCATTTGTAATTTCTTTCTCATT ATTAATTGCAT
GAAGAATTTGTATTTGCAGTTCTCGTGTAACATACATACCTTCAAGTGAAAGGTTTTTAGC
GATTTGTTTATTAATCTTTGAATCAATAGTAATCAT 
 

> tnpIS232 
Function: protein coding sequence; transposase for IS232 
Best match: tnpIS232_trunc_15584_EU272081.1[7731:7833:r]  
Position: 005-contig_59: 1819 … 1922; Length: 103 bp 
Sequence: 
AAATTATTTTTAGATATAAATGCGAATTTTGAAGTTGCTACTCTTTAAGGT TTACTAAAAT
AAAAGTTTATATAAAGAAACTTGAACATGAGAACAAATAAAA 
 

> mcrC 
Function: protein coding sequence; type IV 5-methylcytosine-specific restriction enzyme subunit C 
(genomic island) 
Best match: mcrC_trunc_15584_EU272081.1[7531:7640]RC  
Position: 005-contig_59: 2012 … 2122; Length: 110 bp 
Sequence: 
TTATTTTAGTAAAAATATATCATTAACTATCCCATTCAACTGTTTTTTAAT AATAGTAAAA
TCACAGTTCAAATCTAATGTCTTAATAATGATTTGACTACCACTCATAT 
 

> Q9KX84-M10 
Function: protein coding sequence; putative protein (SCCmec) 
Best match: Q9KX84-M10_trunc_CC012_21266_AFTT01000014.1[137215:137286:r] 
Position: 005-contig_59: 3779 … 3851; Length: 72 bp 
Sequence: 
ATGAACAGCAATTGGAGACGTGGTTGCAAGCAATAATTGGAAATATGGATACGAAAGAT
GTAAAAGATGTGA 
 

> Q8VUY2-GI 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q8VUY2-GI_CC001-ST772_118_AJGE01000054.1[314:1069:r]RC (completely 
identical) 
Position: 006-contig_274: 241 … 997; Length: 756 bp 
Sequence: 
TTATAAAATGAGTTGAACTATAGCAAAAACGATTAAAATACTGATAATCCA TTTTTGTAT
TATGTTAGGGACTTTTTTACTTAATTTTAACCCTATTGGAGCAAATATAAT ACTCCCTATT
ATAAGGAATAAGGCGTCATATAAAGGGATATAACCTTGAATAAGTTTGATG ACAAAAGC
ACCAATTGAAGATATAAAAGCAATTACTATACTATTAGCGACTACAGTATT CATTGGTAA
TTTGAATAAAACCAATAATATAGGAATAATAATGAAGGCACCACCTGCACC TACTATACC
TGAAATAATACCAATGAAAAGGCCAATGATAACTAATAAATATTTATTAAA TGAAGACTT
TTCGGAACTAGGTTTCACTTTAATAAACATTAATGTTAATGCAAGTAAAGC AATAATGAT
ATATACCGTATTTACAAATGTAGCATCAAATAAATTTGCTAGAAATGCACC TAACATACT
CCCTATAATCATGCCGCCACCCATATAAAGAACTAATTGTGGCGAGAACTCTGTTTTTTTT
CGAGCTTTTAATGAGCCACTTAATGTACTGAAAAAGACTTGGCTAGAAGTAAGACCTGAT
GCGATATATGCGCTATATGCAGGGGCTCCGAATAATGGTGGTAATAATAAAATAGCTGGA
TAAATAATGATAGCACCACCTACGCCTACTAGACCAGATATGAACCCGCCGAATACCCCA
ATGAGTAACATGATAACTATATTAACAATATCCAT 
 

> Q9XBC0-GI 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 



Best match: Q9XBC0-GI_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[64924:65184:r]RC (completely 
identical) 
Position: 006-contig_274: 996 … 1257; Length: 261 bp 
Sequence: 
TTACTTACTTTTCACCAATAAGTTTACAGCTTCATTAATTAACTCTTGGGAGCTTTCTTCAT
CATCCGCAGCTGCTTTTACACATTCTATTAAATTCTCACTAATAATGATACCCATCAAGCG
TTGGAGTGAACTCTTTGATGCACTTATTTGTGTAATGACATCTTTACAGTCTTTTCCTTCCT
CCATCATTTTAATAATTCCATTTAGTTGCCCTTGTATTCTATTAATACGATTAATCATTTTT
TTATCATAATTCAT 
 

> Q9XB85 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q9XB85_CC001-ST772_118_AJGE01000054.1[1466:2533] (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 1393 … 2461; Length: 1068 bp 
Sequence: 
ATGAAACAATACGGAGAAAAGTTTATCGATGAATTTAGTAAAGCAGAATTG GAAAAACT
AGCCAAGCAAGGGCAATTAATTGATGTTAGAACAGAAGAGGAGTATGCATTAGGACATA
TCAATGGTTCCATACTTCATCCTGTTGATGAGATTGAGTCATTCAATAAAGAAAAAAATA
AAACCTATTATGTAATCTGTAGAAGTGGTAACAGAAGTGCTAATGCTAGTAAATATTTAG
CTAAACAAGGTTATAACGTTATAAATCTTGATGGTGGTTATAAAGCTTATG AAGAAGAAA
ACGATAGTTATGATACACAAGAAGAATATAAAAGTATAGAAATTAAAGCAG ATCGTAAA
CAATTTAACTATCGTGGTCTTCAATGTCCAGGGCCAATTGTAAAAATTAGTCAAGAAATG
AAGAATATTGAAGTAGGTGACCAAATTGAAGTCAAAGTCACAGACCCTGGATTCCCTAGT
GACATTAAAAGTTGGGTGAAACAAACAAGGCATACTTTAGTTAAGCTTGAT GAAAATAA
CAATGGAATTAATGCGATTATTCAAAAAGAAAAAGCAAAAGATTTAGATAT AAATTATTC
TGCTAAAGGTACTACAATTGTATTATTTAGTGGAGAATTAGACAAAGCTGTAGCAGCATT
GATTATTGCAAATGGCGCTAGAGCTGCTGGAAAAGATGTAACTATCTTCTTTACTTTTTGG
GGGCTTAATGCATTAAAAAAAGTGCAAACAGTTAATGTTAAAAAGCAAGGT ATTGCAAA
AATGTTTGATTTAATGTTGCCCAAAAAGAATATACGAATGCCTCTTTCCAAAATGAATAT
GTTTGGTTTAGGAAATATGATGATGCGCTACGTAATGAAAAAGAAAAATGT TGATTCATT
ACCAACACTTATCAATCAAGCTATTGAGCAAAATATCAAATTAATCGCTTG TACGATGAG
TATGGATGTCATGGGTATTCAGAAAGAAGAACTTAGAGATGAAGTTGAGTACGGTGGTGT
AGGCACTTATATTGGTGCTACTGAAAATGCGAATCATAATTTATTTATCTAA 
 

> Q2G1R6 
Function: protein coding sequence; putative hydroxyacylglutathione hydrolase (?) (genomic island) 
Best match: Q2G1R6_CC001-ST772_118_AJGE01000054.1[2564:3898] (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 2491 … 3826; Length: 1335 bp 
Sequence: 
ATGTTTTTTAAACAGTTTTACGATAATCATTTATCTCAAGCATCATATTTA GTGGGTTGTC
AACGTACAGGAGAGGCAATAATAATAGACCCTGTTCGTGATTTATCGAAATATATAGAAG
TTGCAGATTCTGAAGGTTTAACAATTACACAAGCTACAGAAACACATATTC ATGCTGATT
TTGCTTCAGGAATTCGTGATGTGGCTAAACGTTTAAATGCAAATATATATGTGTCTGGCG
AAGGTGAAGATGCATTAGGGTATAAAAATATGCCATCAAAAACACAATTTG TTAAACAT
GGAGATATCATTCAAGTAGGCAATGTTAAATTAGAAGTTCTGCATACTCCAGGGCACACG
CCTGAAAGTATTAGCTTTTTACTCACTGATTTAGGCGGTGGTTCAAGTGTTCCGATGGGAT
TATTTAGTGGTGACTTTATTTTTGTTGGTGATATAGGTAGACCTGATTTATTAGAAAAATC
TGTTCAAATAAAGGGTTCTACAGAAATTAGCGCGAAACAAATGTATGAGTCCGTTCAAAA
TATTAAAAATTTACCAGACTATGTTCAAATCTGGCCGGGTCATGGTGCTGGAAGCCCTTG
TGGTAAAGCATTAGGTGCCATACCTATATCTACAATAGGTTATGAGAAAATTAATAACTG
GGCATTTAATGAAATTGATGAGACTAAATTTATTGAATCATTAACATCAAA TCAACCAGC
ACCACCGCATCATTTTGCACAAATGAAACAAGTTAATCAGTTTGGTATGAATTTATATCA
ATCATATGATGTTTATCCTAGTTTAGATAATAAGAGAGTAGCATTTGATCT TCGTAGCAAA
GAGGCCTTTCACGGTGGCCACACAAAAGGAACAATCAATATACCATACAACAAAAACTT
TATTAATCAAATTGGTTGGTACTTAGATTTTGAAAAAGATATAGATTTAAT TGGAGATAA



ATCTACTGTTGAGAAAGCGAAACACACTTTACAATTAATTGGGTTTGATAA GGTAGCAGG
CTATCGTTTGCCAAAATCAGGCATTTCAACCCAGTCCGTTCATAGCGCTGATATGACAGG
TAAAGAAGAACATGTATTAGACGTACGTAATGATGAAGAGTGGAATAATGG ACACTTAG
ATCAAGCAGTTAATATTCCACATGGTAAATTATTAAATGAAAATATTCCTT TTAATAAAG
AGGATAAAATATATGTACATTGTCAGTCAGGTGTTAGAAGTTCAATTGCAGTGGGTATAT
TGGAAAGCAAAGGTTTTGAAAATGTGGTGAATATTAGAGAAGGCTATCAAGATTTTCCAG
AATCATTAAAATAA 
 

> Q2G1R5-GI 
Function: protein coding sequence; putative sulfide-quinone reductase (genomic island) 
Best match: Q2G1R5-GI_CC001-ST772_118_AJGE01000054.1[3917:5110] (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 3844 … 5038; Length: 1194 bp 
Sequence: 
ATGAATAAGCATTATCAAATTGTTATTATTGGTGGCGGTACAGCAGGTGTTACCGTAGCA
TCAAGACTATTAAGAAAAAATCAAAACTTAAAAGAGAAAATAGCAATTATA GACCCAGC
AGACCATCATTACTATCAACCATTATGGACGTTGGTTGGTGCAGGGGTATCTAGTTTGAA
AAGTTCTCGTAAAGATATGGAAAGTGTTATACCTGAAGGTGCTCACTGGATAAAACAGGC
TGTTTCAAGTTTTCAACCTGAAAATAATAGCGTTATTTTAGGAGATAATAC AGTCGTTTAT
TATGATTTTTTAGTAGTAGCTCCAGGATTACAGATTAATTGGTCTTCAATTAAAGGACTAA
AAGAAAATATAGGTAAAAATGGTGTTTGCTCTAACTATTCACCTGACTATG TTAACGAAA
CTTGGAACCAAATTTCTAATTTTAAACAAGGAAATGCCATTTTTACGCATCCAAACACCC
CTATAAAGTGTGGAGGTGCGCCTATGAAAATTATGTATTTAGCTGAAGATTATTTTAGGA
AACATAAAATCCGTTCTAACGCTAATGTGATATATGCAACGCCAAAAGATG CTTTATTTG
ACGTAGGAAAATATAATAAAGAATTAGAGAGGATTGTTGAAGAAAGAAATA TAACAGTC
AATTATAATTATAACCTTGTTGAAATCGACGGTGACAAAAAAGTGGCTACA TTCGAACAT
ATCAAAACATACGATAGAAAAACAATAAGTTATGATATGTTACATGTAACA CCACCTATG
GGTCCCTTAGATGTAGTAAAAGAAAGTACACTTTCAGATAGTGAGGGTTGGGTAGATGTT
AACCCAACCACATTACAGCATAAAAGCTACTCTAATGTATTTGCACTTGGTGATGCTTCA
AATGTACCTACTTCAAAAACAGGCGCAGCTATTCGTAAGCAAGCACCTATCGTCGCTAAT
AATTTATTGCAAGTGATGAATAATCAAATGTTAACGCATCATTATGATGGT TATACTTCAT
GTCCTATTGTTACTGGATATAATAGGTTAATACTTGCAGAGTTTGATTATAATAAAAATAC
TAAAGAAACAATGCCGTTTAATCAGGCCAAAGAACGTAGAAGTATGTATAT ATTTAAGA
AAGATTTATTACCTAAAATGTATTGGTACGGCATGCTAAAAGGATTAATAT AA 
 

> txbi_Q5HJT6 
Function:  rho independent terminator of Q5HJT6 
Best match: txbi_Q5HJT6_ST425_LGA251-cow_FR821779.1[78806:78878:r]RC (completely 
identical) 
Position: 006-contig_274: 5216 … 5289; Length: 73 bp 
Sequence: 
TTATGAAAATAGAAACAGCAGTAAGATGTTTTCTAATTGAAAATCATCTCA CTGCTGTTTT
TTTAAAGGTTTA 
 

> Q5HJT6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q5HJT6_CC001-ST772_118_AJGE01000054.1[5378:5479:r]RC (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 5305 … 5407; Length: 102 bp 
Sequence: 
TTATTTAATAATAATTAATGGTATTTGAGCAAGTTTAGCGACTTTATGACT GACATTACCA
ATTTCCATTTCTTGCCAGATATTCAAACCACGTGTACTCAA 
 

> dus 
Function: protein coding sequence; tRNA-dihydrouridine synthase (core genome, constant) 
Best match: dus_CC005_21318_AFNQ01000029.1[56403:57389]RC  
Position: 006-contig_274: 5701 … 6688; Length: 987 bp 



Sequence: 
CTATAATTCTATTTTAACGTCTTCGTCCATTTGGGCTTCAAATTCATCGAGTAGTGCTCGT
GCTTCTGCAATTGATTGTGTGTTCATCAATTGATGGCGAAGTTCGCTAGCGCCTCTTATGC
CACGCACATAGATTTTAAAGAATCTACGCAAGCTCTTGAATTGTCGTATCTCATCTTTCTC
ATATTTGTTAAACAATGATAGATGCAATCTCAACAGATCTAATAGTTCTTT GCTTGTGTGT
TCACGTGGTTCTTTTTCAAAAGCGAATGGATTGTGGAAAATGCCTCTACCAATCATGACG
CCATCAATGCCATATTTTTCTGCCAGTTCAAGTCCTGTTTTTCTATCGGGAATATCACCGTT
AATTGTTAACAATGTATTTGGTGCAATTTCGTCACGTAAATTTTTAATAGCTTCGATTAAT
TCCCAATGTGCATCTACTTTACTCATTTCTTTACGTGTACGAAGATGAATAGATAAATTGG
CAATGTCTTGTTCGAAGACGTGCTTCAACCAATCTTTCCATTCATCGATTTCATAGTAGCC
AAGGCGTGTTTTAACACTTACCGGAAGCCCACCTGCTTTAGTCGCTTGAATAATTTCGGCA
GCAACGTCAGGTCTTAAGATTAAGCCGGAACCCTTACCCTTTTTAGCAACATTTGCTACA
GGACATCCCATATTTAAGTCTATGCCTTTAAAGCCCATTTTAGCTAGTTGAATACTCGTTT
CACGGAACTGTTCTGGCTTATCTCCCCATATATGAGCGACCATCGGCTGTTCATCTTCGCT
AAAAGTTAAGCGTCCACGCACACTATGTATGCCTTCAGGGTGGCAAAAGCTTTCAGTATT
TGTAAATTCAGTGAAAAACACATCCGGTCTAGCTGCTTCACTTACAACGTGTCGAAAGAC
GATATCTGTAACGTCTTCCATTGGCGCCAAAATAAAAAATGGACGTGGTAATTCACTCCA
AAAATTTTCTTTCAT 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807]RC (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 6875 … 6884; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATAGTTCAT 
 

> A6TXM6 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A6TXM6_CC001-ST772_118_AJGE01000049.1[1164:1367] (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 6996 … 7200; Length: 204 bp 
Sequence: 
ATGGAAGATTTAAAGCATTCTTTAAAAAGTTTAGGTTGGTGGGATTTATTTTTTGCGATAC
CTATGTTTCTACTATTCGCATACCTTCCAAACTATAATTTTATAACGATATTTCTTAACATT
GTTATCATTATTTTCTTTTCCATAGGTTTGATTTTAACTACGCATATAATTATAGATAAAAT
TAAGAGCAACACGAAATGA 
 

> A6QD71 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A6QD71_CC001-ST772_118_AJGE01000049.1[1416:1712] (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 7248 … 7545; Length: 297 bp 
Sequence: 
ATGGCGACTAAGAAAGATGTACATGATTTATTTTTAAATCATGTGAATTCA AATGCCGTT
AAAACTAGAAAGATGATGGGAGAATATATTATTTATTATGATGGTGTTGTT ATAGGTGGT
TTGTATGATAATAGATTATTGGTCAAGGCGACTAAAAGTGCACGTCATCAATTTCAAGAT
AATACATTAGTATCGCCGTATCCTGGTGCTAAAGAGATGATATTAATTCCAGATTTTGAC
GAAGCAACAAATCTCACTGATTTATTTAAGACCATAAAAAATGATTTGAAA AACTAA 
 

> Q6GKK6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q6GKK6_CC008_NCTC8325_CP000253.1[49481:50092] (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 7743 … 8355; Length: 612 bp 
Sequence: 
GTGAACGATATGTTAATTAGTCTTGTAATCCCAGTTTTTGCTTTGTTAGTTATTGGTGGTAT
TATTTGGATGATTATAGAAGGTATAGTACATATTTCAAAAAAGAATAAAGC AATTGATAA
CTTTTTTAACCAAGTTAATAAAGTAAGTGAGACATATAAATTCGCTACTAC TTTTTTATTT



CTAATCTTGGCTACGGCTGGTATTTCTCAATTTTATCTATATTATATAGTATCAGCGTTTCT
TTTTTGGCTTGTCATACTTACCTTTGGCATTGCAGGTATCATTTTTTTAATGCCATATGGAT
TATGTTTTCTACCGTTTTATAAGCAAAAAAAGAAAAAACAGACATTTAAAA AATACATGG
TTTACACTACGATTGGTTTGTCAATTTGTCTAGGCTTATCTCTAGTTTTGGTTCACACTACG
AAAATTTATATGGACGAAGGTGGCGTAAGATACTATTACGGTAGTTTTGTAATGAAACAA
GCGGGCGGTTATGCTTATTTAGCTTTAGCGGTACTTTCAACGTTGTTAATTGTTGCGAAAA
AAGCTACAAATAAAAATAAAGAAATCGAAACCGTCGACAATACAAATATAA CGGAAAGA
TAA 
 

> Q7A890 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q7A890_CC001_MSSA476_BX571857.1[76016:79168]  
Position: 006-contig_274: 8621 … 11774; Length: 3153 bp 
Sequence: 
ATGAGTCAATTGCTAAATGATACGTTATCGGCTTGGTTGTTAATTGAATCTTTAAGTGCAG
GAGAAGTAAATTTTACAGCGGAAGATATACTCTCAGCTGAACATTTTAAAA ATGGTACAA
AGCAAGCACAGCTTCAAAGTTTTGATGAATATTTTGAAATATGGAACGATGAACGTTTTA
TTGTGTCAGAAGAAAAATCAGAGACTGGGGAACTTATATTTAAATTTTATA GACATTGCT
TCCGCTATAATGAAATTAATTTGAAAATTCAAGATATTTTTGAAAATCACT CTGATATTCA
TAATCCAAATGGGACACACTGTTATGGTTACACATTTAACACAGATAAACA CGGCAAAGT
GATAGTTGATTCTATACATATTCCGATGATTATGAGTGCATTAAAAGAAAT TGAAAAGAA
CAAAAATGCCAATATAGAAGAAAAATTTAATGATTCTGTTGAAAAATTTGT TCAAAAAGT
AAAAGAAATTTTAGCAGATGAACCAATTAATGAATTTAAATTGAAGAAGAT GGACAAAG
CTTATGATGAGTACTTTTCTGTATTAAATTCAAAGAAAGATGGATTATTTG GACATTATGT
AGCAATAGAATATGTGAAAGATAGTGATTTACCACAGCCGGAATTTAACAG TTTCTTCAT
AAGTGATATTGAGAAAGCAAGAAAATCTCCCAACCAAACTTTAATTGATTA CATTGAAGG
TGTAGAAGAAAGTCAGCGCATAGAAGTAGATGAAAATAAAGAAATGTTTGA CAAATTTT
TACATCCTTCACGTTTGCCTGATGGACGATGGCCATCACAGACTGAGTTTAGATTGTCTTT
AATGCAACAACTTGCTGTAAACCAAATTACGAGTGGTAATGAAAGAATAAG TTCAGTTAA
TGGGCCACCAGGGACAGGTAAGACTACTTTATTAAAAGATATATTTGCTCATCTAGTAGT
TGAAAGAGGTAAAGAGTTAGCTAAACTAAATAATCCTAAAGATGCATTTGT CAAAACAA
AAATTCATGAAACGGATGATAAATACGTATACTTACTAAAGGAATCTATTG CCAAATATA
AGATGGTAGTCGCATCTAGTAATAATGGAGCTGTTGAAAATATATCTAAAGATTTACCGA
AAATTGAAGAAATTATAAGAAATCCCGAAAAATGTAAATTCCCTAAATATG AACAGAAT
TATGCAAATTTAGCACATGAATTAAAAGATTTTGCTGAAATAGCTGAAGGT TTGATTGGT
GAAAGTGCCTGGGGCTTATTTTCTGGAGTATTTGGAAAAAGCAGTAACATTAATAAAGTA
TTGGAGCACATGCTAAAAAAAGATGGGAATGATATTGGCTTTGCTAAATTACTACAAAAT
GAGAATAATCGTATGAGTTATAACGAGTTAATGAGTGAATGGCAATCACAT CAACGTGCA
TTTTTAGAAGAGTTGAGGCATGTTGAAATGTTAAAAGAAGAATCTATTAGA GCATATGAT
GTTTATAAAAATTGTGAGTCTTTCTCTAAGATTGAACAGGTTATTAATAGT GAAAAAACA
AGTATTGAAGAACAGGTATATCATTTAGATAATGAAACGTTACGAGACAAT AAAGAAAT
AGAAGATTTGGATAATCGAATTAATTATATTGTTAAGCAAATAGAAACTTT AAATGAGTT
AATTAAATCCATCAAAGAAAGCAACAAAGGTTTTATTAACAAACTGAAAGC GATGTTTAA
TTCAGAAGAAGATGAAAGCTATAAAGATCATAATAAAGAGAAGCAACAATT ATTAACAC
AACAGTTAGAGTTAGAGAAATGTAAAAAAAACAAACATGAAGACCTTGTTA GCAAACTA
AAAGAAAAAGAGAAATTAATTAAACAATTAACTAAAGTACAGTTGCAATTA GACGAGTT
AAATTCACAGTTACAAGAGTTAGAAGCATATCGTATTGAGTCAAAAATTAC AATTCCAGA
AAAAGATTTTTGGAGTGACAACAATTATGATGAGCGCCAAGTTACTAATCTGTGGACGAG
TGACGAACTTCAATACAGACGTGCCATGCTCTTTTTAAGAGCAATGATATTGCATAAATT
ATTATTGATTGCTAATAATACAACTATTTATTATGCGATTAATGATTTTAA AGATAGAAGG
AAATTAATTGATGCAAATCCAGATAAAGTACACAACGCATGGAATGTGATG CATTTAATA
TTTCCAGTAGTTAGTACGACGTTTGCAAGTTTTAAATCTATGTATGGGGGCATACCAAAA
GATTTCATAGACTACTTATTTATTGATGAAGCAGGACAAGCAATACCTCAAGCAGCTGTG
GGAGCATTATATCGTTCAAAAAAAGTTGTAGCTGTAGGTGATCCGATTCAAATAGAACCG
GTTGTGACTTTAGAAAGTCATTTAATTGATAACATTCGTAAAAATTATCAT GTTCCGGAAT
ATCTAGTTTCTAAAGAAGCTTCTGTGCAGTCTGTTGCAGACAACGCCAATCAATATGGTTT



TTGGAAATCTGATGCTACTGATAGTAATCAAAAAACCTGGATAGGCATACCTTTATGGGT
GCACAGACGATGTTTAAAACCTATGTTCACGATAGCTAACCAAATCGCTTATAATAATAA
AATGGTGTTGCCAAGTAATATTACAAAAGTAGGTAAAACAGGTTGGTATGA CGTTAAAG
GAAACGCAGTTCAAAAACAATTTGTGAAAGAGCATGGTGAAAAAGTAGTGG GATTATTA
GCTGATGATTGGATTGAAGCAATTAAGGAAGGTAAAAATGAACCGAGCTCATTTGTAATA
TCGCCTTTTTCAGCAGTACAGCAACAGATTAAACGTATGTTAAAGCAACAACTACCGACT
AGAATTGATATTGAACGTACAAAAATTAATCAATGGGTCGATAAATCCATT GGTACTGTT
CATACTTTTCAAGGTAAAGAGGCTCAGAAGGTGTATTTTGTAATAGGTACTGATAATACC
CAAGATGGTGCTGTGAACTGGTCATGCGAAAAACCAAACTTGTTAAACGTTGCAGTGACA
AGAGCTAAGAAAGAGTTTTATGTAATTGGCGACATGCAAAGAATACAGATG AAACCATT
TTATGAGACGATTTTTAAAGAAAGAAATGTAAAATAA 
 

> Q2YUT2 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q2YUT2_CC001-ST772_118_AJGE01000049.1[5998:6480] (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 11830 … 12313; Length: 483 bp 
Sequence: 
ATGGAGAAATTTAACAACTGGATATTAAATGCAATAAGTGGATCTCAAACA GACAAGAA
TGGAACAACTAAAGAATTAAAAGGGGCAAAATTTATCATTTTATATGCATA TTCAATGCT
CGTTTTGCTTGCGTTAGTAATTTCTAACATATTCATTCACATTTTGGAGCCTAAACTATCA
ATCACCACTCAAATCATCATCGTTTTGATTTTAATTGAAGCACTAATTGGACTGCGTTTCT
TGAAAGCGTACGATGTTAAGCGTGGCAAAGATAAAGAAAATAAGAAAAATA GTAAGGAT
TTCGTTAAACTAAAATCAATTTTAGTAGCAATTTTATTTACATCATTGGCG CTGACAGCAG
GTACTGTAGCTGATATATACGGTTTCACTGACTTAGGAAATACTAGAAGTGATTTAATCG
TTTGGAGCATAGGTGGTATTATATTTGGCCTCGTATGTTACACAATGGAAGATAAAAGAT
AA 
 

> plc 
Function: protein coding sequence; phosphatidylinositol-specific phospholipase C (core genome, 
constant) 
Best match: plc_CC001-ST772_118_AJGE01000049.1[6685:7671] (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 12517 … 13504; Length: 987 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAGTGTATTAAGACTTTGTTTTTAAGTATCATTTTAGTAGTGATG AGTGGTTGGT
ATCATTCAGCACATGCGTCAGATTCGTTGAGTAAAAGTCCAGAAAATTGGATGAGTAAAC
TTGATGATGGAAAACATTTAACTGAGATTAATATACCGGGTTCACATGATA GTGGCTCAT
TCACTTTAAAGGATCCATTAAAATCAGTTTGGGCAAAGACTCAAGATAAAG ATTACCTTA
CCCAAATGAAGTCGGGAGTCAGGTTTTTTGATATTAGAGGTAGAGCAAGTGCTGATAATA
TGATTTCAGTTCATCACGGCATGGTTTATTTGCATCATGAATTAGGAAAATTTCTCGATGA
TGCTAAATATTACTTGAGTGCTTATCCAAACGAAACAATTGTGATGTCTATGAAAAAGGA
CTACGATAGCGATTCTAAAGTTACGAAGACATTTGAAGAAATTTTTAGAGA ATATTATTA
TAATAACCCGCAATATCAGAATCTTTTTTACACAGGAAGTAATGCGAATCCTACTTTAAA
AGAAACGAAAGGTAAAATTGTCCTATTCAATAGAATGGGGGGTACGTACATAAAAAGTG
GTTATGGTGCTGACACGTCAGGTATTCAATGGGCAGACAATGCGACATTTGAAACGAAAA
TTAATAATGGTAGCTTAAATTTAAAAGTACAAGATGAGTATAAAGATTACT ATGATAAAA
AAGTTGAAGCTGTTAAAAATTTATTGGCTAAAGCTAAAACGGATAGTAACA AAGACAAT
GTATATGTGAATTTCTTGAGTGTAGCGTCTGGAGGCAGCGCATTTAATAGTACTTATAACT
ATGCATCACATATAAATCCTGAAATTGCAAAAACGATTAAAGCAAATGGGA AAGCTAGA
ACGGGTTGGCTGATTGTTGACTATGCAGGATATACGTGGCCTGGATATGATGATATCGTA
AGTGAAATTATAGATAGTAATAAATAA 
 

> lpl-SAOUHSC_00054 
Function: protein coding sequence; tandem lipoprotein-like (genomic island) 
Best match: lpl-SAOUHSC_00054_CC008_COL_CP000046.1[91050:91823] 
Position: 006-contig_274: 13724 … 14495; Length: 771 bp 



Sequence: 
ATGATGAAACGATTAAACAAATTAGTGTTAGGCATTATTTTTCTGTTTTTA GTCATTAGTA
TCACTGCTGGTTGTGGCATAGGTAAAGAAGCGGAAATAAAGAAAAGCTTTGAAAAAACA
TTGAGTATGTACCCTATTAAAAATCTAGAGGATTTATACGATAAGGAAGGCTATCGTGAT
GATCAGTTTGATAAAAATGATAAAGGTACATGGATTATAAATTCTGAAATG GTTATTCAA
CCTAATAATGAAGATATGGTAGCTAAAGGCATGGTTCTATATATGAATAGA AATACCAAA
ACAACAAATGGTTACTACTATGTCGATGTGACTAAGGACGAGGATGAAGGAAAACCGCA
CGACAATGAAAAAAGATATCCGGTTAAAATGGTCGATAATAAAATCATTCC AACAAAAG
AAATTAAAGATGAAAAAATAAAAAAAGAAATCGAAAACTTTAAGTTCTTTG TTCAATATG
GCGACTTTAAAGATTTGTCGAAGTATAAAGATGGAGACATTTCATATAATC CAGAGGTGC
CGAGTTATTCAGCCAAATATCAATTAACTAATGATGATTATAATGTAAAAC AATTACGTA
AAAGATATGATATACCAACAAATAACGCGCCGAAGTTGTTGTTGAAAGGTA CAGGGAAT
TTAAAAGGTTCATCAGTTGGATATAAAGATATTGAATTTACGTTTGTAGAG AAAAAAGAA
GAAAACATTTACTTTAGTGATGGGTTAATTTTTAAACCAAGTGAGGATAAA TAA 
 

> lplTerminator-2 
Function: protein coding sequence; (genomic island) 
Best match: lplTerminator-MW2-2_CC001_MSSA476_BX571857.1[83756:85132] 
Position: 006-contig_274: 16558 … 16708; Length: 150 bp 
Sequence: 
GAACCACATAATGAAATAAAAGACAAACTAAATAAAATTACGGACTTATCT AAGAAATA
TAATTCGTATTTACAGCAAATCGAAAAAAGTATTAATGAAATAGTTGCTAA GGATCAACA
ATTGGCAGGGCAAATAGGTGATTTAATATGA 
 

> Q8NYT6 
Function: protein coding sequence; HTH-type transcript regulator (core genome, variable) 
Best match: Q8NYT6_CC001-ST772_118_AJGE01000049.1[13632:15869] (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 17600 … 19838; Length: 2238 bp 
Sequence: 
ATGCAACGTGATTATTTAATTCGAGTAGAAACTGAGAGTATGTCAGATTTCAAAAGGCTC
AATGGTTTAATGATTGGTTTTGTTATTAAAGGTGAGGCGCATATTTATGATGAAAATAAT
ATGACGCAATACAACAGTGGCGACATTTTCATCATTAACCACCGCGACTTGTATCGATTT
CAACTTCAACAAGAGGGCATCATATGTTATATCCAATTCCAAATGAAATAT TTAGCAGAC
AAGTTTGATGATGCGCATTGTCTATATTTTCACTTAACAGATGCGACCACAACCAAGAAT
ATACATCAACTGAGAAATATAATGGCAAGACTGGTTTCAACACACATTCGA CATAATGAG
TTGTCTAAATTGACTGAGCAACAACTTGTGATTCAGTTGCTTATGCATATGATTCATTATG
TCCCGCGTACATATCATTCGAACCAAAGTATCTTAAATGATGATAAAGTGAATCAAGTAT
GCGACTATATCGAGTTACATTTTCATGAAGATTTAAGCCTTTCAGAATTAAGCGAATACG
TTGGGTGGTCAGAGAGCCATCTGTCTAAAAAGTTTACAGAATCGCTAGGTGTAGGATTCC
AACATTTCTTAAATACGACGCGAATTGAGCATGCGAAACTCGATTTAACATACACAGATG
AAACGATTACTGATATTGCATTGCAAAATGGCTTTTCAAGTGCAGCGAGCTTTGCGAGAA
CATTTAAACACTTTACGCATCAAACGCCTAAACAATATCGAGGTGATCGTCCAGCAATCA
CTGAAAACCAGCAATCGTTACAACATAATTATCACGACCGTGAATTGATATTACTTTTAA
ATGACTACATTGAAGAAATGAATCATTTCATTGAAGATATTGAAAAGGTGA ACTATAAAG
AGATTGCCTTTAAACCAACTAATCAACAACTAAATCAATTTAATCATATTA TTCAAGTGG
GCTATTTGAGGAATTTGCTCAATACACAGTATCAATCACAGTTACTTACATGCCATCATGA
TTTTCATGTCAATGAAGTATTAGCATATGATGTGATGCCATATATTATGAA AAAGCTCAAT
GCGCCATTCACGTATGATGCAGAGATTTCGAATATATTTTATGATATCGATTTGTGTTTAG
ACTTTTTATTAGATCATAACTTTAGTTTGACAATGCATTTGGATCAGTATGACTCACGTGA
TTATATCGATGCATTCAAAGTATTTATCCATCACGTTGCCCTGCATGTCAGTCATAGAAAA
GATTTGAAGTTCAACTTGTATGTGACGACATTGCACAATTCTTTGATTGAAATGATTGATT
ATTTTAAAGCATTATTCCCCAATGGTGGCTTGTACGTTCACTTAGATCAAGCTACGGAAA
GACATCTACCATTGTTGAAACGACTTGAGCCACACATCGACCATTTTGTATTTGATGCCAA
TTCAAATGACGCTGTTGATTTTAATAAAATGAATGATGATGAATTTAAAAC CGCAAGTCA
AATGATTATTAATAAAACGAATTACCTTATCGACTTAATGCATCGCCATAA CCTAAAGCG



TCCACTCATTTTACTCAATTGGAATACATTGACGGGTGATACATTTATTACAAACGGCGA
ATATTTTAGAGGTGGTATCATCATTGAGCAATTATTAAAATTAAGTTCTAA AGTAGAGGG
TATCGGGTATTGGTTGAATTATGATTTGCACGTCAGTCATTGTAGAAATGAACGGGATTA
TATGAATTCTATTGAACTGTTTCATCAATATAATGGAAAACGTCCGGTCTATTTCACGGCA
TTGCTATTTAATAAATTAACAAGTAATATTTTATATTCTGATGATACATGT ATTGTCACGG
GAACTGATTCAAATTTTCAAATATTGTTATATGATGCAAAGCATTTTAATC CGTACTTAGC
GTTGGACAATCAAATGAATATGCGTGCAACGGAAATGATCCATTTGAACATTAATGCCTT
GGAAGAAGGTATGTATAAGATTAAACATTTTACCTTAGATAAAGAAAATGG TGCGTTATT
TAATCTTTGGCGCAAACATCATACGATACATGGCATGGACAAGGACTCTATAGATTACGT
TAATCGAATGAGTTTTCCGAAATTAGAAGTATATGATATAGATATCACGGA CACACTGGC
ATTAAACATTAAAATGATTACGAATGGGATTCACTTAATTGAAGTAAAACG TTACCCAAG
TTCATAA 
 

> Q8NYT5 
Function: protein coding sequence; aminoacylase (core genome, constant) 
Best match: Q8NYT5_CC001_MSSA476_BX571857.1[88413:89591] (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 19988 … 21167; Length: 1179 bp 
Sequence: 
ATGAATCAACAATTAATTGAAACTTTAAAATCTAAAGAAGGCAAAATGATT GAGATCAG
ACGTTATTTACATCAGCATCCAGAATTATCTTTTCATGAAGATGAAACGGCGAAATACAT
CGCTGAATTTTACAAAGGTAAAGATGTGGAAGTAGAAACGAATATCGGACCACGTGGAA
TTAAAGTAACGATTGATTCAGGGAAACCTGGTAAAACATTAGCAATCCGTGCAGACTTTG
ATGCATTACCTATTACTGAAGATACAGGATTATCTTTTGCATCACAAAATA AAGGTGTTAT
GCACGCATGTGGTCACGATGCACATACAGCATACATGCTTGTATTAGCAGAGACGCTTGC
TGAAATGAAAGATAGTTTTACAGGAAAAGTCGTTGTGATACATCAACCAGCTGAAGAAG
TACCACCAGGTGGTGCTAAAGCAATGATTGAAAATGGTGTATTAGACGGTGTTGATCATG
TATTAGGTGTACACGTCATGAGCACAATGAAAACAGGTAATGTGTATTACAGACCTGGTT
ATGTTCAAACAGGACGCGCATTTTTCAAATTGAAAGTTCAAGGTAAAGGTGGTCATGGTT
CATCACCCCATATGGCCAATGATGCCATTGTTGCAGGTAGCTACTTCGTCACAGCGTTAC
AAACAGTTGTATCTAGACGACTAAGTCCATTTGAAACCGGTGTTGTCACAATCGGTTCAT
TTGACGGTAAAGGTCAATTCAATGTCATTAAAGATGTTGTTGAAATTGAAGGTGATGTAC
GTGGATTAACAGATGCTACAAAAGCAACAATTGAAACAGAAATTAAACGTT TATCAAAA
GGATTAGAAGCATTGTATGGTGTAACTTGCACATTAGAATATAACGATGATTATCCTGCA
TTATATAATGATCCAGAGTTTACTGAGTACGTGGCTAAGACGTTAAAAGAAGCAAACCTT
GATTTTGGTGTCGAAATATGTGAACCACAACCACCTTCAGAAGACTTTGCATACTATGCT
AAAGAACGTCCAAGTGCCTTTATTTATACAGGTGCAGCTGTGGAAGATGGTGAAATTTAC
CCACATCATCATCCTAAATTTAACATTTCAGAAAAATCATTACTTATTTCG GCAGAAGCTG
TAGGGACAGTTGTTTTAGATTACCTTAAAGGAGATAACTAA 
 

> norC 
Function: protein coding sequence; multidrug efflux pump (core genome, constant) 
Best match: norC_CC001-ST772_118_AJGE01000049.1[17200:18588] (completely identical) 
Position: 006-contig_274: 21168 … 22557; Length: 1389 bp 
Sequence: 
ATGAATGAAACGTATCGCGGGGGCAACAAGTTAATCTTAGGTATTGTATTAGGTGTTATT
ACATTTTGGTTGTTTGCACAATCACTTGTAAATGTTGTACCAAATTTACAACAAAGTTTTG
GTGCAGACATGGGAACAATTAGTATTGCGGTAAGTCTAACCGCACTATTTTCAGGCATGT
TTGTTGTTGGAGCAGGCGGCCTAGCAGATAAAATTGGGCGCGTGAAAATGACGAATATC
GGTTTATTGTTAAGTATTATTGGTTCAGCATTAATTATTATTACGAATTTA CCGGCATTATT
AATTTTAGGTCGTATTATACAAGGCGTATCAGCAGCGTGTATTATGCCTTCCACATTGGCC
ATTATGAAAACTTATTATGAGGGTGCTGAACGTCAGCGCGCCTTAAGCTACTGGTCTATC
GGTTCTTGGGGTGGAAGTGGTATCTGTTCACTCTTCGGTGGGGCAGTTGCGACAACTATG
GGTTGGAGATGGATTTTCATCTTCTCAATTATCGTTGCCGTACTTTCAATGTTACTCATCA
AAGGGACGCCTGAAACGAAATCAGAAGTTACCAATACACATAAATTTGACGTTGCAGGG
CTAATTGTTCTAGTAGTTATGTTGCTAAGTTTAAACGTTGTCATTACTAAAGGTGCAGCAC



TTGGTTACACATCATTATGGTTCTTTGGTTTAATTGCAATCGTAATTGTAGCATTCTTTATT
TTCTTAAAAGTTGAGAAAAAAGTAGATAATCCGCTTATTGATTTTAAATTA TTTGAAAAT
AAACCATATACAGGTGCAACGATTTCGAACTTCTTATTAAACGGTGTTGCAGGTACATTA
ATTGTAGCGAATACATTCGTGCAACAAGGTTTAGGTTATACAGCATTGCAGGCAGGATAC
TTATCAATTACTTATTTAATCATGGTGTTATTGATGATTCGAGTTGGTGAAAAATTATTAC
AAAAAATGGGTTCTAAGCGACCAATGTTATTAGGTACATTCATTGTGGTCATTGGTATTG
CACTTATTTCATTAGTATTCTTACCAGGCATATTTTATGTTATCAGTTGTGTCGTAGGATAT
TTATGTTTCGGACTAGGCTTAGGTATTTATGCAACACCTTCTACAGATACAGCTATTTCAA
ATGCACCGTTAGATAAAGTTGGCGTTGCTTCAGGTATTTATAAAATGGCTTCATCACTTGG
TGGTGCATTCGGTGTCGCAATTAGTGGTGCAGTATATGCCGGTGCAGTTGCTGCAACGAG
CATTCATACAGGTGCGATGATTGCACTTTGGGTTAACGTATTAATGGGAATCATGGCATTT
ATCGCAATTTTATTTGCGATTCCTAATGATGATAAACGTGTCAAAGATGCGAAATAA 
 

> txbi_universal1 
Function:  bidirectional rho independent terminator 
Best match: txbi_universal1_CC022_HE681097.1[2619148:2619217:r] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 14 … 84; Length: 70 bp 
Sequence: 
TGTATAAATATAGAACAGCAGTAAGATATCTTCTAATTGAAAATTATCTTA CTGCTGTTTT
TTAGGGATT 
 

> Q1Y1J7 
Function: protein coding sequence; putative Na+/Pi-cotransporter protein (core genome, constant) 
Best match: Q1Y1J7_CC009_21334_AGTW01000007.1[298140:299801:r]RC (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 159 … 1821; Length: 1662 bp 
Sequence: 
TTAAATTTCAGTTGTTGCAATTTCTTCATCTGTAGGTACATCATCGTTAAGGCCAACAAGT
GCTTCAGAAACATTTCGTGAATGATAACCGATACGTTCAAGAACACCAATCATATCGATA
TATAGTAATCCGCCTTTTGTTGTACATTCACCACGATTAAGGCGTTTAATATGACCTTTGC
GTAGTTTATGTTCAATATTAAATGATTCTCTACTACGTTCTACAATTTCATCTTTTTTCGTT
TTGTCATAAACATCTAACATGTCGATGGCTTTATCAAATGACTCAGCAACATGGTTGAAT
AATTTATCCATACCGCGTTGTGCATCTTCTGTAATGCGAATATCTTCATCATGTTGGCGTT
TTAATTGAGCGACATACTCTTCTGTTAGCTCTGCTACTTTTAAAATAGAGCGATTGACATC
AAACATAACTGCTAAACGCTCAACGTCAGCCTTCGTTATGGCTTTTGTAGAAATTCTAACT
AAATAATTTCGAATGCTATCATTGATTGTTTCAACAGCTTGGTGCTTTTGTTCAAGCTTTTT
GATCAATTTTTTATCGTCTTTTGTAATTTCGCGAATGTCTTCAAACATTGATAAGACAATC
TGACCAACATTTTGTAATTCTTTTTGAGTTTCTTGTAATGCAACACCAGGTGCGTGATAAA
CAAGATCTTTGTTTAAGTGCTGAGGTTTATAGTCATCAGCAATATCTTTACCTGGGACAAG
CTTTGTAACAATCCATGCTAAACCTGCTACAAATGGTAATTGAATCAAAGTATTTGTTATG
TTGAAGATACCATGTGATACTGCAATCGTCATCGCTGGTTTTAAGTGCCATACATCTTGTA
ACAAACTAATCAAATGAATCACAACTGGCAAGAAAATTGTGAAGATAATTA CCCCGATT
AAGTTAAAGATGACGTGTACAAGCGCCGCACGTTTTGCAGCGATTGAGCCGGCTAAACTA
GCTAAGATAGCTGTAATCGTTGTACCAATATTATCGCCTAGTAACACAGGGATTGCTGCG
TTTAAGCTAATTAAATCTTGTTGATAAAATTCTTGTAAAATACCAATCGTC GCACTTGAAC
TTTGAACTAGTGCTGTTAACCCTGCGCCGACAATGACAGCAAGTATTGGATTTGTAGACA
TATCAAGCATTAATTGCTTAAATCCATCTAATGATGCTAAAGGTTTAACGGCATCACCCAT
AAATTCTAGACCGAAGAATAGAGAACCGAAACCGAATAGTATGCGGCCAATGTTATTGA
TTTTAGAGCGTTTAAAGAAAAAGATTAAAAATGCACCTAATGCTAAAATTG GCATTGCAT
ATTCGCCTAAATCTATACCGATAATAAATGCGGTTACCGTTGTTCCGATATTGGCACCCAT
TATCACTCCAATAGCTTGTTTTAACGTCATAAATCCAGCTGTTACCAGTCCGATTGTGATA
ACGGTCGTACCTGAACTACTTTGTATTAAAATAGTTACAACGATACCTGCAATAACACCT
AATACTGGATTTGATGTAAATTTGTTTAAAATATCTCGTAGCCTGTCTCCTGCTGATGCTT
GAAGCCCGTCTCCCATGATTTTTAAGCCGTAAAGGAAAATACCTAAACCACCTAAAAAGG
AGAAAATGACTTCTGTAACCGACAT 
 



> Q2YUS5 
Function: protein coding sequence; 67 kDa myosin-crossreactive streptococcal antigen homologue 
(core genome, constant) 
Best match: Q2YUS5_CC001-ST772_118_AJGE01000014.1[33670:35445]RC (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 2144 … 3920; Length: 1776 bp 
Sequence: 
TTATAACAATTTGTGTTCTTTTAATAATGTCTCAATGTACGTACCTTTTACCTTTTTAAGGA
ATCCAGCTAATGCGAGTTTTTGTATTTTCGAATCTTTAGTAATCTCGCGCAAATCTTGATG
GTCATTCAGTTCGTATACGGCATCCATTAAGACGCGAAGATCAAATGTACTATTGATGAC
CTCTGGAATACCACGATCTATATTTAGTAATTGATAAACAGCTTCCATGGCAGTACGAAC
CGAATATTCTGTTGTAAATACAGTGTCTCGCTCTGTTTCTGCAAAGTTACCAATAAATGCT
AAATTTTGTGATTGATGCGGAACGACTAAAGGTCTGTCGCCGATAGCACGCGTCATGAAA
TAAGAGGTAATATATGGCATATAAACAGGAATCGTATTAGATGCATGTTTT GCTAAGTCT
TCAATTTTGTCAGTTGGTACACCTAAGTGATATAGCCATTCTTGACATATTTCATTACCAC
TACATTCTGTGATTGGCTTTTTAATATAATCGCCGTTTACATCTGAATATAAAGCATAAAT
CCACGTAGATATTTCATTTTTAGGTTGGTCTTTAAACTGTTGCTGACGATTGATTGTAAAA
CTGATTTGCCATGCAGAATCATTGATTGTAATAATTCCGCCAGTAACCGTTTTGCCTGCAA
GAGGGTCACGTTTACAAATGCTTTCTATTGTATCGATAATATCTTTATTGTTTGTTGTCGAT
GTTGCAGAAACAAACCAACTCTTTTGAGGAATATTTTGGCAAAACTTATCAGGATTACCA
AATTCAGGACTTTGTCGCGCTAAATTTTTCCATAGTGTCCAACTACCACCTAATTCGTCAG
TTGGTGGTGCTGGTGTATCATTATCACCATACGTAGAGCTTTCCGTAATACTACCGTTTGT
CACAAAGACAAGATCATCTACAGTCAGTTTAATTGACTCTGCTTTGCCATGTCGGTGAATT
AATATTTCTCGGGCAATTTTTTGACTTGTCGTAACATCTACTTTAATATCTTCTACTTTTAC
ATCGTATTCAAATTGAACCCCATGCGATTTTAAATATTCAACCATAGGTAA TACTAAAGA
TTCATATTGATTATATTTAGTGAATTTTAAAGCTGAAAAGTCTGCGAGACCACCAATATG
ATGAACGAATCGCATTAGATAGCGACGCATTTCCATAGCAGAATGCCACGGTTCAAATGC
AAACATCGTTTTCCAGTAAATACAAAAGTTTGAATTAAAGAAGTCATCGGA AAATACATC
TGTTATTTTGACATCATCTAAATCTTCTTCATTCGTTAAGCATAAATCTAA AATTTCTTTAA
TCGCTTTTTTGGTCAAAGTGAAGTCTCCATCGGTAACTAAACGTTGACCCTGTTTTTCAAT
AACTCGACAGCGAGAATAGTTAGGGTCTTCTTTGTTTAGCCAATAGAACTCATCTAATAC
AGACGCGTTATCGATTTCTAATGAAGGGATAGATCTGAATAAGTCCCACAAACATTCAAA
GTGGTTCTCCATTTCACGACCACCTCGGACAACATAGCCTTTTAAAGGCATATTTTCACCA
TCAAGACTACCACCTGCTTTAGGTAACTCTTCTAAAATATGAATCTTCGAACCTTCCATTT
GACCATCCCTAATTAAGAAACAAGCTGCCGCAAGTGAAGCTAACCCAGACCCGATTAAA
TAAGCAGATTTGTTTTCTACATTTTCAGGTTTTTTAGGGCGCGCAAATGCTTCATAATTTC
CATAACTGTAATACAT 
 

> A5INY0 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: A5INY0_CC009_21334_AGTW01000007.1[302251:302724] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 4270 … 4744; Length: 474 bp 
Sequence: 
ATGTCTAAAATCAGGTCTTTTACAATATTAAGTCTACTTATTTACTTAGCT ATGATGTGCT
ATACAGTAGTGACCTATTCAAAATTACCAACCAAAGTACCTATTCATTATA ATTTAGCAG
GGGATGCTGATAACTTTGCTGATAAATGGGTACTGCTTTTGATAAATAGCGCATTTATAGT
GATTTGGCTTATATTTTTCATTGCAGGTAGATACTATGAACGATTTGCCAAATGGTCACAT
TATAATCATACACCACGTGAAATTCGAGCGATTAAATTATTTTTAAGTACG TTAAATTTAG
AGATTATGAGCTATATGTCTATCTTCACAGTATTAGAAATTTGGCAAATAC AACACCATC
ATCAATTAAATTTACTATGGTTTAATATGATATTTATCATTATCATTGGTT TGACGCTTGTC
ATATTTTGTTTACTTCCTACAATTCACAAAATGAGAGATTCTCAATAA 
 

> lctP-L1 
Function: protein coding sequence; L-lactate permease (core genome, variable) 
Best match: lctP-locus1_CC009_21334_AGTW01000007.1[302986:304578] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 5005 … 6598; Length: 1593 bp 



Sequence: 
ATGACACTACTTACTGTAAATCCATTCGATAATGTTGGATTATCAGCCTTAGTTGCAGCAG
TACCTATTATTTTATTTTTATTATGCTTAACCGTTTTTAAAATGAAAGGCA TTTATGCAGCA
TTGACAACTTTGGTTGTTACATTGATTGTGGCTTTATTTGTATTTGAATTACCAGCGCGTGT
ATCAGCAGGTGCGATTACAGAAGGCGTTGTTGCCGGTATTTTCCCAATAGGATATATCGT
TTTAATGGCAGTTTGGTTATATAAAGTTTCTATTAAAACAGGACAATTTTC TATTATTCAA
GATAGTATTGCAAGTATTTCAGTGGACCAAAGAATCCAACTATTATTAATT GGATTTTGTT
TCAACGCATTTTTAGAAGGTGCAGCAGGATTTGGTGTGCCAATTGCGATTTGTGCAGTATT
ATTAATTCAACTTGGATTTGAACCATTAAAAGCAGCGATGTTATGTTTAAT TGCTAATGGT
GCGGCGGGTGCCTTTGGTGCAATTGGTTTACCAGTTAGTATTATTGATACGTTTAACTTAA
GTGGAGGCGTTACAACATTAGATGTTGCGAGATACTCAGCATTAACACTTCCAATTTTAA
ACTTTATTATTCCATTTGTTTTAGTATTCATTGTAGATGGTATGAAAGGTATTAAAGAAAT
TTTACCTGTCATTTTAACAGTGAGTGGTACATATACTGGATTACAATTATTATTAACAATA
TTCCATGGTCCAGAACTAGCAGACATTATTCCATCACTAGCAACAATGGTGGTGTTAGCA
TTTGTTTGTCGTAAATTTAAACCGAAAAACATTTTCAGATTGGAAGCGTCTGAACATAAA
ATTCAAAAACGAACGCCTAAAGAAATTGTCTTTGCTTGGAGTCCGTTCGTAATTTTAACTG
CCTTTGTATTAGTATGGAGTGCACCATTCTTCAAAAAATTATTCCAACCTGGAGGTGCACT
TGAAAGTTTAGTAATAAAATTGCCAATTCCAAATACTGTGAGTGATTTATC GCCTAAAGG
AATTGCGTTGCGTCTCGATTTAATTGGTGCAACTGGGACAGCGATTTTATTAACAGTAATT
ATTACAATTTTAATTACGAAGTTAAAATGGAAAAGTGCAGGTGCTTTATTG GTCGAAGCA
ATTAAAGAATTATGGTTACCGATCCTTACAATTTCAGCTATCCTAGCTATTGCTAAAGTTA
TGACATACGGTGGTTTGACTGTAGCAATTGGACAAGGTATTGCTAAAGCGGGAGCAATTT
TCCCATTATTCTCTCCAGTATTAGGTTGGATTGGTGTGTTTATGACGGGTTCAGTTGTAAA
TAACAATACTTTATTCGCACCTATTCAAGCGACAGTGGCACAACAAATTTCAACAAGCGG
TTCATTACTTGTGGCAGCTAACACTGCAGGTGGTGTAGCAGCGAAACTTATTTCACCACA
ATCAATTGCCATTGCGACTGCAGCTGTTAAAAAAGTTGGTGAAGAATCTGCATTATTAAA
AATGACGCTAAAATACAGTATTATATTTGTTGCTTTTATTTGTGTTTGGACGTTTATACTA
ACGTTAATATTCTAA 
 

> txbi_lctP 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of lctP (core genome, constant) 
Best match: txbi_lctP_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[99244:99315] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 6641 … 6713; Length: 72 bp 
Sequence: 
CTAATTATTCATGAATCGAACTAGTACGAAATGCATTGAGCATCTTGTCTAGTTCGATTTT
TTAATGTCTAA 
 

> txbi_proteinA 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of protein A (core genome, constant) 
Best match: txbi_proteinA_CC705_RF122-cow_AJ938182.165518:65579 
Position: 007-contig_191: 6772 … 6838; Length: 66 bp 
Sequence: 
AAGTAAGTAAAATAAAAAATGCACTGAGCAACAAAAGATGTTGCTAGTGCA TTTAGATG
ATTCTTA 
 

> spa 
Function: protein coding sequence; immunoglobin G binding protein A chv 
Best match: spa_CC001-ST772_118_AJGE01000014.1[29545:30663]RC 
Position: 007-contig_191: 6926 … 8417; Length: 1491 bp 
Sequence: 
TTATAGTTCGCGACGACGTCCAGCTAATAACGCTGCACCTAACGCTAATGATAATCCACC
AAATACAGTTGTACCGATGAATGGATTTTCTTCACCAGTTTCTGGTAATGCTTGAGCTTTG
TTAGCATCTGCATGGTTTGCTGGTTGCTTCTTATCAACAACAAGTTCTTGACCAGGTTTGA
TCATGTTTTTATCAGCTAATTTGTTATCTGCAGCAATTTTGTCAGCAGTAGTGCCGTTTGCT
TTTGCAATGTCATTTACTGTATCACCAGGTTTAACGACATGTACTCCGTTGCCGTCTTCTTT



ACCAGGTTTTTTGTTGTCTTCTTTGCCAGGCTTGTTGCCATCTTCTTTACCAGGTTTTTTGTT
GTCTTCTTTACCAGGCTTGTTGCCGTCTTCTTTGCCAGGCTTGTTGTTGTCTTCTTTACCAG
GTTTGTTGCCGTCTTCTTTACCAGGTTTTTTGTTGTCTTCCTCTTTTGGTGCTTGAGCATCGT
TTAGCTTTTTAGCTTCTGCTAAAATTTCTTTGCTCACTGAAGGATCGTCTTTAAGGCTTTGG
ATGAAGCCGTTACGTTGTTCTTCAGTTAAGTTAGGTAAATGTAAAATTTCATAGAAAGCA
TTTTGTTGTTCTTTGTTGAAATTGTTGTCAGCTTTTGGTGCTTGTGCATCATTTAGCTTTTTA
GCTTCTGCTAAAAGGTTAGCGCTTTGGCTTGGGTCATCTTTTAAGCTTTGGATGAAACCAT
TGCGTTGTTCTTCGTTTAAGTTAGGTAAATGTAAGATTTCATAGAAAGCATTTTGTTGTTC
TTTGTTGAATTTGTTATCCGCTTTCGGTGCTTGAGATTCATTTAACTTTTTAGCTTCTGACA
ATAGGTTAGCACTTTGACTTGGGTCATCTTTTAAGCTTTGGATGAAACCATTGCGTTGTTC
TTCGTTCAAGTTAGGCATGTTCAAGATTTCATAGAAAGCATTTTGTTGTTCTTTGTTGAAA
TTGTTGTCAGCTTTCGGTGCTTGAGATTCGTTTAATTTTTTAGCTTCACCTAAAACGTTAGT
GCTTTGGCTTGGATCGTCTTTAAGACTTTGAATGAAACCATTGCGTTGCGCTTCGTTTAAG
TTAGGCATGTTCAAAATTTCATAGAAGGCGCTTTGTTGATCTTTGTTGAAGTTATTTTGTT
GCGCATCAGCTTTTGGAGCTTGAGAGTCATTAAGTTTTTTAGCTTCACCTAAAACGTTAGC
ACTTTGGCTTGGATCATCTTTAAGGCTTTGGATAAAACCATTGCGTTGATCAGCATTTAAG
TTAGGCATATTTAAGACTTGATAAAAAGCATTTTGTTGAGCTTCATCGTGTTGCGCAGCAT
TTGCAGCAGGTGTTACGCCACCAGATATAAGTAATGTACCTAAAGTTACAGATGCAATAC
CTACACCTAGTTTACGAATTGAATAAATGTTTTTCTTTTTCAAATTAATAC CCCCTGTATGT
ATTTGTAAAGTCATCAT 
 

> tx_sarS 
Function:  rho independent terminator of sarS (core genome, constant) 
Best match: tx_sarS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[101369:101431:r]RC (completely 
identical) 
Position: 007-contig_191: 8742 … 8805; Length: 63 bp 
Sequence: 
TTAAAAAATAGAAAACACAAGTGCACTTTAGAATACAGCACACTTGCGTAA TAGAGATA
TTAT 
 

> sarS 
Function: protein coding sequence; HTH-type transcript regulator (core genome, constant) 
Best match: sarS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[101428:102180:r]RC (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 8801 … 9554; Length: 753 bp 
Sequence: 
TTATTCAAAAACAAGATGTAAATGATCTTTATCTGCTAATAATTGATTCAC TTGAGCTAAT
AATTGTTCAGCATGGTCTTGCTGCGCGTCATCCATATGAATTAAAATTTTTCTTTCATCTTC
AGTTGAGCGTTCTTTTATTAGATAGCCTTGCTTTTTTAAATTATTGAGAGCTCTAACAGTTT
GAGGGTATTTATGGTGGATTGTTTCAATTAAATCTTTAAGAAGAACGATGTTTTTATTTTG
AGAAGTGATAATAGCTAGAATTGTGAATTCTACAAAACTTAATGTTAGATG TTTTTTGAT
AATATTCTTGAAATACATTGTATACATCATCAAGTTTAGAAATTCTTTACT ATCTTTTGGT
ATCATCTGTGATTCACTTTGATCTGCAAGGTTAAATTGTTTAATGATTTGATCAAACAATG
TAACACGTTCTGCAATTTTCTCTCGTTGTTCTTCAGATATTGAAATGTAAGTATTACGCTC
ATCAATTTTACTTCGAACTTTACTAATATATGAATGTTTCACAAGTACTTT TATATGCTGT
ACTAAATCCGATTGTTTATAACATAAATCTGAAACAATCTTCTTAAATGGA AGTGTGTTTT
CTTGCTGATGAAATAAATAAGTCAGTAATATAAATTCTTTTATAGTCATAT CGACTTCAGG
CTTGACTTTTTTCTTAAAACGAAACATATATGCTTCAATGATTATAAAATC TCTAATTTTG
TCATGGTTATTATATTTCAT 
 

> sirC 
Function: protein coding sequence; siderophore 'staphylobactin' ABC transporter/permease (core 
genome, constant) 
Best match: sirC_CC005_ED98-hen_CP001781.1[88085:89083:r]RC  
Position: 007-contig_191: 9922 … 10921; Length: 999 bp 
Sequence: 



TTATAACTTTTTCACGGTTAATAATAAGTATATGAAGAATGGGGCACCAAA AGCAGCAAT
AAATACACCTGCTGGCACTTCTTTAGGCAAGAATAAGGTACGCCCAATTAAGTCTGCAAT
AACAATTGATATGGCACCAATCATTGCTGACATTAGTAACTTTTTAGCATAACTTCCGCGA
ACGATTGTTTTCGCGATATGTGGTGCGATTAAACCGACAAACCCAATGTTACCTACTAAA
CTGATTGCCATAGATACGAGTATAGTAGAAGTGATTAATTGGATTAGTTTCATACGTTGT
ACATGTAAGCCTAAGCCAATCGCTACAGGGTCATCAAGTATAGATATTTTCATTTTTGGTA
TAACAAGAAATAACAACGGCACAACAGCTAAAATAACCATACCCAAAATGA TTGTATCT
TTAAACGTAGCACCGTAAAGACTTCCGACTAGCCATGTATAAGCTTTGGCAGCAGATAAT
TGCTTCGTTGTAATGAGTAATCCTTGGACAAGCGCAATAAACAACGTTTGCATCGAAATA
CCGATGATTATGAGTGTTGTCGGGCGTATTTGTCCTTTCGTTTGAAACACTAATAGTATCA
TCATTGCAACTGCGCCACCTAATACTGCAAATAGTGAAAGTAAATGTATCGTTAAATGGC
TGAAAAATGCAATAAAGACAACAGCACTTAAGCTAGCACCACCTGTGATACCGATAATA
TCAGGTGAGGCAATTGGATTTTTTAATACATTTTGCAACATTAAACCACTCATTCCTAGTG
CGGCACCTGCTAAAATCGCAAGTGTAATGCGAGGTAAGCGTAATACTTCTAAAGTGAATT
GATCCATACTGTCATTTGGATTTATAAAGTACATCAGTACGCGTTGTAATGGTATAAAGCT
TGAACCAATCATCATACTTACCACTGAAACGATGGCTAAAAAGATTAACGCGAAGATGA
GATGGTAATTGTCTTTTTTATTAATCTTTTCGGTCAT 
 

> sirB 
Function: protein coding sequence; siderophore 'staphylobactin' ABC transporter/permease (core 
genome, constant) 
Best match: sirB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[126499:127494:r]RC (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 10917 … 11913; Length: 996 bp 
Sequence: 
TCATAAGCGTTGACGTCCTTTCTTCATAATATAGATTAAGACAATAGCGCCAATGACAGC
GGTAACGACACCGATAGGCAACTCTAGTGGCTTAATTATTATACGAGCAACAATGTCTGA
AATGATCATTAGGATTGCTCCAGCTAATGCAGTAAAAGGAATTAAATACTT ATAGTTTGG
TGGTAATAATCGTTTGCTAATATTCGGTACGATAAGACCCACAAAGACGATTGATCCAGC
TACGGCTACCGAAATACCGGCTAACATACTGATGAGCATAATAATCATCCATTTGATTAA
TTTTATGTTTTGACCGAGGCCGGTTGCAATGTCGTCACTTGTCATCAAGATGTTGATGTGT
GCAGCCATGCTAAATGCAATTAAAATAAGTATCAATACAAGCGGAATAATC CATGGGAT
ATCCCAAATATTACGTAATGAAACGGAGCCACTTAACCAAAATAATAGGCC TTGTAAGTC
TGTTTCGTTCATAATAAGTATGCCTTGAGTAAAGGCTGTAAATAGCATCGCAATCGCAGC
ACCTGCCAAAATGACACGGTGAGGTGAGAATAGTGTTTGTCTAAACATACCTAGCGCAAC
AACTAATATAGTAACAACAATGGCACCTAAAAATGCAATAACTACAATCAT TTTAAAAGA
TTGAATTTGGATAAATGTAATACTAAAAATGACAAAAAATACTGCGCCTGC ATTGACACC
GAAAAGCCCTGGTGAGGCTATTGGGTTTCGTGTAAGTGCTTGCATCAACAAACCTGAGAC
AGCAAGGGCAGCACCAGTCAATAACGCAATGATTGTTCTCGACGCCCGTGCACCAGTGAC
AACATCATGTAAATCGTTTTCACTATCAAAGTTGAATAACGCCTGTATCACCGTACCTGGT
GACACAAGCGTATTTCCAATCATTAAACTTAAGATAGCTACTATTGCAAGA CATAAACCA
GCAATAACGATTTGGTATTTTGGTTTAAGTAGCAT 
 

> sirA 
Function: protein coding sequence; siderophore 'staphylobactin' ABC transporter/substrate-binding 
protein (core genome, variable) 
Best match: sirA_sabac-114_AC025949.4[1:518]RC (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 11928 … 12446; Length: 518 bp 
Sequence: 
TTATTTTGATTGTTTTTCAATATTTAACTTTTCATATAAATCGTCAATAAG TTTTAATGAAG
ATTTATATCCGCCAGCTAAGTTCCAAGTGATTTCATCTAAATCATCAGATACTTGGTTGTT
TTTAACTGCGTCTAAATTTTTCCACTCTTTACTTGAAGTCCATTCGCTTTCAGTCTTTTTAA
CTAATGCAGCATCTTTCGCATTTGGATCTGATTTTACTACAAAAATATGATCAGCGTTCAT
TAATGGAATGCTTTCTTTAGATGTAAGTTGGATAATATCTTTACCATTATCAACTTGTTTTT
GTAAGTCTTTATTACGTTTGAATCCTAAATCATTTAAGATTTCACCAGCATATCCACCAGC
ATAAATTCTTGTATGATCAGCACGGAAGTTAACAACTGAAGCTTTCAATGGCCATGCATC



TTTATACTTTGCTTTTGCATCTTTTTGGAATGCAGCTACTTTATCATCGTACTTTTTAAGTA
AATCTTCAGCTTCTTTTTCTTTCCCTA 
 

> sbnA 
Function: protein coding sequence; siderophore biosynthesis protein A (core genome, constant) 
Best match: sbnA_CC001-ST772_118_AJGE01000014.1[23830:24810:r] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 13151 … 14132; Length: 981 bp 
Sequence: 
TTGATTGAAAAAAGTCAAGCATGTCACGATTCATTGTTAGATTCTGTAGGGCAAACACCT
ATGGTTCAACTTCATCAACTATTTCCGAAACATGAAGTGTTTGCAAAGTTAGAGTATATG
AATCCTGGAGGCAGCATGAAAGATCGACCTGCCAAGTACATCATTGAACATGGTATTAAA
CATGGTTTAATCACTGAGAATACACATTTAATTGAAAGTACTTCTGGTAAT TTAGGCATTG
CGTTGGCAATGATATCTAAAATCAAGGGATTAAAACTCACGTGTGTTGTTGATCCTAAAA
TATCACCAACAAATTTGAAAATTATTAAAAGTTATGGTGCCAATGTAGAAA TGGTTGAAG
AACCTGATGCACATGGGGGTTATTTAATGACTCGTATTGCAAAGGTGCAAGAAATGTTAG
CCACTATTGACGATGCATATTGGATTAATCAATATGCGAATGAGTTAAATTGGCAATCCC
ATTATCATGGTGCAGGCACAGAGATTGTTGAAACAATTAAGCAACCTATAGATTATTTTG
TCGCGCCAGTCAGCACGACAGGTAGCATTATGGGTATGAGTAGAAAAATAAAAGAAGTG
CATCCAAACGCACAAATTGTTGCTGTTGATGCGAAAGGGTCAGTCATTTTTGGTGACAAA
CCTATTAATAGAGAATTACCTGGTATCGGTGCTAGTCGTGTACCCGAAATATTGAATAGA
TCAGAAATTAATCAAGTGATCCATGTAGATGATTATCAATCTGCTTTGGGCTGTCGAAAA
CTGATTGATTATGAAGGCATATTTGCCGGAGGTTCAACAGGCTCGATTATTGCAGCGATT
GAGCAGTTGATAACGTCAATTGAAGAAGGTGCAACAATTGTCACGATTTTACCAGATCGA
GGCGATCGTTACTTAGATTTAGTTTATTCAGATACATGGTTAGAAAAAATGAAATCAAGA
CAAGGAGTTAAATCAGAATGA 
 

> sbnB 
Function: protein coding sequence; siderophore biosynthesis protein B (core genome, constant) 
Best match: sbnB_CC001-ST772_118_AJGE01000014.1[22823:23833:r] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 14128 … 15139; Length: 1011 bp 
Sequence: 
ATGAATAGAGAGATGTTGTATTTAAATAGATCAGATATTGAACAAGCGGGA GGTAATCAT
TCACAAGTTTATGTGGACGCATTAACAGAAGCATTAACAGCCCATGCGCACAATGATTTT
GTACAACCGCTTAAGCCGTATTTAAGACAGGATCCTGAAAATGGACACATCGCAGATCGA
ATTATTGCAATGCCAAGTCATATCGGTGGTGAACACGCAATTTCAGGTATTAAGTGGATA
GGTAGTAAGCACGACAATCCATCGAAACGTAATATGGAGCGTGCAAGTGGTGTCATTATT
TTGAATGATCCAGAAACGAATTATCCAATTGCAGTTATGGAAGCAAGTTTAATTAGTAGT
ATGCGTACTGCAGCAGTTTCAGTGATTGCAGCTAAGCATTTGGCTAAAAAAGGATTTAAA
GACTTAACAATCATTGGATGCGGGCTAATCGGAGACAAGCAATTACAAAGTATGTTAGA
GCAATTCGATCATATTGAACGCGTGTTTGTTTACGATCAATTCTCTGAAGCATGTGCACGC
TTTGTTGATAGATGGCAACAACAGCGTCCGGAAATTAATTTTATTGCGACAGAAAATGCT
AAAGAAGCAGTATCAAATGGTGAAGTAGTCATTACATGTACCGTAACGGATCAACCATA
CATTGAATATGATTGGTTACAAAAGGGTGCATTTATTAGCAACATTTCTATCATGGATGTG
CATAAAGAAGTCTTTATTAAAGCTGACAAAGTCGTAGTAGATGACTGGTCACAATGTAAT
CGAGAAAAGAAAACTATTAACCAATTGGTGTTAGAAGGTAAATTCAGCAAA GAAGCACT
TCATGCTGAACTAGGACAACTTGTGACAGGTGACATACCAGGACGTGAAGACGATGATG
AAATCATATTACTTAATCCGATGGGTATGGCTATCGAAGATATTTCAAGTGCTTACTTTAT
TTATCAACAGGCACAACAACAAAATATTGGGACAACATTGAACCTATATTA A 
 

> sbnC 
Function: protein coding sequence; siderophore biosynthesis protein C (core genome, variable) 
Best match: sbnC_CC001-ST772_118_AJGE01000014.1[21048:22802:r] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 15159 … 16914; Length: 1755 bp 
Sequence: 



TTGCAGAATCATACAGCAGTCAATACAGCACAAACGATAATATTAAGAGAT TTAGTTGAT
GCATTATTATTTGAAGATATAGCCGGTATTGTATCGAATAGTGAGATTACTAAAGAAAAT
GGACAAACCATTTTGATATACAAACGTGAAACACAGCAAATAAAGATACCT GTTTATTTT
AGTGCTTTAAATATGTTTCGTTATGAAAGTTCACAACCAATTACGATAGAGGGAAGGCTG
TCTAAGCAACCTTTAACGGCAGCTGAATTTTGGCAAACAATTGCTAATATGAATTGTGAT
TTAAGTCATGAATGGGAAGTGGCTCGCGTTGAAGAAGGACTGACTACTGCTGCCACACAG
CTTGCTAAACAATTATCAGAATTAGATTTAGCGTCACATCCTTTTGTGATGTCAGAGCAGT
TTGCAAGTTTAAAAGATCGTCCATTTCATCCATTAGCTAAAGAAAAAAGAG GATTAAGAG
AAGTGGATTATCAAGTGTATCAAGCTGAATTAAATCAATCATTTCCTTTAA TGGTTGCAGC
AGTTAAAAAGACACATATGATTCATGGCGATACTGCAAATATCGATGAATT AGAAAATTT
GACAGCACCTATAAAAGAACAAGCGACAGACATGTTAAATGATCAAGGGTTATCAATAG
ATGACTATGTACTATTTCCAGTACATCCTTGGCAATATCAGCATATTCTGCCGAACGTCTT
TGCGAAAGAGATTAGTGAAAAGTTGGTTGTACTATTACCGTTAAAATTTGGAGATTATCT
GTCGTCTTCAAGTATGCGTTCATTAATTGATATTGGCGCACCGTATAACCATGTCAAAGTA
CCATTTGCAATGCAGTCATTAGGCGCATTAAGGCTAACGCCTACGCGTTACATGAAAAAC
GGAGAACAAGCAGAACAATTATTACGTCAGCTTATAGAAAAAGATGAAGCA CTAGCTAA
GTATGTCATGGTTTGTGATGAAACAGCTTGGTGGTCATATATGGGTCAAGATAATGATAT
TTTCAAAGATCAATTAGGTCATCTAACTGTTCAGCTAAGAAAATATCCCGAAGTGCTAGC
CAAAAATGATACGCAACAGCTAGTGTCAATGGCAGCACTCGCGGCAAATGATCGCACTTT
ATATCAAATGATTTGTGGAAAAGATAATATTTCTAAAAATGATGTCATGAC GTTATTTGA
AGATATCGCACAAGTCTTTTTAAAGGTAACACTATCATTTATGCAATACGGCGCATTACC
AGAGTTGCATGGTCAAAATATATTGTTGTCATTTGAAGATGGACGTGTACAAAAATGCGT
GTTACGTGATCATGATACTGTCAGAATTTATAAACCATGGCTAACAGCACATCAGCTTTC
ATTGCCGAAGTATGTCGTCAGAGAAGATACACCTAATACGCTAATTAATGAAGATTTGGA
AACATTCTTTGCTTATTTTCAAACATTAGCTGTATCGGTAAATCTATATGCCATTATTGAT
GCAATTCAAGATTTATTTGGTGTAAGTGAGCATGAACTTATGTCGTTGTTAAAACAAATTT
TAAAAAATGAAGTGGCAACTATTTCCTGGGTTATAACTGATCAGCTAGCTATCAGACACA
TTTTATTTGATAAACAGACGTGGCCATTCAAACAAATTTTATTACCATTGCTATATCAACG
TGATAGTGGTGGAGGTAGTATGCCTTCAGGTTTAACTACCGTACCAAATCCAATGGTGAC
ATATGATTAA 
 

> sbnD 
Function: protein coding sequence; siderophore biosynthesis protein C (core genome, constant) 
Best match: sbnD_CC001-ST772_118_AJGE01000014.1[19799:21055:r] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 16906 … 18163; Length: 1257 bp 
Sequence: 
ATGATTAATCAGTCTATATGGCGCAGTAACTTTCGCATTTTATGGCTCAGTCAGTTTATAG
CGATTGCTGGACTGACAGTACTTGTGCCATTATTGCCAATTTATATGGCATCACTACAAAA
TCTATCAGTCGTAGAAATACAGTTGTGGAGTGGTATAGCGATTGCTGCTCCAGCTGTAAC
GACGATGATAGCTTCGCCGATATGGGGGAAGCTAGGTGATAAGATCAGCCGAAAATGGA
TGGTGTTAAGAGCGTTACTTGGTTTGGCGGTATGCTTATTTTTAATGGCATTGTGTACGAC
ACCATTACAGTTTGTACTTGTGAGGTTATTGCAGGGACTATTTGGTGGTGTTGTTGATGCA
TCAAGTGCGTTTGCGAGTGCAGAGGCGCCAGCTGAAGATCGTGGAAAGGTATTAGGAAG
ACTGCAAAGTTCAGTCAGCGCAGGGTCTCTTGTGGGGCCATTAATTGGCGGTGTTACAGC
TTCGATATTAGGTTTTAGTGCGTTACTGATGAGTATTGCCGTTATTACTTTTATTGTCTGTA
TTTTCGGTGCATTAAAATTGATTGAAACGACACATATGCCAAAATCACAAA CACCAAATA
TTAATAAAGGTATTCGCCGTTCATTTCAATGTCTATTATGCACACAACAAACATGTCGATT
TATTATCGTTGGCGTTTTAGCAAACTTTGCTATGTATGGCATGCTAACTGCATTATCACCA
CTTGCTTCATCAGTGAATCATACAGCGATAGATGACCGTAGTGTGATTGGATTTTTACAGT
CCGCATTTTGGACGGCTTCGATATTAAGCGCGCCTTTATGGGGACGCTTTAATGATAAATC
ATATGTTAAATCAGTATATATATTTGCCACGATTGCATGTGGTTGTAGTGCGATACTGCAA
GGTTTAGCGACGAATATAGAGTTTTTAATGGCTGCAAGAATACTTCAAGGATTAACATAT
AGTGCATTGATTCAAAGTGTCATGTTTGTTGTCGTGAATGCGTGTCATCAACAACTTAAAG
GCACATTTGTTGGAACGACGAACAGTATGTTAGTTGTTGGTCAAATTATTGGCAGTCTTA
GTGGCGCTGCCATTACAAGTTATACTACACCAGCTACTACGTTTATTGTTATGGGCGTAGT



ATTTGCAGTAAGTAGTTTATTTTTAATTTGTTCAACCATCACTAATCAAAT CAACGATCAC
ACATTAATGAAATTATGGGAGTTGAAACAAAAAAGTGCAAAATAA 
 

> sbnE 
Function: protein coding sequence; siderophore biosynthesis protein D (core genome, variable) 
Best match: sbnE_CC001-ST772_118_AJGE01000014.1[18073:19809:r] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 18152 … 19889; Length: 1737 bp 
Sequence: 
GTGCAAAATAAAGAATTAATACAACATGCAGCGTATGCGGCTATCGAACGCATTTTAAAT
GAATATTTTAGAGAAGAAAATTTATATCAAGTACCACCTCAAAATCATCAA TGGTCTATA
CAATTATCAGAGCTCGAAACTTTAACGGGTGAATTTCGCTATTGGTCTGCGATGGGGCAT
CATATGTATCATCCAGAGGTATGGCTTATCGATGGAAAAAGTAAAAAAATA ACAACTTAT
AAAGAAGCAATTGCGCGTATTTTGCAACATATGGCTCAAATTGCAGATAATCAAACGGCA
GTGCAACAACATATGGCGCAAATTATGTCTGACATCGATAATAGCATTCATCGCACGGCG
CGTTATTTGCAAAGTAACACAATAGACTACACAGAAGATCGCTATATCGTTTCAGAACAT
TCTTTATACTTAGGTCATCCATTTCATCCGACTCCTAAGAGTGCAAGTGGGTTTTCAAAAG
CAGATTTAGAGAAATATGCACCCGAATGTCATACATCATTCCAATTGCATTATTTAGCTGT
GCATAAAGATGTTCTGCTCACGCGCTATGTAGAAGGTAAAGAAGATCAGGTTGAGAAAG
TGTTGTATCAATTAGCAGATATAGACATATCAGAGATACCCAAAGATTTTA TTTTATTACC
AATACATCCTTATCAAATCAATGTGTTGCGACAGCATCCACAGTATATGCAATATAGTGA
ACAAGGTTTAATAAAAGACCTTGGCATTTCCGGTGATTCAGTGTACCCGACGTCTTCGGTT
AGAACTGTATTTTCAAAAGCATTAAACATTTATTTAAAATTACCGATACAC GTTAAAATT
ACTAATTTTATACGTACGAATGATCTTGAACAGATTGAACGGACAATCGATGCCGCGCAA
GTTATTGCATCAGTCAAAGATGAGGTTGAAACACCCCATTTTAAATTGATGTTTGAAGAA
GGATATCGTGCATTGTTACCGAATCCGTTAGGGCAAACAGTTGAACCTGAAATGGATTTA
TTAACAAATAGTGCCATGATTGTTCGTGAAGGGATACCGAATTACCATGCTGATAAAGAT
ATTCATGTATTGGCGTCATTATTTGAAACGATGCCTGATTCACCGACCTCTAAGTTATCAC
AAGTGATTGAGCAAAGTGGTTTAGCACCAGAAGCATGGCTTGAATGTTATTTGGATCGTA
CATTATTGCCGATATTAAAGCTGTTTAGTAACACAGGCATTAGTCTAGAAGCACATGTAC
AAAATACATTAATTGAATTAAAAGATGGCATACCCGACGTGTGCTATGTCA GAGATTTAG
AAGGCATTTGTCTATCTAGAACGATTGCTACTGAAAAACAGCTTGTGCCAAATGTTGTGG
CAGCATCAAGCCCTGTTGTATATGCACATGATGAAGCATGGCATCGTCTTAAATATTACG
TTGTAGTAAATCACTTAGGACATTTAGTATCAACTATTGGTAAAGCGACTAGAAATGAAG
TTGTGTTATGGCAAATTGTAGCGCATCGTCTTATGACATGGAAAAAAGAATACGCGAATA
ACGCAGTATTTGTTGACTGTGTAGAAGATTTATATCAAACGCCGACCATTGCGGCTAAAG
CGAATTTGATGAGTAAATTGAATGATTGTGGTGCAAACCCTATTTATACACATATACCAA
ATCCAATTTGTCATAACAAGGAGGTATCGTATTGTGAATCAAACAATTCTTAA 
 

> sbnF 
Function: protein coding sequence; siderophore biosynthesis protein F (core genome, constant) 
Best match: sbnF_CC001-ST772_118_AJGE01000014.1[16314:18053:r] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 19908 … 21648; Length: 1740 bp 
Sequence: 
ATGCACCAACTGGTATCATCACTTATTTATGAGAATATTGTTGTGTATAAAGCGTCATATC
AAGACGGTGTCGGTCATTTTACAATAGAAGGACATGATTCAGAGTATCGTTTTACTGCTG
AAAAGACACATAGCTTTGATCGTATACGTATCACATCACCAATTGAGCGTGTCGTAGGAG
ATGAGGCAGATACAACAACAGACTATACACAATTATTGAGAGAGGCTGTATTTACATTTC
CTAAAAATGATGAAAAGCTAGAACAATTTATTGTTGAGTTATTACAGACAG AATTAAAAG
ATACACAAAGTATGCAGTATCGAGAATCAAACCCACCAGCAACACCTGAGACATTTAAC
GACTATGAATTTTATGCGATGGAAGGGCATCAGTATCATCCAAGTTACAAATCACGTTTA
GGATTTACGTTGAGTGATAATTTGAAATTTGGTCCTGATTTTGTACCAAACATTAAACTGC
AGTGGTTAGCTATCGACAAAGGTAAAGTAGAAACGACGGTATCAAGAAATGTTGTAGTT
AACGAAATGTTACGTCAACAAGTTGGCGATAAGACTTATGAACATTTTGTACAGCAAATT
GAAGCGTCTGGCAAACATGTAAATGATGTTGAGATGATACCTGTACACCCATGGCAGTTT
GAACATGTCATCCAAGTTGATTTGGCTGAAGAAAGGCTTAATGGCACAGTACTATGGTTA



GGGGAAAGTGATGAGCTATATCACCCTCAACAATCGATTCGTACGATGTCGCCAATAGAC
ACGACAAAATATTATTTAAAGGTACCAATAAGTATAACGAACACTTCAACG AAACGAGT
GTTGGCGCCTCATACAATTGAAAATGCAGCGCAAATTACGGATTGGTTAAAGCAGATACA
GCAACAAGATACGTATTTAAAAGATGAATTAAAGACAGCTTTTCTAGGGGA AGTCTTAGG
ACAGTCTTATTTAAATACACAACTTTCGCCTTATAAACAAACTCAAGTTTA TGGTGCGTTA
GGTGTTATATGGCGTGAAAATATATATCACATGTTAATCGATGAAGAGGATGCGATACCA
TTTAATGCACTTTATGCAAGTGATAAGGATGGTGTACCATTCATTAAAAAT TGGATTAAA
CAATATGGTTCTGAAGCTTGGACAAAGCAATTTTTAGCTGTAGCGATTCGTCCAATGATTC
ATATGCTTTATTATCACGGTATTGCCTTTGAATCGCATGCACAAAATATGATGCTCATTCA
TGAAAATGGTTGGCCTACACGTATTGCCTTAAAAGATTTCCATGATGGTGTTCGTTTTAAG
CGTGAGCATTTAAGTGAAGCTGCTTCACACCTGACATTAAAGCCAATGCCAGAAGCACAT
AAAAAAGTGAATAGTAATTCATTTATTGAAACAGATGACGAACGTTTAGTA CGCGACTTT
TTACACGATGCATTTTTCTTTATTAATATCGCCGAAATCATCTTATTTATTGAAAAGCAAT
ATGGTATCGATGAGCAGCGACAATGGCAATGGGTTAAAGGCATCATCGAGGCGTATCAA
GAAGCATTTCCAGAGTTGAATAACTATCAACATTTCGATTTGTTTGAACCTACGATTCAAG
TTGAAAAGTTAACGACACGTCGATTATTAAGTGACTCCGAGTTAAGAATTCATCATGTTA
CAAATCCATTAGGTGTAGGAGGTATCAATGATGCAACAACTATCTCTGAAACATAG 
 

> sbnG 
Function: protein coding sequence; siderophore biosynthesis protein G (core genome, constant) 
Best match: sbnG_CC001-ST772_118_AJGE01000014.1[15563:16339:r] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 21622 … 22399; Length: 777 bp 
Sequence: 
ATGCAACAACTATCTCTGAAACATAGATTAAACAATGGTGATTCAGTTTAT GGCATTTTTA
ATTCTATACCGGACCCATTGATGATCGAGGTTATCGCAGCAAGCGGGTATGACTTTGTTG
TGATTGATACAGAACACGTGGCGATTAATGATGAGACACTAGCGCATTTAATTCGTGCAG
CTGAAGCAGCGCATATTATACCAATTGTACGTGTCACTGCAGTGATAGATAGAGATATCA
TTAAAGTGTTGGATATGGGTGCGAGAGGTATTATTGTGCCACACGTTAAAGATCGTGAGA
CAGTTGAGCATATTGTGAAATTAAGTCGTTATTACCCGCAAGGATTAAGAAGTTTGAATG
GTGGTCGCATGGCAAGATTTGGACGTACACCATTACTTGATGCAATGGAGATGGCTAATG
AGCATATTATGGTGATTGCCATGATAGAAGATGTTGAAGGGGTTATGGCCATTGACGATA
TAGCTCAAGTCGAAGGTTTAGACATGATAGTCGAAGGTGCCGCAGATTTATCGCAGTCAC
TTGGCATACCATGGCAAACGCGTGATGATCAAGTAACATCACATGTTCAACATATTTTTG
AAGTTGTGAATGCACATGGTAAACATTTTTGTGCATTACCACGTGAAGATGAAGATATTG
CAAAATGGCAGGCACAAGGTGTACAAACATTTATTTTAGGTGATGATCGCGGAAAAATAT
ATCGCCATTTAAGTGCATCTCTAGCGACGTCTAAACAGAAAGGGGATGAAGGCTAA 
 

> sbnH 
Function: protein coding sequence; siderophore biosynthesis protein H (core genome, variable) 
Best match: sbnH_CC001-ST772_118_AJGE01000014.1[14361:15563:r] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 22398 … 23601; Length: 1203 bp 
Sequence: 
ATGCGTATAGTTCAACCTGTTATTGAACAATTAAAAGCACAATCTCATCCAGTTTGTCATT
ATATCTATGATTTAGTCGGACTGGAACATCATTTGCAACATATTACATCGTCATTGCCGAG
TAATTGTCAAATGTACTATGCAATGAAAGCAAATAGTGAACGAAAAATCCT AGATACAAT
TAGTCAGTATGTTGAAGGATTCGAAGTTGCATCTCAAGGTGAAATAGCAAAAGGTCTTGC
TTTTAAACCAGCAAATCATATTATTTTTGGTGGCCCTGGTAAGACAGACGAGGAACTAAG
ATATGCAGTAAGTGAAGGTGTTCAGCGTATTCATGTTGAAAGTATGCATGAATTACAACG
GCTAAATGCCATCTTAGAACATGAAGATAAGACACAACACATTTTATTGCGTGTTAATTT
AGCAGGACCATTTCCCAATGCAACGTTGCATATGGCAGGACGCCCAACACAATTTGGTAT
TTCTGAAGACGAAGTTGATGATGTCATTGAAGCTGCGCTCGCAATGCCAAAGATTCATCT
AGATGGATTTCATTTTCATTCTATTTCTAACAATTTAGACTCGAATTTACA TGTCGATGTA
GTGAAACTTTATTTTAAAAAAGCAAAGGCATGGTCTGAAAAACATCGATTT CCACTCAAA
CATATCAATCTTGGTGGTGGCATAGGCGTTAACTATGCAGATTTAACTAACCAATTTGAA
TGGGATAATTTTGTAGAAAATTTTAAAACACTTATCGTTGAGCAAGAAATG GAAGATGTG



ACATTGAACTTTGAATGTGGGCGCTTTATTGTGGCACATATTGGTTACTATGTGACAGAA
GTGCTAGATATTAAGAAAGTGCATGGTGCTTGGTATGCCATTTTAAGAGGAGGTACGCAA
CAATTTAGACTGCCGGTATCTTGGCAGCATAACCATCCTTTTGAAATTTATCGTTATAAGG
ACAATCCATATTCATTTGAAAAAGTTTCAATTTCGAGACAGGACACAACGT TAGTCGGTC
AATTATGTACACCGAAAGATGTCTTTGCTAGAGAAGTGCAGATAGACTCAATCAGTACAG
GCGACGTTATTGTTTTCAAATATGCAGGTGCATACGGATGGTCTATTTCACATCACGATTT
CTTAAGCCATCCACATCCTGAATTTATTTATTTAACGCAAACAAAGGAGGATGAATAA 
 

> sbnI 
Function: protein coding sequence; siderophore biosynthesis protein I (core genome, constant) 
Best match: sbnI_CC093_JKD6159-ST93_CP002114.2[122755:123519] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 23604 … 24369; Length: 765 bp 
Sequence: 
TTGAATCATATTCATGAACATTTAAAATTGGTACCAGTAGATAAGATTGAT CTTCACGAA
ACATTCGAACCTTTAAGATTGGAAAAGACGAAAAGTAGTATTGAAGCAGAT GATTTTATA
CGTCATCCTATTTTAGTGACAGCGATGCAACATGGTAGATATATGGTTATAGATGGTGTG
CATCGGTATACAAGTTTGAAAGCGTTAGGATGTAAGAAAGTTCCAGTGCAAGAAATCCAT
GAAACACAATATTCAATTAGTACATGGCAACATAAAGTTCCATTTGGTGTGTGGTGGGAA
ACGTTACAACAAGAACATCGCTTGCCATGGACTACTGAGACAAGACAAGAAGCGCCATT
TATTACGATGTGTCATGGTGATACAGAACAATATTTGTATACAAAAGATTT AGGCGAAGC
ACATTTTCAAGTATGGGAAAAGGTTGTCGCAAGTTATAGTGGTTGTTGTTCTGTAGAGAG
AATTGCACAAGGTACATATCCTTGTCTTTCTCAACAAGATGTACTCATGAAGTATCAGCC
ATTGAGTTATAAGGAAATTGAAGCGGTTGTTCATAAAGGGGAAACTGTGCCAGCAGGTGT
GACACGCTTTAATATTTCAGGACGATGTCTTAATCTTCAAGTACCACTGGCATTACTTAAA
CAAGATGATGATGTTGAACAACTGCGCAATTGGAAGCAGTTTTTAGCAGATAAGTTTGCC
AATATGAGATGCTATACTGAAAAAGTATACTTGGTGGAGCAATAG 
 

> Q5HJP3-var1 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HJP3-var1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[117648:118274] 
Position: 007-contig_191: 25021 … 25648; Length: 627 bp 
Sequence: 
ATGGAAAAAAATGTAGAAAAATCATTCATAAAGATAGGTTTATATTTTCAA ATAGCTTAT
ATAGTACTCATGGCTATAACTTTATGTGGGTTTGTAATTTGCTATGGACTAATTTTCGGCC
TTTTCTATTTATTATCAGGTAGCAAAGTTGATTATTTAATAGTAACAATAG TTATATCGGC
AATAATTTCTATATTTGTAATTATACTTTCAATCGTACCTGTCATCGTATT GGCATCTGACT
TATTTAAAGAAAGGATTTCAAAAGGTGTCATATTAATTGTATTGGCTATTA TTGCTTTAGT
ATTATGCAACTTTGTATCTGCAATACTCTGGTTTGTTTCAGCCATATCTATTTTAGGTAGA
AAAAAATTAGTAGCTGCAGCAGATACTACCACTATTCAAAAAAGTAAAGGG AACGCAAA
TCAAGCATCACATAAAGACACGTGTAAAAAGGAACTTGATAGTCAAGACAT GATGGAAC
ATCCTGAGGTTAAAAATCCCACGACTAAAAACCTTGAAGGATTTAACGAAGAAATACAT
AAAGATGAAGCTACAACTAAAGTTGTCAGTGATAACACGGAACCGCCGATTGAATCAAA
AGACCATGTCTCGAAAAAAGATTGA 
 

> butA 
Function: protein coding sequence; acetoin(diacetyl) reductase 
Best match: butA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[140984:141760] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 25859 … 26636; Length: 777 bp 
Sequence: 
ATGACAAACAACAAAGTAGCATTAGTAACTGGCGGAGCACAAGGGATTGGTTTTAAAAT
TGCAGAACGTTTAGTGGAAGATGGTTTCAAAGTAGCAGTTGTTGATTTCAATGAAGAAGG
GGCAAAAGCAGCTGCACTTAAATTATCAAGTGATGGTACAAAAGCTATTGCTATCAAAGC
AGATGTATCAAACCGTGATGATGTATTTAACGCAGTAAGACAAACTGCCGCGCAATTTGG
CGATTTCCATGTCATGGTTAACAATGCCGGCCTTGGACCAACAACACCAATCGATACAAT
TACTGAAGAACAGTTTAAAACAGTATATGGCGTGAACGTTGCAGGTGTGCTATGGGGTAT



TCAAGCCGCACATGAACAATTTAAAAAATTCAATCATGGCGGTAAAATTAT CAATGCAAC
ATCTCAAGCAGGCGTTGAGGGTAACCCAGGCTTGTCTTTATATTGCAGTACAAAATTCGC
AGTGCGAGGTTTAACACAAGTAGCCGCACAAGATTTAGCGTCTGAAGGTATTACTGTGAA
TGCATTCGCACCTGGTATCGTTCAAACACCAATGATGGAAAGTATCGCAGTGGCAACAGC
CGAAGAAGCAGGTAAACCTGAAGCATGGGGTTGGGAACAATTTACAAGTCAGATTGCTT
TGGGCAGAGTTTCTCAACCAGAAGATGTTTCAAATGTAGTGAGCTTCTTAGCTGGTAAAG
ACTCTGATTACATTACTGGACAAACAATTATTGTAGATGGTGGTATGAGATTCCGTTAA 
 

> capX_epi 
Function: protein coding sequence; UDP-glucose 4-epimerase (core genome, variable) 
Best match: capX_epi_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[119607:120578] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 26980 … 27952; Length: 972 bp 
Sequence: 
TTGGAAAGAGTTTTGATAACTGGTGGGGCTGGTTTTATTGGGTCGCATTTAGTAGATGATT
TACAACAAGATTATGATGTTTATGTTCTAGATAACTATAGAACAGGTAAAC GAGAAAATA
TTAAAAGTTTGGCTGACGATCATGTGTTTGAATTAGATATTCGTGAATATGATGCAGTTGA
ACAAATCATGAAGACATATCAATTTGATTATGTTATTCATTTAGCAGCATT AGTTAGTGTT
GCTGAGTCGGTTGAGAAACCTATCTTATCTCAAGAAATAAACGTCGTAGCAACATTAAGA
TTGTTAGAAATCATTAAAAAATATAATAGTCATATAAAACGTTTTATCTTT GCTTCGTCAG
CAGCTGTTTATGGTGATCTTCCTGATTTGCCTAAAAGTGATCAATCATTAATCTTACCATT
ATCACCATATGCAATAGATAAATATTACGGCGAACGGACGACATTAAATTA TTGTTCGTT
ATATAACATACCAACAGCGGTTGTTAAATTTTTTAATGTATTTGGGCCAAGACAGGATCC
TAAGTCACAATATTCAGGTGTGATTTCAAAGATGTTCGATTCATTTGAGCATAACAAGCC
ATTTACATTTTTTGGTGACGGACTGCAAACTAGAGATTTTGTATATGTATATGATGTTGTT
CAATCTGTACGCTTAATTATGGAACACAAAGATGCAATTGGACACGGTTATAACATTGGT
ACAGGCACTTTTACTAATTTATTAGAGGTTTATCGTATTATTGGTGAATTATATGGAAAAT
CAGTCGAGCATGAATTTAAAGAAGCACGAAAAGGAGATATTAAGCATTCTT ATGCAGAT
ATTTCTAACTTAAAGGCATTAGGATTTGTTCCTAAATATACAGTAGAAACA GGTTTAAAG
GATTACTTTAATTTTGAGGTAGATAATATTGAAGAAGTTACAGCTAAAGAA GTGGAAATG
TCGTGA 
 

> capX_5M 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide biosynthesis glycosyltransferase 
Best match: capX_5M_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[120541:121233] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 27914 … 28607; Length: 693 bp 
Sequence: 
TTGAAGAAGTTACAGCTAAAGAAGTGGAAATGTCGTGAAAATGACATTGAA GCTGTCCA
TAATAATAAGGGTTATGCCTATCAAAGAAAATTAGACAAACTAGAAGAAGT GAGAAAAA
GCTATTACCCAATTAAACGTGCGATTGACTTAATTTTAAGCATTGTTTTATTATTTTTAACT
TTACCGATTATGGTTATATTCGCCATTGCTATCGTCATAGATTCGCCAGGAAACCCTATTT
ATAGTCAGGTTAGAGTTGGGAAGATGGGTAAATTAATTAAAATATACAAAT TACGTTCGA
TGTGCAAAAACGCAGAGAAAAACGGTGCGCAATGGGCTGATAAAGATGATGATCGTATA
ACAAATGTCGGGAAGTTTATTCGTAAAACACGCATTGATGAATTACCACAACTAATTAAT
GTTGTTAAAGGGGAAATGAGTTTTATTGGACCACGCCCGGAACGTCCGGAATTTGTAGAA
TTATTTAGTTCAGAAGTGATAGGTTTCGAGCAAAGATGTCTTGTTACACCAGGGTTAACA
GGACTTGCGCAAATTCAAGGTGGATATGACTTAACACCGCAACAAAAACTGAAATATGA
CATGAAATATATACATAAAGGTAGTTTAATGATGGAACTATATATATCAAT TAGAACATT
GATGGTTGTTATTACAGGGGAAGGCTCAAGGTAG 
 

> capX_cps2H 
Function: protein coding sequence; O-antigen polymerase 
Best match: capX_cps2H_CC001_MSSA476_BX571857.1[121296:122534] 
Position: 007-contig_191: 29963 … 31202; Length: 1239 bp 
Sequence: 



ATGGAAAATCAACACAATAGTAAATTACTAACATTGTTACTTATCGGTTTA GCGGTTTTTA
TTCAGCAATCTTCGGTTATTGCCGGTGTGAATGTTTCTATAGCTGACTTTATCACATTACT
AATATTAGTTTATTTACTGTTTTTCGCTAACCATTTATTAAAGGCAAATCA TTTTTTACAGT
TTTTCATTATTTTGTATACATATCGTATGATTATTACGCTTTGTTTGCTATTTTTTGATGATT
TGATATTTATTACGGTTAAGGAAGTCCTTGCATCTACAGTTAAATATGCATTTGTAGTCAT
TTATTTCTATTTAGGGATGATCATCTTTAAGTTAGGTAATAGCAAAAAAGT GATCGTTACC
TCTTATATTATAAGCAGTGTGACTATAGGTCTATTTTGTATTATAGCTGGTTTGAACAAGT
CCCCTTTACTAATGAAATTGTTATATTTTGATGAAATACGTTCAAAAGGAT TAATGAATGA
CCCTAACTATTTCGCGATGACACAGATTATTACATTGGTACTTGCTTACAAGTATATTCAT
AATTACATATTCAAGGTCCTTGCATGTGGTATTTTGCTATGGTCTTTAACTACAACGGGGT
CTAAGACTGCGTTTATCATATTAATCGTCTTAGCCATTTATTTCTTTATTAAAAAGTTATTT
AGTAGAAATGCGGTAAGTGTTGTGAGTATGTTAGTGATTATGCTGATATTACTTTGTTTTA
CCTTTTATAATATCAACTACTATTTATTCCAATTAAGCGACCTTGATGCCTTACCGTCATT
AGATCGAATGGCGTCTATTTTTGAAGAGGGGTTTGCATCATTAAATGATAGTGGATCTGA
GCGAAGTGTTGTATGGATAAATGCCATTTCAGTAATTAAATATACATTAGGTTTTGGTGTT
GGCTTAGTGGATTATGTACATATTGGCTCGCAAATTAATGGTATTTTACTTGTTGCCCATA
ATACATATTTGCAAATTTTTGCGGAATGGGGCATTTTATTCGGTGCGTTATTTATCATATT
TATGCTTTATTTACTGTTTGAATTATTTAGATTTAACATTTCTGGGAAAAA TGTAACAGCA
ATTGTTGTAATGTTGACGATGCTGATTTACTTTTTAACAGTATCATTTAATAACTCAAGAT
ATGTCGCTTTTATTTTAGGAATTATCGTCTTTATTGTTCAATATGAAAAGATGGAAAGGGA
TCGTAATGAAGAGTGA 
 

> capX_wzy 
Function: protein coding sequence; lipopolysaccharide flipase (wzy) 
Best match: capX_wzy_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[146316:147746] 
Position: 007-contig_191: 31191 … 32622; Length: 1431 bp 
Sequence: 
ATGAAGAGTGATTCACTAAAAGAAAATATTATTTATCAAGGGCTATACCAA TTGATTAGA
ACGATGACACCACTGATTACAATACCCATTATTTCACGTGCATTTGGTCCCAGTGGTGTGG
GTATTGTTTCATTTTCTTTCAATATCGTGCAATACTTTTTGATGATTGCAAGTGTTGGCGTT
CAGTTATATTTTAATAGAGTTATCGCGAAGTCCGTTAACGACAAACGGCAATTGTCACAG
CAGTTTTGGGATATCTTTGTCAGTAAATTATTTTTAGCGTTAACAGTTTTTGCGATGTATAT
GGTCGTAATTACTATATTTATTGATGATTACTATCTTATTTTCCTACTACAAGGAATCTAT
ATTATAGGTGCAGCACTCGATATTTCATGGTTTTATGCTGGAACTGAAAAGTTTAAAATTC
CTAGCCTCAGTAATATTGTTGCGTCTGGTATTGTATTAAGTGTAGTTGTTATCTTTGTCAA
AGATCAATCAGATTTATCATTGTATGTATTTACTATTGCTATTGTGACGGTATTAAACCAA
TTACCTTTGTTTATCTATTTAAAACGATACATTAGCTTTGTTTCGGTTAATTGGATACACGT
CTGGCAATTGTTTCGTTCGTCATTAGCATACTTATTACCAAATGGACAGCTCAACTTATAT
ACTAGTATTTCTTGCGTTGTTCTTGGTTTAGTAGGCACATACCAACAAGTTGGTATCTTTT
CTAACGCATTTAATATTTTAACGGTCGCAATCATAATGATTAATACATTTG ATCTTGTAAT
GATTCCGCGTATTACCAAAATGTCTATCCAGCAATCACATAGTTTAACTAAAACGTTAGC
TAATAATATGAATATTCAATTGATATTAACAATACCTATGGTCTTTGGTTT AATTGCAATT
ATGCCATCATTTTATTTATGGTTCTTTGGTGAGGAATTCGCATCAACTGTCCCATTGATGA
CCATTTTAGCGATACTTGTATTAATCATTCCTTTAAATATGTTGATAAGCAGGCAATATTT
ATTAATAGTGAATAAAATAAGGTTATATAATGCGTCAATTACTATTGGTGC GGTAATGAA
TTTAGTATTATGTCTTGTTTTGATATATTTTTATGGAATTTACGGTGCTGCTATTGCGCGTT
TAATTACAGAGTTTTTCTTGCTCATTTGGCGATTTATTGATATTACTAAAATCAATGTGAA
GTTGAATATTGTAAGTACGATTCAATGTGTCATTGCTGCCGTTATGATGTTTATTGTGCTT
GGTGTGGTCAATCATTATTTGCCCCCTACAATGTACGCTACGCTGCTATTAATTGCGATTG
GTATAGTAGTTTATCTTTTATTAATGATGACTATGAAAAATCAATACGTAT GGCAAATATT
GAGGCATCTTCGACATAAAACAATTTAA 
 

> sodA-L1 
Function: protein coding sequence; superoxide dismutase/locus 1 (core genome, constant) 
Best match: sodA-L1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[125516:126115] (completely identical) 



Position: 007-contig_191: 32888 … 33488; Length: 600 bp 
Sequence: 
ATGGCATTTAAATTACCAAATTTACCATATGCATATGATGCATTGGAACCA TATATAGAT
CAAAGAACAATGGAGTTTCATCACGACAAACATCACAATACGTACGTGACGAAATTAAA
CGCAACAGTTGAAGGAACAGAGTTAGAGCATCAATCATTAGCGGATATGATTGCTAACTT
AGACAAGGTACCGGAAGCGATGAGGATGTCAGTCCGTAATAATGGCGGTGGTCATTTTA
ACCATTCATTATTCTGGGAAATACTATCACCTAATTCTGAAGAAAAAGGTGGCGTAATAG
ATGACATCAAAGCGCAGTGGGGCACTTTAGATGAATTTAAAAATGAATTTGCAAATAAA
GCAACAACATTATTTGGATCAGGTTGGACTTGGTTAGTTGTTAATGATGGCAAATTAGAA
ATTGTGACAACGCCAAACCAAGATAATCCATTAACAGAAGGCAAAACACCA ATCTTACT
ATTTGATGTTTGGGAGCATGCCTACTATCTGAAATATCAAAATAAACGTCCAGACTATAT
GACTGCATTTTGGAATATTGTTAACTGGAAAAAAGTTGATGAATTATACCA AGCAGCAAA
ATAA 
 

> sasD 
Function: protein coding sequence; Staphylococcus aureus surface protein D (core genome, variable) 
Best match: sasD_CC001-ST772_118_AJGE01000014.1[3380:4105:r] (completely identical) 
Position: 007-contig_191: 33856 … 34582; Length: 726 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAATTAGCAACAGTAGGTTCTTTAATTGTAACAAGCACTTTAGTA TTCTCAAGT
ATGCCTTTTCAAAATGCGCATGCCGACACAACTTCAATGAATGTGTCGAATAAACAAAGC
CAAAATGTACAAAATCATCGTCCTTATGGCGGAGTAGTACCACAAGGAATGACGCAAGC
ACAATATACTGAATTAGAGAAAGCTTTACCCCAATTAAGCGCTGACAGTAA TATGCAAGA
CTATAATATGAAATTGTATGATGCGACGCAAAATATTGCTGATAAATACAA TGTGATAAT
TACAACTAATGTAGGGGTATTTAAACCACATGCTGTTAGAGATATGAATGGCCATGCGTT
ACCTTTAACAAAAGATGGCAATTTTTATCAAACGAATGTAGATGCAAATGG TATTAATCA
TGGTGGTAGTGAAATGGTGCAAAATAAAACAGGTCATATGAGTCAACAAGGCCATATGA
ATCAGAACACACACATGAACCAACAGCCACACATGCAACAAGGTCATATGCAATCATCA
AACCATCAAATGATGAGTCCAAAAGCAAATATGCATTCATCAAATCATCAA ATGAACCA
AAGTAACAAAAAAGTTTTACCAGCTGCTGGTGAAAGTATGACATCAAGTAT TCTTACTGC
AAGTATTGCCGCACTACTATTAGTATCTGGGTTATTCTTAGCATTTAGACGACGTTCAACA
AATAAATAA 
 

> Q5HJN3 
Function: protein coding sequence; transcript regulator/GntR family (core genome, constant) 
Best match: Q5HJN3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[127399:128154:r]RC 
Position: 007-contig_191: 34772 … 35528; Length: 756 bp 
Sequence: 
TTAATAATCCGATTGTCTTATACGTGTCAGTGTTAATTCAGAGATTTCCTGTGGAATATAC
CACTTATTAATCATAATTGGATAAGGTGTTTGTGCGTACAATGTTTCAATAATCAGCCAAC
AATGTGTATCACCATCAAACACGTGACTATGATTTTTGAAGTGGGGCGCTTTGGTAATAG
ACATTTTTAAATCTGATTGATATGCATTGTTATAAATCGTTTGCTCAACGAACGTCTTCAT
GTCGTCTTCGTTTTGTGTATTCACTTTAAATGTGTCAATGACATTTAACGGTATAAAGGTA
AAACAAAATGCATCAGCTTGCTTAGAATGATTGTCCTTTTTTTGATAATAGCGTTCCATTG
CAATGACGGCAGAAGGATGGTTTGCAAACAAATGATTTGTATATTCACTTTCTAAATCAA
CACGATAATTAATTGATGACATAGATACGCGAGCTAGCAATATTTGATCAA GTGGATGCT
TAAATTGATCCATACTTGAAGCGTGTTGGGCATTTGTTTGTGGAATAACAAAGTGTCCCTT
CCCTCTTGTACTCTCTACGATGCCATCTTCGGCTAACAATTTTATAGCTTGGCGCAAAGTC
ATGCGACTGACATCAAAGCGCGCACAAAGTTCCTTTTCAGTAGGTAATGCATGGCCACTC
GGATATTTTCCTATTTGAATTTCTTTATATAACGTATTATAAATCGTTAAA AATTTTGGTTG
TGTTTGCGTCACGTAGACAACCTCCAT 
 

> deoD-L1 
Function: protein coding sequence; purine nucleoside phosphorylase locus 1 (core genome, constant) 
Best match: deoD-L1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[150887:151594] 



Position: 007-contig_191: 35763 … 36471; Length: 708 bp 
Sequence: 
ATGAAATCAACACCACACATTAAACCAATGAATGACGTCGAAATTGCAGAA ACGGTTCT
ATTGCCAGGAGATCCGTTAAGAGCTAAGTTCATTGCAGAAACTTATTTGGATGATGTGGA
ACAGTTCAATACAGTGCGAAACATGTTTGGTTTTACCGGAACATATAAAGGTAAAAAAGT
TTCTGTCATGGGTTCCGGTATGGGTATGCCATCTATTGGCATTTACTCTTATGAATTAATT
CATACATTTGGTTGTAAAAAATTAATTCGCGTTGGCTCTTGTGGCGCGATGCAAGAAAAC
ATTGATTTATATGATGTGATTATTGCACAAGGTGCCTCTACTGATTCAAATTACGTTCAAC
AATATCAATTACCAGGTCATTTTGCGCCAATTGCTTCTTATCAATTATTAGAAAAAGCAGT
TGAAACAGCACGTGACAAAGGTGTACGTCATCATGTAGGTAATGTGTTATCAAGTGATAT
TTTCTATAACGCGGATACAACAGCGAGTGAACGTTGGATGCGTATGGGTATTTTAGGTGT
AGAAATGGAATCAGCTGCATTATACATGAATGCAATTTACGCTGGTGTCGAAGCATTAGG
TGTGTTCACAGTGAGCGATCATTTAATTCATGAAACGTCAACAACACCTGAGGAAAGGGA
ACGTGCATTTACAGATATGATTGAAATTGCACTGTCATTGGTGTAG 
 

> tet38 
Function: protein coding sequence; membrane transport protein (core genome, variable) 
Best match: tet38_CC008_A9765_ACSN01000018.1[60782:62134]  
Position: 007-contig_191: 36477 … 37830; Length: 1353 bp 
Sequence: 
ATGAATGTTGAATATTCTAAAATAAAGAAAGCAGTACCTATTTTATTATTC TTATTTGTAT
TCAGTTTGGTTATAGACAACTCATTTAAATTGATTTCTGTAGCCATTGCTGATGACTTAAA
CATATCTGTAACGACAGTAAGTTGGCAAGCGACATTAGCCGGTTTAGTAATTGGTATTGG
CGCTGTAGTATACGCTTCATTATCTGATGCCATTAGTATACGCACACTATTTATTTATGGC
GTGATATTAATCATTATCGGATCAATTATTGGTTACATTTTCCAACATCAA TTCCCATTAC
TTTTAGTTGGACGTATTATTCAAACTGCCGGTTTAGCTGCTGCAGAGACATTATATGTGAT
ATATGTTGCAAAGTATCTTTCTAAAGAGGACCAGAAGACTTACCTTGGCTTAAGTACGAG
CAGTTATTCCTTGTCATTAGTTATCGGTACATTATCAGGTGGATTTATTTCTACGTATTTAC
ACTGGACAAATATGTTTTTAATTGCATTAATCGTAGTATTTACGTTGCCATTCCTATTTAA
ATTATTACCAAAAGAAAATAATACGAATAAAGCTCATTTAGATTTTGTTGG CTTAATTCTA
GTGGCAACTATTGCTACAACAGTCATGCTGTTTATTACGAACTTTAATTGGTTATATATGA
TTGGTGCCTTAATTGCGATTATCGTTTTTGCGCTATATATTAAAAATGCGCAACGTCCATT
AGTAAATAAATCATTTTTCCAAAATAAACGTTATGCTTCATTTTTATTTAT AGTATTTGTA
ATGTATGCTATCCAATTGAGTTATATTTTTACGTTCCCATTCATAATGGAGCAAATTTATC
ATCTGCAACTAGACACAACATCACTGTTATTAGTACCGGGTTATATAGTAGCAGTCATTG
TTGGTGCACTAAGTGGTAAAATCGGCGAATATCTGAATTCAAAACAAGCGATTATCACAG
CAATTATTTTAATAGCACTGAGCTTGATTTTACCTGCATTTGCAGTAGGTAATCACATTTC
AATCTTCGTCATTTCTATGATATTCTTTGCAGGTAGCTTTGCTTTAATGTATGCACCTTTAC
TTAACGAAGCCATTAAAACAATAGATCTTAATATGACAGGTGTGGCTATTGGTTTTTATA
ATTTAATTATTAATGTGGCGGTATCTGTAGGTATTGCGATTGCTGCGGCTCTAATCGATTT
TAAAGCATTAAATTTCCCAGGCAATGATGCATTAAGTTCACATTTCGGTATTATTTTAATT
ATTTTAGGTTTAATGAGTATTGTCGGATTAGTTTTATTCGTCAGCTTAAATCGTTGGACAC
AATCTGAAAAATAA 
 

> deoC-L1 
Function: protein coding sequence; deoxyribose-phosphate aldolase locus 1 (core genome, constant) 
Best match: deoC-L1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[130537:131199] 
Position: 007-contig_191: 37910 … 38573; Length: 663 bp 
Sequence: 
ATGAAATTTGAGAAATATATAGATCACACTTTATTGAAGCCTGAGTCAACA CGTACGCAA
ATCGATCAAATCATCGATGAAGCGAAAGCATACAATTTTAAATCTGTATGT GTGAATCCA
ACGCATGTTAAATATGCAGCAGAGCGACTAGCTGATTCAGAGGTGCTCGTTTGTACGGTA
ATAGGATTCCCATTAGGTGCGTCGACAACTGCAACGAAAGCATTTGAAACAGAAGATGC
AATTCAAAATGGTGCAGATGAAATTGACATGGTCATCAACATCGGCGCATTAAAAGATG
GACGTTTTGATGATGTACAACAAGACATTGAAGCAGTGGTGAAAGCTGCGAAAGGTCAC



ACAGTAAAAGTGATTATTGAGACGGTATTGTTGGACCATGACGAAATCGTAAAAGCGAG
TGAATTAACAAAAGTGGCTGGTGCGGACTTCGTTAAAACTTCAACAGGTTTTGCAGGTGG
CGGTGCGACTGCAGAAGACGTTAAATTAATGAAAGATACAGTAGGTGCTGATATAGAAG
TAAAAGCATCAGGTGGCGTACGTAATTTAGAAGATTTCAATAAAATGGTTGAAGCAGGTG
CGACACGTATTGGTGCGAGCGCAGGCGTTCAAATTATGCAAGGTTTAGAAGCAGATTCAG
ATTACTAA 
 

> deoB 
Function: protein coding sequence; phosphopentomutase (core genome, constant) 
Best match: deoB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[153724:154902] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 46 … 1225; Length: 1179 bp 
Sequence: 
ATGACAAGACCATTTAATCGTGTACATTTAATCGTAATGGATTCAGTAGGTATTGGTGAA
GCGCCAGACGCAGCTGATTTTAAAGATGAAGGTTCACATACTTTAAGACATACCTTAGAA
GGTTTCGATCAAACTTTACCAAACCTTGAAAAGTTAGGTCTAGGGAACATCGATAAATTA
CCAGTAGTAAATGCAGTTGAACAACCAGAAGCATACTATACTAAATTGAGT GAAGCTTCA
GTTGGTAAAGATACAATGACTGGTCACTGGGAAATTATGGGATTAAATATTATGCAACCT
TTTAAAGTATACCCTAATGGATTCCCTGAAGAGTTAATTCAACAAATTGAA GAAATGACA
GGTCGTAAAGTTGTTGCTAACAAACCGGCATCGGGTACGCAAATTATCGATGAGTGGGGC
GAGCACCAAATGAAAACTGGTGACTTAATTGTTTATACAAGTGCAGACCCAGTATTGCAA
ATTGCTGCACATGAAGACATTATCCCATTAGAAGAGTTATATGATATTTGTGAAAAGGTT
CGTGAGTTGACAAAAGACCCTAAATATTTAATTGGTCGTATTATCGCACGTCCATATGTTG
GTGAACCAGGAAACTTTACACGTACATCTAATCGACATGACTATGCGTTAAAACCATTTG
GTAAAACTGTCTTAGATCATTTGAAAGACGGTGGTTATGATGTTATTGCCATCGGTAAAA
TTAATGACATTTATGATGGTGAAGGTGTAACAGAAGCGGTTCGTACGAAGAGTAACATGG
ACGGTATGGATCAATTGATGAAAATTGTTAAGAAAGATTTCACAGGTATTA GCTTCTTAA
ACTTAGTAGACTTTGATGCATTATACGGTCATCGTCGTGATAAACCAGGTTATGCACAAG
CAATTAAAGATTTCGATGATCGCTTGCCAGAACTGTTTAGCAACTTAAAAGAAGACGATT
TAGTAATTATTACAGCAGACCATGGTAATGACCCGACAGCGCCAGGTACGGACCATACG
AGAGAATATATCCCAGTAATTATGTACAGTCCGAAATTTAAAGGTGGTCATGCACTAGAA
AGTGATACTACATTCAGTTCTATCGGTGCAACTATAGCAGATAATTTCAACGTAACATTA
CCAGAGTTCGGTAAAAGTTATTTAAAGGAATTGAAATAG 
 

> phnE2 
Function: protein coding sequence; phosphonate ABC transporter/permease protein 2 (core genome, 
variable) 
Best match: phnE2_CC188_21340_AGTX01000018.1[42261:43076:r]RC 
Position: 008-contig_256: 1355 … 2171; Length: 816 bp 
Sequence: 
TTAAACAATACGTTTTCGGATTGAACCGGAAATTAAATCTACAATTGCGACCATTAGTAC
TAAACCGATTAATATAATACCTACACGGTCCCAAGAACGTGTTTGAATGGCAAATATGAG
TGGTGTCCCGATACCACCAGCCCCAATTAGCCCCAGTATAGAAGCTGAACGTAAGTTTAG
TTCAAAGCGATAAAGTATGAGAGATAGAAAGGCAGGCATAATTTGTGGTATGACTGCAA
ATACGAGTGTTTTAATCTTATTTGCACCACTGGCCTTTAATGATTCTATAGCACTGAAATC
TAGACCTTCAATATCTTCAGCTAAAAGTTTCCCAAGCATACCTACAGAATGGATACCTAA
AGCTAATACACCTGAAAATGAACCTGGGCCAACAGCTTTGATAAATATAAGTGCCATTAC
AATTTCTGGGAAGACACGTATAACACTTAAAATAAATTTGCTAACACCTGA AACCGGGCG
TAACTTTACCATATTATTTGCACCTAGAAATGCTAATGGAATACAGATAAT TGCGGCGAT
GAAAGTACCTACAACGGCTATCGCAAAGGTTTCAAGTAAACCACGTAATAAGTCTTCGCC
ATCTGGTATATAGATATAGCTGATGTCAGGATGGAATAATCCGCTGAATATGGATTTTAA
GATTTCTAATGATTTACTTTTAAGTTCTAAACTTGGTACACCTGCAAATGCCCAGATGATA
ATAGCTAAGACGACAATTGCAATAAGCCATCTTTTAATCAATTTTCGTTTGTGTGCTTTTG
TGTGAACATTATATTTTGCTATTTGCTGTGTCAT 
 

> phnE1 



Function: protein coding sequence; phosphonate ABC transporter/permease protein 1 (core genome, 
variable) 
Best match: phnE1_CC188_21340_AGTX01000018.1[43073:43873:r]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 2167 … 2968; Length: 801 bp 
Sequence: 
TCATGCGAGATGTGCCCTCACTTTCGTACTGATGTAATCAATGACGACGACGATAACTAA
AGTAAATAAAATAATCGTTGCTGTTTTTGGATATTGAAATAAACCAAGTGT TTGATCATA
AAACAATCCAATACCGCCAGCGCCGACTAATCCAAGAACAGCTGAAGCACGTATATTTAC
TTCAAATGCATATAATACGTATGACATAAATGACGATATGGCTTGTGGTACAACACCGAA
AACAATCCATTTTATTTTATTAGCACCAACAGCCGTCATTGCTTCCATTGGACCTGGATCT
ATCGTTTCCAATGATTCATATAATAATTTTCCAATAATACAGATAGTTAAA ATAAACAAT
GCTAATATCCCTGGAATTTGACCGATTCCAAATACCGCCACAAAGATTGCTGCTAATAGC
AAATCCGGTATAGTACGAACTATATTTAAAATAAAACGCGAGGGTATTGAA ATCCACTTT
TGATGAACGATATTGCTAGCACATAATAACGCAATTGGTATTGAAACGATGCTACCTAAT
ACTGTACTTACGATAGCCATTCGAATGGTATCTAACATTGGCGTTGTAATTTGTTGTAAAT
ACTCGAAATCAGGTGGAATCATTTGTTTGAATAGATCACCTATTTGAGGTATTCCTATCAT
TAAATCTCCAAAATTAAACCCCGTATAAATGAAGCTCCAAATGATAAGCAC GATGATTAA
CATGAAGGTAAAACTCGTTTTTAAAGAAACCTTTTTCTTTAAAAGGGAGTCATACTTTGTA
GGTGTTTCTAAAGGCAT 
 

> phnC 
Function: protein coding sequence; phosphonate ABC transporter/ATP-binding protein (core genome, 
variable) 
Best match: phnC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[156645:157418:r]RC 
Position: 008-contig_256: 2969 … 3743; Length: 774 bp 
Sequence: 
TTAGTTCACTCCTAGCTTTTCATCTTCTTTAATTGTACGTCCATATATTTCACTAAATACGT
CATCTGTTGCTTCAGATGCAGGACCATCATAGACAACTTCACCATCACGTAAACCAATGA
TGCGTGTGCCATATTCTTTTGCCAAGTCAACAAAATGTAAATTAATTAAAA TTGTAATGCC
TAATTCTTGGTTGATTTTTCTTAAATCATCCATAACCTGTTTCGTTGTTAATGGGTCTAATG
AAGCAACTGGTTCATCTGCAAGAATAATTTCGGATTCTTGGCATAGCGCACGTGCAATAG
ATATACGTTGTTGTTGGCCACCTGATAATTCATCAGAGCGTTGATTATATTTATCTAAGAT
GTTGACCCGTTCTAGTGCATCCATTGCTTTAATTTTGTCTTCTTTTGGAAATAAACCTAATA
CCATTTTCCAAGTAGGGTGATAACCTACACGTCCACTTAGTACATTTCGTAATACACTTGA
CCGTTTAACTAAATTAAAATGTTGGAAAATCATACCTATATTTCGGCGCATTTCTAATAAT
GCTTTACCATGGGCTTTAGTGATTGATTTACCTTGGATGAAAATTTCACCTGACGTGATAT
TATGCAAACGATTTACAGATCTTAATAACGTGGATTTCCCAGCACCAGATAGTCCGACAA
TAACTGCAAATTCACCTTTTTCAATATTTAAGTTAATATTTTTCAAGCCTA CATGACCGTT
AGGATAGACTTTACTGACGTTTTTAAATTCGATTTGACTCAT 
 

> phnB 
Function: protein coding sequence; phosphonate ABC transporter/substrate-binding protein (core 
genome, variable) 
Best match: phnB_CC007_TCH959-USA300_AASB02000033.1[3918:4874:r]RC 
Position: 008-contig_256: 3956 … 4913; Length: 957 bp 
Sequence: 
TTATTTCATATCTTTAACTAATTTTTCGTACTCTCTTACAATGTCGAAATTTGAATCTTTCG
TTTCTGTGTATCCTTCATGTGAATAAACTTCGCTAATAATTTTGTGACCTTCTTTTGATTTA
GCAATGTCTATAAAAGCTTTTTTCAATTTTTCTTGAAAATCTTTATCCATA TCTGGTCTTAC
AGAAATTGTGTCATTCGGAATAGCTTGTGTTAATTTTAAAATTCGTGTGTCTTTAAATACA
TTTGGTTGGTCTTTTTTCACAGTATTACGTGCATCGTTAAATACAGCTGCAGCATCTACAT
CTCCATTTAATAATGAGATAACTGCTTGGTCATGACCTTTAACATTCACAATTTTCATATC
TTTAGTTGCATTAATACCTGCTTCGTTTTTTAACATCGCAAGTGGGAATGTATATCCAGCA
GTTGATGTTACATCTTGTAAGGCAATTTTCTTACCTTTTAAATCTTTCAAGCTTTTAATTTT
TGAGTCTTTTTTAACAAGAATTTCTGATTTATAGCTATCTACAAGTTCTTTACTTGCTGAAC



CATCTTCTTTTACACCGAAACGTTGTGCTTGTAATAATAAATCAGCTGCTTTTTGATCATG
TGCTAATGTGTATGCCGTTGGTGGTAAGAAACCAACATCAACTTTTTTAGACTTCATAGCT
TCAACAATTGTATTGTAGTTAGTTGATACAGACACTTTAACTGGAATCCCTAATTCTTTAG
ATAGTAATTTTTCTAATGGTTTTGCTTTAGCTTCTAATGTTCCAGCATTTTGCGAAGGTAC
AAATTGAACGGTTAATTCTTTAGGTTTGTATCCTCCTGATTTAGAATCCGAATCATTACTA
GCGTTCTTTTGATTATCTAAAGAACTTGAATTTCCACATGCTGCTGCAAAAACAATGACTG
CTAACATTAATACAAATAAACACTTAAAATTTTTCAT 
 

> Q5HJM4 
Function: protein coding sequence; putative exported protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HJM4_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[101146:102690:r] (completely 
identical) 
Position: 008-contig_256: 5142 … 6687; Length: 1545 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAAATATATAAGTCATTAACTGTCTCTGCAATTGTTGCAACGGTA TCATTAAGT
GCTTTACCGCAATCTTTAGCTATAACGCATGAATCGCAACCTACAAAGCAACAGCGAACG
GTATTATTCGATCGTTCTCATGGTCAAACAGCTGGTGCTGCAGATTGGGTTAGTGATGGTG
CATTTTCAGATTATGCGGATTCAATACAAAAACAAGGTTATGACGTTAAAG CTATTGATG
GTCATTCGAACATAACAGAAGCAAGTTTGAAAATTTCCAAAATATTTGTAA TTCCTGAGG
CTAACATTCCTTTCAAAGAATCAGAACAGGCAGCAATTGTTAACTATGTGAAACAAGGTG
GCAATGTTGTCTTTATTTCAGATCATTACAATGCTGACCGAAATTTAAATCGTATTGATTC
ATCAGAGGCAATGAATGGTTATCGACGTGGAGCGTATGAAGATATGTCGAAAGGTATGA
ATGCAGAAGAAAAAAGTTCTACTACAATGCAAGGTGTGAAAAGTTCAGATT GGTTATCTA
CAAACTTTGGCGTACGTTTTCGATATAATGCACTAGGTGATTTAAATACGAGCAATATTGT
TTCTTCAAAAGAAAGTTTCGGTATTACTGAAGGTGTGAAATCTGTCTCTATGCATGCCGG
ATCGACATTAGCAATTACTAATCCAGAGAAAGCAAAAGGTATTGTGTATAC ACCAGAAC
AATTGCCAGCGAAAAGTAAATGGTCACATGCTGTAGATCAAGGTATTTATAATGGGGGCG
GTAAAGCAGAAGGCCCCTATGTAGCAATTTCTAAAGTTGGAAAAGGTAAAGCAGCATTT
ATCGGTGATTCATCACTTGTGGAAGATAGTTCGCCCAAATATGTAAGAGAAGATAATGGA
GAAAAGAAGAAAACATATGATGGTTTTAAAGAACAAGACAACGGTAAGCTA TTAAATAA
TATAACGGCTTGGATGTCTAAAGATAATGATGGGAAATCACTTAAGGCGAGTGGCCTAAC
ATTAGATACAAAGACTAAGTTGCTTGATTTTGAACGACCAGAGCGTTCAACTGAGCCTGA
AAAAGAGCCATGGTCACAACCGCCGAGTGGTTATAAATGGTATGATCCAACAACATTTAA
AGCAGGTAGTTATGGCAGCGAAAAAGGCGCAGATCCTCAGCCAAACACACCAGATGATC
ATACACCACCAAATCAGAACGAAAAAGTAACATTTGATATCCCGCAAAATG TTTCTGTAA
ATGAGCCATTTGAAATGACAATACATTTAAAAGGATTTGAAGCAAATCAAA CACTTGAAA
ATCTTAGAGTTGGTATTTACAAAGAAGGCGGACGTCAAATCGGACAATTTTCAAGTAAAG
ATAACGATTATAACCCACCAGGTTACAGTACTTTGCCAACAGTTAAAGCAGATGAAAACG
GAAATGTCACAATTAAGGTCAATGCTAAAGTACTTGAAAGTATGGAAGGTT CAAAGATTC
GTTTAAAACTCGGTGACAAAACCTTGATTACAACAGACTTCAAATAA 
 

> cpdB 
Function: protein coding sequence; putative 5' nucleotidase (core genome, constant) 
Best match: cpdB_ST425_LGA251-cow_FR821779.1[139788:141323] 
Position: 008-contig_256: 6737 … 8273; Length: 1536 bp 
Sequence: 
ATGTCAAACATAGCATTTTATGTCGTGAGTGACGTACATGGTTATATTTTCCCAACAGATT
TTACGAGTAGAAATCAATATCAACCTATGGGATTGTTACTAGCGAATCATGTTATAGAAC
AAGACAGAAGGCAGTATGACCAAAGTTTTAAAATAGATAATGGTGATTTTT TGCAAGGGT
CACCATTTTGTAATTACTTAATCGCGCATAGCGGCAGTAGCCAGCCTTTAGTTGATTTTTA
TAATCGAATGGCATTCAACTTTGGTACGCTTGGTAATCATGAATTTAATTATGGATTACCA
TACTTAAAAGACACTTTACGCAGACTCAATTATCCAGTTTTGTGCGCTAATATTTATGAAA
ATGATAGTACATTGACTGATAACGGTGTGCAGTATTTTCAGGTTGGAGATCAAACGGTTG
GTGTGATAGGTTTAACGACACAATTTATTCCCCATTGGGAACAACCAGAGCATATTCAGT
CACTTACGTTTCATAGTGCTTTTGAAACACTTCAACAACACTTACCTGAAATGAAGCGAC



ATGCAGATATCATTGTGGTTTGTTACCATGGTGGATTTGAAAAGGATTTAGAAAGTGGTA
TGCCGACCGAAGTGTTAACGGGTGAAAATGAAGGATATGCCATGTTAGAAGCATTTTCTA
AAGATATAGATATCTTTATTACGGGTCACCAACATCGACAAATTGCTGAAA GATTTAAGC
AAACGGCTGTGATTCAACCTGGTACGAGAGGTACAACTGTAGGCAAAGTTGTCTTGAGTA
CTGATGAATATGAAAATGTATCCGTTGAATCATGTGAATTACTTCCTGTTATAGATGATTC
CACATTTACTATTGATGAAGATGACCAACATTTACGAAAGCAGTTAGAGGACTGGTTAGA
TTACGAAATTACTACATTGCCATATGATATGACGATTAATCATGCATTTGA GGCACGTGT
GGCACCGCATCCTTTTACTAATTTTATGAATTACGCTTTATTAGAAAAAAGTGGTGCAGAT
GTTGCCTGTACAGCTTTGTTTGATTCTGCTAGTGGTTTCAAGCAAGTCGTGACGATGCGAG
ATGTTATTAACAATTACCCATTTCCAAATACATTTAAAGTTTTAGCTGTAA GTGGTGCCAA
ACTTAAAGAAGCCATTGAACGATCAGCAGAATATTTTGACGTGAAAAATGA TGAAGTAA
GTGTGAGCGCAGACTTCCTTGAACCCAAACCCCAACACTTTAATTATGATATATATGGTG
GCGTAAGTTATAACATTCATGTTGGAAGGCCAAAGGGACAACGTGTGAGCAATATGATG
ATCCAAGGGCACGCAGTTGATTTAAAGCAGACATATACAATTTGTGTAAATAATTATCGT
GCAGTTGGCGGTGGTCAGTATGATATGTATATCGACGCGCCAGTTGTAAAAGATATTCAA
GTTGAAGGCGCACAATTACTTATTGATTTTTTATCAAATAATAATTTGATG CGCATCCCGC
AAGTTGTTGATTTTAAAGTTGAAAAGTGA 
 

> A5IP16 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: A5IP16_CC005_N315_BA000018.3[162124:162891]  
Position: 008-contig_256: 8429 … 9197; Length: 768 bp 
Sequence: 
TTGGAAACAATTAAACAAGAAGTAAGAGAATCTATTGTTAAAGGAATTATC GCGGGATA
TAAGGACTATGTTAATGAGAGAAATGAAGTCAAGAAACGTATGGTGATTAG TGATGCCT
ATGCCTTTACTAAATCTAATCATATTGAAAGTCAAGTTGCTAAGCATTTGGAAAATTTTGT
TAAGTATATTAAAGAAAATGCTGGACCGTCATGGAAGTATTTAAAGTTTAT ATTTAATAT
GGATGAAGAGAAAAATAATATCATGTTTATATTGAAAAATGAAGATTACTT TGATGAAAA
AAATGTAAGCGTAGGGAAGAGTTTAGTTGCCGATAAAAATCAAAAAAGTAA AAACTATC
TAGAGGGACTTATGGCTAAGAATAGGGACATTAATTTTGATACTGTTGAAGAAGATTTTA
AAATTAGGCATCAAATGACTGCAGATAGTATATTATTTAATATAAAAGAAG GCAGTAATA
GAGATATCAATTCTTATTTTTTAATTATTACATATCGTATTGATAAAGAAT CAAAGCAATT
AGCTGCAATCAAACAATGGTTACCAAATCCAGAAACAAATTCTGCAATTAT GGTTGATGA
TTTGATAGAGTTGATAGAAAAAGTAATAGTAGAAAGAGAAGATTATCATAT TGACGAAG
AAGAGTTAGAAGTACTTAAAAACGATGGAGAGTTAGAACTCATAGATGTGG AACATGCA
TTTGGTATCAGTATCGATGAAGGTAACGATATGATTGAAAGTGAAAGGTGA 
 

> Q1Y4B9 
Function: protein coding sequence; putative DNA-binding protein (core genome, variable) 
Best match: Q1Y4B9_CC005_N315_BA000018.3[162897:164072]  
Position: 008-contig_256: 9202 … 10378; Length: 1176 bp 
Sequence: 
ATGTTTATTGGCAAGAATTTAGAATACGTGAGAAAGCTTAATGCTCTAAGTAGAAAAGAA
TTATCAGAAAAAATAAATGTGAGTGAACAAGCAATTTGGCAATATGAAACA AAAAATAT
GATGCCAGAAATTAGTAAAATTTATGATATGACATCTATTTTTAATGTTAA ATCTAGCTAC
TTTATTAGCGAGCAGCCCGAAGAGCTCCTAATAAATTCTGTCGATAAACATAGTATAGCT
TTTAGAGCAAAAAATTATAAAGTATCTACGAAACTATTAAATAAGCAATAT TATCAAGCA
ATGTATTTATCTAATTTAACTAACTACTTATTTTCCTTTGTAAAGATACCG GATAATATTAT
TTTATCGTTAATAAATAATTTAGATGACTTGTTGAATGGCAATTTAGAATC ACTAAATAAA
AAAGAAAGCATAAAAGAAACTGCTAAAGTTGTGAGGGCTAAAATTCTTCAA GACGAAAG
CAATGAAGCACTATTATTTATGCTTGAAAAAGCGGGTATAGTTATATACGA AAAGCGAAT
TAATGATAGCATAGACGCATATAGTTTTTGGAGTAAAGATCTGACACCTTTTATTATACTG
GGTACAAATAAGGGGGTAGCAGTTAGAAGGAATTTTGATCTTGCACATGAGCTGGGACA
TCTCGTTCTACATCGTCATATTCAATTCGACTTATTATCTCCTGAAGAATATAAGACAATT
GAACATGAGGCAGATATTTTCGCCTCTGAATTTTTACTACCTGAAGAAGCGTTTAAAAAA



GACTTTGATCAAATGACCAAAAAATCAAATCCTGACTATTTAGCTGTATTG AAAGAAAAA
TGGTATGTTTCTATACAAGCAATTGCAATGAGAGCGTATTATCTAGGCCTAATGTCTAGTA
CTCAGTACAGATATTTTTGGGCATCATTAAATAAAAAAGGCTATAAAAGTA AAGAGCCTT
TAGACGACGTGATTGAAATGTCACGTCCTGTCAAAATGAATAGTTTATTAAAGTTGTATTT
TGATAGAAATTTACTGACACCACAAAAATTATTGAATTATTTAAAAGTCGA TGAAACATT
TTTGAATCATCTAGCAGGTATTAATTTAAAACTCTTTAAGGATTATGTTAA TGAAAATAGA
GAATATAATATAACGAATCTATATAAATAA 
 

> txbi_Q1Y4B9 
Function:  bidirectional rho independent terminator of Q1Y4B9 (core genome, constant) 
Best match: txbi_Q1Y4B9_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[164035:164097] (completely 
identical) 
Position: 008-contig_256: 10379 … 10442; Length: 63 bp 
Sequence: 
GCACCAATATTTAAAACTCGAGCTGAAAAGATCATCATTTCAGTTCGAGTTTTTTTGTGTA
AC 
 

> adhE 
Function: protein coding sequence; alcohol-acetaldehyde dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: adhE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[142665:145274] 
Position: 008-contig_256: 10762 … 13372; Length: 2610 bp 
Sequence: 
ATGTTAACTATACCTGAAAAAGAAAATCGTGGATCGAAAGAACAAGAAGTG GCAATTAT
GATTGATGCTCTAGCTGACAAAGGGAAAAAAGCATTAGAAGCATTATCTAA AAAGTCAC
AAGAAGAAATTGATCATATTGTTCATCAAATGAGCTTAGCAGCTGTTGATCAACATATGG
TGCTAGCAAAATTAGCACATGAAGAAACTGGAAGAGGTATATACGAAGATA AAGCGATT
AAAAATTTATACGCTTCTGAATATATATGGAATTCAATAAAAGACAATAAG ACAGTAGGG
ATTATTGGTGAAGATAAAGAAAAAGGATTAACGTATGTAGCGGAACCAATT GGTGTTATT
TGTGGTGTTACGCCAACAACAAATCCTACGTCGACAACTATTTTTAAAGCGATGATTGCA
ATTAAGACAGGAAATCCAATCATTTTTGCATTCCATCCAAGTGCACAAGAATCGTCGAAG
CGTGCAGCAGAAGTTGTATTAGAAGCGGCAATGAAGGCAGGTGCACCTAAAGATATTAT
TCAGTGGATTGAAGTGCCTTCTATCGAAGCAACAAAACAATTAATGAATCACAAAGGTAT
TGCATTAGTTCTAGCAACAGGTGGTTCGGGCATGGTTAAGTCTGCATATTCAACTGGCAA
ACCGGCATTAGGTGTGGGACCAGGTAACGTGCCGTCTTACATTGAAAAAACAGCACACAT
TAAACGTGCAGTAAATGATATCATTGGTTCAAAAACATTTGATAATGGTAT GATTTGTGC
TTCTGAACAAGTTGTAGTCATTGATAAAGAAATTTATAAAGACGTTACTAA TGAATTTAA
AGCACATCAAGCATATTTTGTTAAAAAAGATGAATTACAACGCTTAGAAAA TGCAATTAT
GAATGAACAAAAAACAGGTATTAAGCCTGATATTGTCGGTAAATCTGCAGTTGAAATAGC
TGAATTAGCAGGTATACCTGTCCCCGAAAATACAAAACTTATCATAGCCGAAATTAGCGG
TGTAGGTTCAGACTATCCGTTATCTCGTGAAAAATTATCTCCAGTATTAGCCTTAGTAAAA
GCCCAATCTACAAAACAAGCATTTCAAATTTGTGAAGACACACTACATTTT GGTGGATTA
GGACACACAGCCGTTATCCATACAGAAGATGAAACATTACAAAAAGATTTT GGACTAAG
AATGAAAGCTTGTCGTGTACTTGTAAATACACCATCAGCGGTTGGAGGTATTGGTGATAT
GTATAACGAATTGATTCCGTCTTTAACATTAGGTTGTGGTTCCTACGGTAGAAACTCAATT
TCACATAATGTTAGTGCGACAGATTTATTAAACATTAAAACGATTGCTAAA CGACGTAAT
AATACTCAAATTTTCAAGGTGCCTGCTCAAATTTATTTTGAAGAAAATGCA ATCATGAGT
CTAACAACAATGGACAAGATTGAAAAAGTGATGATTGTCTGTGACCCTGGTATGGTAGAA
TTCGGTTATACAAAAACAGTTGAGAATGTATTAAGACAAAGAACGGAACAG CCTCAAAT
TAAAATATTTAGCGAAGTCGAACCGAACCCATCAACTAATACAGTATATAA AGGTCTGGA
AATGATGGTTGATTTCCAACCGGATACAATCATTGCACTTGGTGGTGGTTCAGCGATGGA
TGCTGCAAAAGCAATGTGGATGTTCTTTGAACACCCTGAGACATCATTCTTCGGTGCTAA
ACAAAAGTTCCTAGACATCGGTAAACGTACTTATAAAATAGGCATGCCTGAAAATGCGAC
GTTCATTTGTATCCCTACGACATCAGGTACAGGTTCAGAAGTAACACCATTTGCAGTTATC
ACAGATAGTGAAACAAATGTAAAATATCCGTTGGCTGATTTTGCTTTAACA CCTGACGTT
GCAATTATTGACCCTCAATTTGTGATGAGTGTGCCAAAAAGCGTTACAGCAGATACAGGA



ATGGATGTACTAACGCATGCAATGGAATCATATGTATCTGTAATGGCTTCAGACTATACA
AGAGGTTTGAGTCTACAAGCGATTAAATTGACGTTCGAATATTTAAAATCA TCTGTTGAA
AAGGGTGATAAAGTTTCAAGAGAGAAAATGCATAACGCATCAACTTTGGCTGGTATGGC
ATTTGCAAATGCATTCTTAGGTATTGCACACTCAATTGCACATAAAATTGGTGGCGAATA
TGGTATTCCGCATGGTAGAGCGAATGCGATATTACTACCGCATATTATCCGTTATAATGCC
AAAGACCCGCAAAAACATGCATTATTCCCTAAATATGAGTTCTTCAGAGCAGATACAGAT
TATGCAGATATTGCCAAATTCTTAGGATTAAAAGGGAATACGACAGAAGCA CTCGTAGA
ATCATTAGCTAAAGCTGTCTACGAATTAGGTCAATCAGTCGGAATTGAAATGAATTTGAA
ATCACAAGGTGTGTCTGAAGAAGAATTAAATGAGTCAATTGATAGAATGGCAGAGCTCG
CATTTGAAGATCAATGTACAACTGCTAATCCTAAAGAAGCACTAATCAGTGAAATCAAAG
ATATCATTCAAACATCATATGATTATAAGCAATAA 
 

> tx_adhE 
Function:  (core genome, constant) 
Best match: tx_adhE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[145327:145383] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 13424 … 13481; Length: 57 bp 
Sequence: 
CCACATAAACTTTAAGTCGATAATCATTATACGGTTATCGGCTTTTATTTATTGCCA 
 

> capA-L1 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide biosynthesis protein A/locus 1 (core 
genome, constant) 
Best match: capA-L1_CC001_MSSA476_BX571857.1[144318:144986] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 13716 … 14385; Length: 669 bp 
Sequence: 
ATGGAAAGTACATTAGAATTAACAAAAATTAAAGAAGTATTACAAAAAAAC TTGAAGAT
TTTAATTATTTTACCGCTATTATTTTTAATTATTAGCGCTATTGTTACATT TTTCGTCTTATC
ACCTAAATATCAAGCTAATACTCAAATCTTAGTGAATCAAACTAAGGGTGA CAATCCTCA
GTTTATGGCACAAGAGGTTCAAAGTAATATTCAACTTGTAAATACGTATAA AGAAATTGT
TAAAAGTCCTAGAATTTTAGATGAGGTGTCAAAGGACTTAAATGATAAGTA TTCACCATC
TAAATTGTCGAGTATGTTGACAATTACAAACCAAGAAAATACGCAACTTAT CAACATCCA
AGTTAAAAGTGGTCATAAACAAGATTCGGAAAAAATTGCGAATAGCTTCGC TAAAGTTAC
AAGTAAACAAATTCCGAAGATTATGAGTGTGGATAACGTATCAATTTTATC TAAAGCAGA
CGGTACAGCAGTTAAAGTCGCACCAAAAACTGTAGTGAATCTAATCGGTGCATTCTTTTT
AGGATTAGTTGTCGCGCTTATATATATCTTCTTCAAAGTAATTTTCGATAAGCGAATTAAA
GATGAAGAAGATGTAGAGAAAGAATTAGGATTGCCTGTATTGGGTTCAATTCAAAAATTT
AATTAA 
 

> capB-L1 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide biosynthesis protein B/locus 1 (core 
genome, constant) 
Best match: capB-L1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[168054:168740] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 14400 … 15087; Length: 687 bp 
Sequence: 
ATGTCAAAAAAGGAAAATACGACAACAACACTATTTGTATATGAAAAACCA AAATCAAC
AATTAGTGAAAAGTTTCGAGGTATACGTTCAAACATCATGTTTTCAAAAGC AAATGGTGA
AGTAAAGCGCTTATTGGTTACTTCTGAAAAGCCTGGTGCAGGTAAAAGTACAGTTGTATC
GAATGTAGCGATTACTTATGCACAAGCAGGCTATAAGACATTAGTTATTGATGGCGATAT
GCGTAAGCCAACACAAAACTATATTTTTAATGAGCAAAATAATAATGGACT ATCAAGCTT
AATCATTGGTCGAACGACTATGTCAGAAGCAATTACGTCGACAGAAATTGAAAATTTAGA
TTTGCTAACAGCTGGCCCTGTACCTCCAAATCCATCTGAGTTAATTGGGTCTGAAAGGTTC
AAAGAATTAGTTGATCTGTTTAATAAACGTTACGACATTATTATTGTCGAT ACACCGCCA
GTTAATACTGTGACTGATGCACAACTATATGCGCGTGCTATTAAAGATAGTCTGTTAGTA
ATTGATAGTGAAAAAAATGATAAAAATGAAGTTAAAAAAGCAAAAGCACTT ATGGAAAA



AGCAGGCAGTAACATTCTAGGTGTCATTTTGAACAAGACAAAGGTCGATAAATCTTCTAG
TTATTATCACTATTATGGAGATGAATAA 
 

> capC-L1 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide biosynthesis protein C/locus 1 (core 
genome, constant) 
Best match: capC-L1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[146991:147755] 
Position: 008-contig_256: 15089 … 15854; Length: 765 bp 
Sequence: 
ATGATTGATATTCATAACCATATATTGCCTAATATCGATGACGGTCCGACAAATGAAACA
GAGATGCTGGATCTTTTAAAACAAGCGACAACACAAGGTGTTACAGAAATCATTGTAACA
TCACATCACTTACATCCTCGATATACCACACCTATAGAAAAAGTGAAATCA TGTTTAAAC
CATATTGAAAGCTTAGAGGAAGTACAAGCACTAAATCTAAAGTTTTATTAT GGTCAGGAA
ATAAGAATTACCGATCAAATTCTTAATGATATTGATCGAAAAGTTATTACC GGTATTAAT
GATTCACGCTATTTACTAATAGAATTTCCATCAAATGAAGTTCCACACTATACTGATCAAT
TATTTTTCGAATTACAGAGTAAAGGCTTTGTACCGATTATTGCACATCCAGAGCGGAATA
AAGCAATAAGTCAAAACCTTGACATACTATACGATTTAATTAACAAAGGTG CTTTAAGTC
AAGTGACAACGGCGTCATTAGCGGGTATTTCCGGTAAAAAAATTAGAAAATTAGCAATTC
AAATGATTGAAAACAATCTGACACATTTCATCGGTTCAGATGCGCATAACACAGAAATCA
GACCGTTCTTAATGAAAGACTTATTTAATGATAAGAAATTACGTGATTATT ATGAAGATA
TGAACGGATTTATTAGTAATGCGAAGTTAGTTGTTGATGATAAAAAAATTC CTAAACGAA
TGCCACAACAAGATTATAAACAGAAAAGATGGTTTGGGTTATAA 
 

> capD 
Function: protein coding sequence; (core genome, constant) 
Best match: capD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[147775:149598] 
Position: 008-contig_256: 15873 … 17697; Length: 1824 bp 
Sequence: 
ATGGCACATTTATCTGTGAAATTGCGGCTTTTAATACTAGTATTAATCGATTCACTGATAG
TGACATTTTCAGTATTCGTAAGTTATTACATTTTAGAACCGTATTTCAAAA CATATTCTGT
CAAATTATTAATATTGGCAGCTATATCACTATTCATATCGCATCATATTTC AGCATTTATT
TTTAATATGTATCATCGAGCGTGGGAATATGCCAGTGTGAGTGAATTGATTTTAATTGTTA
AAGCTGTGACGACATCTATCGTTATTACGATGGTGGTCGTGACAATTGTTACAGGCAATA
GACCGTTTTTTAGATTGTATTTAATTACTTGGATGATGCACTTGATTTTAATAGGTGGCTC
AAGGTTATTTTGGCGTATTTATCGGAAATACCTTGGAGGTAAGTCATTTAATAAGAAGCC
AACTTTAGTTGTTGGTGCTGGTCAAGCAGGTTCAATGCTGATTAGACAAATGTTGAAAAG
TGACGAAATGAAACTTGAACCGGTATTAGCAGTCGATGATGACGAACATAAACGCAATA
TCACAATTACTGAGGGTGTAAAAGTCCAAGGTAAAATTGCGGATATTCCAGAACTAGTGA
GGAAATATAAGATTAAAAAAATCATCATTGCAATTCCAACTATTGGTCAAG AGCGTTTGA
AAGAAATTAATAATATTTGCCATATGGATGGCGTTGAGTTATTGAAAATGC CAAATATAG
AAGACGTCATGTCTGGTGAGTTAGAAGTGAACCAACTTAAAAAAGTTGAAGTAGAAGAT
TTACTAGGCAGAGATCCTGTTGAATTAGATATGGATATGATATCAAATGAA TTGACGAAT
AAAACTATTTTAGTTACGGGTGCAGGTGGTTCAATAGGATCAGAAATTTGTAGACAAGTT
TGTAATTTCTATCCAGAACGTATTATTCTACTTGGCCATGGTGAAAACAGTATTTATTTAA
TCAATCGTGAATTGCGAAATCGCTTCGGAAAAAATGTTGATATCGTTCCTATTATAGCGG
ATGTGCAAAATAGAGCGCGTATGTTTGAAATTATGGAAACGTATAAACCAT ACGCAGTTT
ATCATGCAGCAGCACACAAGCACGTGCCGTTAATGGAAGACAACCCTGAAGAAGCAGTA
CGTAATAATATTTTAGGTACGAAAAATACTGCTGAAGCTGCTAAAAATGCA GAGGTAAA
GAAATTCGTTATGATTTCTACGGATAAAGCCGTTAATCCGCCTAATGTCATGGGCGCTTCA
AAGCGAATTGCAGAAATGATTATTCAAAGTTTAAATGATGAAACGCATCGA ACAAATTTT
GTTGCAGTGAGATTTGGTAATGTACTTGGATCGAGAGGATCTGTGATTCCACTTTTCAAA
AGTCAAATTGAAGAAGGTGGGCCAGTTACTGTGACACATCCTGAAATGACACGTTACTTT
ATGACAATTCCTGAAGCTTCTAGACTAGTTTTGCAGGCAGGGGCATTAGCAGAAGGTGGC
GAAGTATTTGTGCTAGATATGGGAGAACCAGTGAAAATTGTTGATTTGGCACGTAATTTA
ATTAAGCTAAGTGGTAAAAAAGAGGACGACATACGCATTACTTATACAGGGATTAGACC



CGGCGAAAAAATGTTTGAAGAGCTTATGAATAAAGATGAAGTTCATCCTGAACAAGTATT
TGAAAAAATTTATCGTGGCAAAGTACAACATATGAAATGTAATGAAGTTGA AGCCATTAT
TCAAGACATCGTCAATGACTTTAGTAAAGAAAAAATTATTAACTATGCCAA TGGCAAAAA
GGGAGATAATTATGTTCGATGA 
 

> capE 
Function: protein coding sequence; (core genome, constant) 
Best match: capE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[149588:150616] 
Position: 008-contig_256: 17686 … 18715; Length: 1029 bp 
Sequence: 
ATGTTCGATGACAAAATTTTATTAATTACTGGGGGCACAGGATCATTCGGTAATGCTGTT
ATGAAACGGTTTTTAGATTCTAATATTAAAGAAATTCGTATTTTTTCACGC GATGAGAAA
AAACAAGATGACATTCGAAAAAAATATAATAATTCAAAATTAAAGTTCTAC ATTGGTGAT
GTGCGTGATAGTCAAAGTGTAGAAACAGCAATGCGAGATGTTGATTACGTATTCCATGCA
GCAGCTTTAAAACAAGTGCCGTCATGTGAATTCTTTCCAGTTGAGGCAGTGAAGACAAAT
ATTATTGGTACAGAAAATGTCTTACAAAGTGCTATTCATCAAAATGTTAAA AAAGTCATA
TGTTTATCTACAGATAAGGCAGCGTATCCTATTAATGCTATGGGTATTTCAAAAGCAATG
ATGGAAAAAGTATTCGTAGCCAAATCAAGAAATATTCGTAGTGAACAAACG CTTATTTGT
GGTACAAGATACGGTAATGTGATGGCTTCAAGAGGATCAGTAATACCTTTGTTTATCGAC
AAAATCAAAGCTGGAGAACCTTTAACGATTACAGATCCTGATATGACAAGA TTTTTAATG
AGCTTAGAAGATGCGGTAGAACTAGTTGTTCATGCATTTAAGCATGCAGAGACAGGAGAT
ATTATGGTTCAAAAAGCACCAAGCTCAACGGTAGGGGATCTTGCGACCGCATTATTAGAA
TTGTTTGAAGCTGATAATGCAATTGAAATCATTGGTACGCGACATGGAGAGAAAAAAGC
AGAAACATTGTTGACGAGAGAAGAATACGCACAATGTGAAGATATGGGTGATTATTTTA
GAGTGCCGGCAGACTCCAGAGATTTAAATTATAGTAATTATGTTGAACCCGGTAACGAAA
AGATTACGCAATCTTATGAATATAACTCCGATAATACACATATTTTAACGG TGGAAGAGA
TAAAAGAAAAACTTTTAACACTAGAATATGTTAGAAACGAATTGAATGATT ATAAAGCTT
CAATGAGATAG 
 

> capF 
Function: protein coding sequence; (core genome, constant) 
Best match: capF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[150629:151738] 
Position: 008-contig_256: 18727 … 19837; Length: 1110 bp 
Sequence: 
TTGAATATTGTAATTACAGGAGCAAAAGGTTTTGTAGGAAAAAACTTGAAA GCAGATTTA
ACATCAACGACAGATCATCATATTTTCGAAGTACATCGACAAACTAAAGAG GAAGAATT
AGAGTCAGCATTGTTGAAAGCAGACTTTGTCGTGCATTTAGCGGGTGTTAATCGACCTGA
ACATGACAAAGAATTCAGCTTAGGAAACGTGAGTTATTTAGATCATGTACTTGATATATT
AACTAGAAATACGAAAAAGCCAGCGATATTATTATTGTCTTCAATACAAGC AACACAAG
ATAATCCTTATGGTGAGAGTAAGTTGCAAGGGGAACAGCTATTAAGAGAGTATGCCGAA
GAGTATGGCAATACGGTTTATATTTATCGCTGGCCAAATTTATTCGGCAAGTGGTGTAAG
CCGAATTATAACTCAGTGATAGCAACATTTTGTTACAAAATTGCACGTAACGAAGAGATT
CAAGTTAATGATCGGAATGTTGAACTAACGCTAAACTACGTGGATGATATCGTCGCTGAA
ATAAAGCGTGCTATTGAAGGAACTCCAACGATTGAAAATGGTGTACCTACAGTACCAAAC
GTATTTAAAGTGACATTGGGAGAAATTGTAGATTTATTATACAAGTTCAAA CAGTCACGT
CTCGATCGAACATTGCCGAAATTAGATAACTTGTTTGAAAAAGATTTGTATAGTACGTAT
TTAAGCTATCTACCTAGTACAGACTTTAGTTATCCCTTACTTATGAATGTGGATGATAGGG
GTTCTTTTACAGAATTTATAAAAACACCGGATCGTGGTCAAGTTTCTGTAAATATTTCTAA
GCCAGGTATTACTAAAGGTAATCACTGGCATCATACTAAAAACGAAAAATT TCTAGTCGT
ATCAGGTAAAGGGGTAATTCGTTTTAGACATGTTAATGATGATGAAATCATTGAGTATTA
CGTTTCTGGCGACAAATTAGAAGTTGTAGACATACCAGTAGGATACACACATAATATTGA
AAATTTAGGTGACACAGATATGGTAACTATTATGTGGGTGAATGAAATGTTTGATCCAAA
TCAGCCAGATACGTATTTCTTGGAGGTATAG 
 

> capG 



Function: protein coding sequence; (core genome, variable) 
Best match: capG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[151742:152866] 
Position: 008-contig_256: 19840 … 20965; Length: 1125 bp 
Sequence: 
ATGGAAAAACTAAAATTAATGACAATAGTTGGTACAAGGCCTGAAATCATT CGTTTATCA
TCAACGATTAAAGCATGTGATCAATATTTTAATCAGATATTAGTACACACT GGTCAAAAT
TATGATTATACATTGAATCAAATTTTCTTTGATGATTTGGAATTGAGACAA CCGGACCACT
ACTTAGAGGCAGTTGGAAGTAACCTTGGAGAAACGATGGGGAATATTATTGCGAAGACA
TATGACGTTTTATTACGCGAACAACCAGATGCACTTTTAATTCTTGGTGATACAAATAGTT
GTTTAGCAGCAGTATCTGCTAAACGATTAAAGATTCCTGTGTTCCACATGGAAGCGGGTA
ATAGATGCTTTGATCAGAATGTACCTGAAGAAATCAATCGTAAAATTGTTG ACCATGTCA
GTGATGTGAATCTACCTTATACGGAACATAGCAGACGTTATTTATTAGATGAAGGCTTCA
ATAAAGCGAATATCTTTGTGACAGGATCACCGATGACAGAAGTGATAGAAGCGCATCGA
GATAAAATTAATCACAGTGACGTTTTAAATAAACTAGGATTAGAACCGCAA CAATACATT
TTAGTATCTGCGCATAGAGAAGAGAATATCGATAATGAAAAGAATTTTAAA TCATTAATG
AATGCGATAAATGATATTGCCAAAAAGTATAAAATGCCTGTGATTTATTCA ACGCATCCA
AGAAGTTGGAAGAAAATTGAAGAAAGTAAATTTGAATTTGATCCATTAGTT AAACAGTTA
AAGCCATTTGGTTTCTTTGATTATAATGCATTGCAAAAAGATGCATTTGTTGTGCTATCAG
ATAGTGGAACATTGTCAGAAGAGTCGTCTATTTTGAAGTTCCCTGGTGTCCTTATTCGAAC
TTCCACAGAAAGACCGGAAGTACTAGATAAAGGTACGGTTATTGTAGGTGGTATTACCTA
TAACAATCTAATCCAATCCGTTGAACTAGCAAGAGAGATGCAAAACAATAA CGAACCGA
TGATTGATGCTATTGATTATAAAGACACTAACGTTTCGACAAAGGTAGTTAAAATTATTC
AAAGCTATAAAGATATTATCAATCGAAATACTTGGAGGAAATGA 
 

> capH 
Function: protein coding sequence; O-acetyl transferase (genomic island) 
Best match: capH5_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[86222:86848:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 20967 … 21594; Length: 627 bp 
Sequence: 
ATGAGGATAGCGATTGAAAAGATAATTGGTTTGCTGAAAAACCAGTCCTCTAAAGAATCG
AATGTTAAGATTCATCGCTTGGCGTATATTACAAACTCAAAATTTGATGGCAATAACTAT
ATAGATAGATGGTGTAAAATCAGGAATTCTCACATTGGTGAATACAGTTAT ATTGGATTT
GGTAGTGATTTTAATAATGTAGAAGTAGGAAGATATTGTTCGATATCTTCGGATGTAAAA
ATTGGGTTAGGAAAACATCCTACACACTTTTTTAGCTCATCACCGATTTTTTATTCTAATA
ATAATCCATTTAACATAAAGCAAAAGTTTATAGACTTTAATGACCAACCAA GCCGTACAA
CAATTAAAAATGATGTGTGGATTGGTGCAAATGTAATTATTATGGATGGTTTAACAATAA
ATACTGGTGCAGTCATAGCAGCCGGCTCAGTTGTTACTAAAAATGTAGGAGCATATGAGG
TTGTTGGTGGGGTTCCTGCAAAAGTGATTAAGAAGCGATTTGACAATAAAACAATTGAAA
AACTTTTGGAAAGCAAGTGGTGGGAGAAAACGCCTGATAAACTAAAAGGATTTTCGGTT
GAATATTTAAATAAAAAGGATACTTAA 
 

> capI 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide biosynthesis protein Cap5I (genomic 
island) 
Best match: capI5_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[85108:86217:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 21598 … 22708; Length: 1110 bp 
Sequence: 
ATGAGAATTTTAAATATTGTATCGAGTAATATTGTTCAAGACCCAAGGGTA CTTAAACAA
ATGGAAACAATTAAAGACGTTACGGATGATTATAAAATTGTTGGAATGAAT AATTCACAA
GCTACTAATAAGCGATTGGAAAATTTAGATTGTAATTATCGTTTGTTAGGTAGCAAGGTA
GATCCAAAAAATATTCTTTCTAAATTAATTAAGCGTATAAGATTTGCAACA GGTGTTATCC
GAGAAATTAAAGCTTATAAACCTGACGTGATTCATGCAAATGATTTCGACGTATTATTAA
TGGTCTATTTAAGCAATTATAAAAAAGCTAATATTGTTTATGATGCGCATG AAATATATG
CGAAAAATGCCTTTATTAATAAAGTTCCACTTATTTCAAAGTTTGTAGAAA GTATAGAAA
AACACATAGTAAAACATCGTGTTAATGCCTTCGTAACAGTAAGTCATGCAGCAAAAGAAT



ATTATCAATCTAAAGGATATAAGAAGGAAGCGAATGTTATTACGAATGCAC CTATTTTAA
ATGATAGCAGAGAATTTAAAGAAATCGAAAACTTTAAAGAAATTGTATATC AAGGTCAA
ATTGTAATGGACAGAGGATATGAAGAGTTTATTATTGCTTCATCAGCTTTTAAACAAAAT
GCTCCTTCATTCATAATTCGAGGGTTTGGTCCGCATGAAGAAGTGATAAAAGAACTGATT
AGTTATAACTCGGAAAATATTAGGTTGGATAAACCAGTTGAAGTAAAAGAA TTGGTTGAT
AAGTTAGCAGAAAGTAATGTTGGTGTTATCTTGACGAAACCTGTATCTATTAATTTTGAAT
ATACAGTATCTAATAAAATTTTTGAATGTATACATGCTGGTTTACCAGTAA TTTTATCTCC
TGTCAAAGAGCATATTTATCTCAATGAAAAATATAAATTTGGCATTGTTTT AAAGGAAGT
TACGCCGTTAGAAATTGAAAAGGCGGTTAGAAAATTAAGAGATAATCACGA TTTGTTTAA
TCATTTACGTCAAAATGCAATTAAGGCGTCTAAAATTTTGAATTGGCAAAT AGAAAGTGA
ACGATTAGTAGAATTATATAAATTTTAA 
 

> capJ 
Function: protein coding sequence; O-antigen polymerase (genomic island) 
Best match: capJ5_CC009_21334_AGTW01000044.1[118940:120106:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 22721 … 23888; Length: 1167 bp 
Sequence: 
ATGAAATTTTTTGTACTTTGTGCAATTATCAGCATGAACATATTTATAGTA ATCTCTACAT
TTACTAAAGAAGTATTAGGGTTCCCTATAGAGCCGGTGTATTACTCTACCATGGTTGGTAT
AGCATTAATTACTACGGTGTTTGCTATTTATAAGATAATTGTCACGCAAGAAATTCCGCG
AGGGTTAATATTATTAATTGCTATATGTTTGCTTTATCTAGCTTTTTATTATTTTTCACCAG
ATAAGGAAGAGAAACTAGCTAAAAATAATATTCTATTCTTTTTAACATGGG CAGTTCCAG
CGGCAATTAGTGGTATTTATATTAAATATATAAACAAGGCTACGGTAGAAA GATTTTTTA
AATTAGTATTTTTCATATTTTCTATTTCATTTATTTTTGTAATTTTAATAC CAAAACTTACA
GGTGAGATACCTAGCTATATCAATTTTGGACTTATGAACTATCAAAACGCTTCGTACCTTT
CAGCATTTACTGCCGGATTAGGCATTTATTTCATTATGAAAGGTTCAGTGAAACATAAGT
GGATATATGTTCTATTTACAATAATTGATATCCCTATTGTGTTTATACCAGGAGGGCGTGG
AGGTGCTATTTTATTAATTCTTTACGGCTTATTTGCATTTATACTTATTACGTTTAAAAGAG
GAATACCTATTGCAGTAAAAAGCATTATGTATATTTTTGCATTAAGCATAT CTAGTGTATT
GATTTACTTTCTTTTTACAAAAGGTTCGAATACTAGAACATTTTCATATCT ACAAGGTGGA
ACACTTAATTTAGAAGGTACTTCTGGAAGAGGACCGATTTATGAAAAAGGTATTTACTTT
ATTCAACAAAGTCCGTTATTAGGCTATGGGCCATTTAACTATTATAAACTAATCGGAAAT
ATACCACATAACATCATTATTGAGTTGATTCTATCATTTGGCTTATTAGGGTTTTTTATCAT
AATGATTTGCATTTTGCTACTAGTTTATAAAATGATTAGGAACTATGATCC AAACACTATA
GATTTACTCGTTATGTTTATAGCAATCTATCCAATCACATTATTAATGTTTAGTTCAAATT
ATTTAGTTGTAAGTGAATTTTGGTTTGTGTTGTTCTATTTTATTACAAAAGGACGGCGTCA
TCATGGTTAA 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 23180 … 23189; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATGAACTAT 
 

> capK 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide biosynthesis protein Cap5K (genomic 
island) 
Best match: capK5_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[177534:178739] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 23880 … 25086; Length: 1206 bp 
Sequence: 
ATGGTTAAGAAAGTTTTTATTATGGATAGCGTAAAGACAATAATTGGTACG TTGCTTATA
GCTTTAGGATTACAATTTTTAGCTTATCCAATTATTAATCAACGAGTAGGTAATGAAGCGT
TTGGTTCTATTTTAACGATTTATACAATAATAACAATCACGAGTGTTGTAT TAGGCAATAC
GCTTAACAATATACGATTAATTAATATGAATCTATACAAATCCAATCATTA CTACTGGAA



ATTTGTGTCGATACTTTTAATTTCAATTCTGATTGAGAGTATAGCTTTAATTATTGTATTTC
TTTACTTTTTTAATTTGAACACCATCGATATTATCTTTTTAATTCTACTTA ATATTTTAATG
TGTTTAAGGATTTATCTGAATGTATTTTTTAGGATGACTTTAAAATATAAT CAGATTTTGT
ATATTGCTCTTATTCAATTTTTAGGTTTGCTGATAGGACTATTTCTATATTATTTAATCCAA
AACTGGATTGTTTGTTTTATTACCAGTGAATTGTTTGCAACGATATATACATTGGTTAAAT
TACGGGGATTAACTATAGGCGAGTATCAAAGTGAAGATAATAATGTGGTCAAAGATTAT
GTGATGCTACTGAGTACAAATAGCCTTAATAATTTGAATCTCTACTTAGATAGATTAATCT
TATTACCAATTATAGGTGGAACAGCTGTAACTATATCATTTCTTTCAACATTTATTGGGAA
AATGTTAGCTACATTTCTGTATCCGATTAATAATGTAGTACTTTCATATAT TTCTGTAAAT
GAAAGCGACAATATAAAGAAGCAATATTTGAAAACTAATCTATTTGCTATA GCTGCACTA
TGTTTAGTCATGATTATATGTTATCCAATTACATTAATTATTGTCTCTTTA CTGTATAACAT
TGATTCAAGTTTATATTCGAAGTTTATTATTTTAGGTAATATAGGTGTTTT ATTCAATGCA
GTGAGTATTATGATCCAAACTTTAAATACAAAACACGCATCAATAACATTA CAAGCGAAT
TATATGACGCTTCACACGATTACATTTATATTCATAACTATTTTAATGACA ATTGCGTTTG
GTCTAAATGGATTCTTTTGGACAACGCTGTTCAGCAACATTATTAAGTATGTGATTTTAAA
TATTATAGGTTTAAAGTCTAAATTCATTAATAAAAAGGACGTCGATTAG 
 

> capL 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide synthesis enzyme (core genome, variable) 
Best match: capL_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[81524:82729:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 25086 … 26292; Length: 1206 bp 
Sequence: 
ATGAGTGAAAAAAAGATTTTGATTTTATGTCAGTATTTTTATCCGGAATAT GTATCTTCTG
CGACGTTACCAACTCAATTGGCGGAAGATTTAATTGCGAATCACATTAATGTCGATGTCA
TGTGTGGATGGCCATATGAATATAGTAATCATAAACAGGTTTCTAAAACCGAGATGCATC
GTGGTATTCGCATTCGACGTCTCAAGTATTCGAGGTTTAATAACAAAAGTAAGGTTGGAA
GGATCATCAATTTCTTTAGTTTATTTTCAAAATTCGTGATTAATATACCTA AAATGTTGAA
ATATGATCAGATTCTTGTTTACTCTAATCCACCAATCTTGCCATTAATACCAGACGTTTTA
CACAGACTGCTTAAGAAAAAATATTCTTTTGTGGTGTATGATATAGCACCTGATAATGCG
ATTAAGACAGGTGCAACTCGTCCAGGTAGCATGATTGATAAGCTGATGCGTTACATTAAT
AGACATGTCTACAAGAATGCTGAAAATGTCATTGTCCTTGGTACGGAAATGAAAAACTAC
TTACTAAATCATCAAATTTCTAAAAATGCTGACAATATCCATGTGATTCCT AACTGGTATG
ACATGCGTCAATTACAAGACAATCGTATCTATAATGACACATTTAAAGCTT ACCGTGAGC
AATACGACAAAATTTTATTGTATAGCGGTAATATGGGGCAGTTACAGGATATGGAGACAC
TTATCTCATTTTTAAAATTAAATAAGGATCAGCCTCAAACGTTAACAATAC TTTGTGGTCA
TGGTAAGAAATTTGCAGATGTCAAAACGGCAATAGAAGACCATCGTATTGAAAATGTTA
AAATGTTTGAGTTTTTAACAGGTACAGACTATGCTGACGTATTAAAAATTG CGGATGTAT
GTATTGCATCGCTGATTAAAGAAGGCGTCGGTTTAGGCGTGCCGAGCAAGAATTATGGCT
ACCTTGCAGCTAAGAAACCGTTGGTACTCATCATGGATAAGCAATCTGATATCGTTCAAC
ATGTTGAACAATATGATGCGGGTATCCAAATTGATAATGGCGATGCACATGCCATTTATA
ACTTCATCAACACTCACTCGAGTAAGGAATTGCACGAGATGGGTGAGCGCGCACATCAAC
TGTTTAAAGATAAATATACGAGAGAAATTAATACTATGAAGTATTACAATC TGTTGAAGT
GA 
 

> capM 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide synthesis enzyme (core genome, variable) 
Best match: capM_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[179956:180513] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 26302 … 26860; Length: 558 bp 
Sequence: 
ATGAAGCGATTATTCGATGTAGTGAGTTCAATATATGGTTTAGTAGTTTTAAGTCCGATTC
TGTTAATTACAGCATTACTAATTAAAATGGAATCACCTGGACCAGCCATTTTCAAACAAA
AAAGACCGACGATTAATAATGAATTGTTTAATATTTATAAGTTTAGATCAA TGAAAATAG
ACACACCTAATGTTGCAACTGATTTAATGGATTCAACATCGTATATAACAA AGACAGGGA
AGGTCATTCGTAAGACCTCTATTGATGAATTGCCACAATTATTGAATGTTTTAAAAGGAG
AAATGTCAATTGTAGGTCCTAGACCAGCGCTTTATAATCAATACGAATTAATCGAAAAAC



GTACAAAAGCGAACGTGCATACGATTAGACCAGGTGTGACAGGACTAGCTCAAGTGATG
GGGAGAGATGATATTACTGATGATCAAAAAGTAGCGTATGATCATTATTACTTAACACAT
CAATCTATGATGCTTGATATGTATATCATATATAAAACAATTAAAAATATC GTTACTTCAG
AAGGTGTGCATCACTAA 
 

> capN 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide synthesis enzyme (core genome, variable) 
Best match: capN_CC001_MSSA476_BX571857.1[157643:158530]  
Position: 008-contig_256: 27717 … 27747; Length: 30 bp 
Sequence: 
GATGAAACGACAACCAAAGATAAGGCATAA 
 

> capO 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide synthesis enzyme (core genome, constant) 
Best match: capO_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[78753:80015:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 27800 … 29063; Length: 1263 bp 
Sequence: 
ATGAAGTTAACAGTAGTTGGCTTAGGTTATATTGGTTTACCAACATCAATTATGTTTGCAA
AACATGGCGTCGATGTGCTTGGTGTTGATATTAATCAGCAAACGATTGATAAGTTACAAA
GTGGTCAAATTAGTATTGAAGAACCTGGATTACAAGAGGTTTATGAAGAGGTACTGTCAT
CGGGAAAATTGAAGGTATCTACAACGCCAGAAGCATCTGATGTTTTTATCATTGCCGTTC
CGACGCCGAATAATGATGATCAGTACCGGTCATGTGACATTTCGCTAGTTATGCGTGCAT
TAGATAGTATTTTATCATTTTTAGAAAAAGGAAATACTATTATTGTAGAGT CGACAATTGC
GCCTAAAACGATGGATGATTTTGTAAAACCAGTCATCGAAAATTTAGGATTTACAATAGG
TGAAGATATTTATTTAGTGCATTGTCCAGAACGTGTACTGCCAGGAAAAATTTTAGAAGA
ATTAGTTCATAACAATCGTATCATTGGCGGTGTGACTAAAGCTTGTATTGAAGCGGGTAA
ATGTGTCTATCGCACATTCGTTCAGGGAGAAATGATTGAAACAGATGCACGTACTGCTGA
AATGAGTAAGCTAATGGAAAACACATATAGAGACGTGAACATTGCTTTAGC TAATGAATT
AACAAAAATTTGCAACAACTTAAATATTAATGTATTAGATGTGATTGAAAT GGCAAACAA
ACATCCGCGTGTTAATATCCATCAACCTGGTCCAGGTGTAGGCGGTCATTGTTTAGCTGTT
GATCCGTACTTTATTATTGCTAAAGACCCTGAAAATGCAAAGTTAATTCAA ACTGGACGT
GAAATTAATAATTCAATGCCGGCCTATGTTGTTGATACAACGAAGCAAATCATCAAAGCG
TTGAGCGGGAATAAAGTCACAGTCTTTGGTTTAACTTATAAAGGTGATGTTGATGATATA
AGAGAATCGCCAGCATTTGATATTTATGAGCTATTAAATCAAGAACCAGACATAGAAGTA
TGTGCTTATGATCCACATGTTGAATTAGATTTTGTGGAACATGATATGTCACATGCTGTCA
AAGACGCATCGCTAGTATTGATTTTAAGTGACCACTCAGAATTTAAAAATT TATCGGACA
GTCATTTTGATAAAATGAAGCATAAAGTGATTTTTGATACAAAAAATGTTG TGAAATCAT
CATTTGAAGATGTATCGTATTATAATTATGGCAATATATTTAATTTTATCG ACAAATAA 
 

> capP 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide synthesis enzyme (core genome, constant) 
Best match: capP_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[77531:78706:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 29109 … 30285; Length: 1176 bp 
Sequence: 
ATGTGTTTGAACTTCAGAGAGGATAATGTTATGAAAAAAATTATGGTTATT TTCGGTACG
AGACCCGAAGCAATAAAAATGGCACCATTAGTAAAAGAAATTGATCATAAT GGGAACTT
TGAAGCGAACATTGTGATTACAGCACAACATAGAGATATGTTAGATAGTGTGTTAAGTAT
ATTTGATATTCAAGCTGATCATGATTTAAATATTATGCAAGATCAACAAAC GTTAGCGGG
CCTTACGGCGAATGCGCTTGCTAAACTTGATAGCATCATTAATGAGGAACAACCGGATAT
GATTTTAGTACATGGTGATACTACAACGACTTTTGTAGGAAGTTTGGCAGCATTTTATCAT
CAAATTCCGGTCGGACATGTAGAAGCTGGACTTCGAACACATCAGAAATACTCACCATTT
CCTGAAGAGTTAAATCGAGTCATGGTAAGTAATATTGCTGAATTGAATTTTGCGCCAACA
GTAATTGCAGCTAAAAATTTACTTTTTGAAAACAAAGACAAAGAGCGTATC TTTATTACT
GGAAATACAGTTATTGACGCATTGTCAACAACAGTTCAAAATGATTTTGTTTCAACGATT
ATTAATAAACATAAAGGCAAGAAAGTTATTTTACTAACAGCGCATCGTCGT GAAAATATT



GGGGAACCGATGCATCAGATTTTTAAAGCAGTAAGAGATTTGGCAGATGAATATAAAGA
TGTTGTCTTCATTTATCCAATGCATCGTAATCCAAAGGTAAGAGCGATTGCCGAAAAATA
TTTATCTGGGAGAAATCGGATTGAATTAATTGAGCCATTAGATGCGATTGAGTTCCATAA
TTTTACAAATCAATCGTACCTCGTGCTGACAGATTCTGGTGGTATTCAAGAGGAGGCTCCT
ACATTTGGAAAACCTGTGTTGGTATTAAGGAATCATACAGAGCGTCCCGAAGGCGTTGAG
GCGGGAACATCGAGAGTAATTGGCACAGATTATGACAATATTGTTCGAAATGTGAAACA
ATTGATTGAGGATGATGAAGCGTATCAACGTATGAGTCAAGCGAATAATCCATATGGTGA
TGGACAAGCATCACGACGTATTTGTGAAGCAATAGAATATTATTTTGGATTGCGCACAGA
CAAGCCGGATGAATTCGTACCTTTACGTCACAAATAA 
 

> isdI 
Function: protein coding sequence; heme-degrading monooxygenase (core genome, variable) 
Best match: isdI_CC008_NCTC8325_CP000253.1[136125:136451:r]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 30349 … 30676; Length: 327 bp 
Sequence: 
TTATTTTTGATAGTGGTAGCCAATATCATATTTGAATACTTTATTTGATAA TATTGGACTTT
GCTGTCCATCGTCATCACTTTTTAAACGTACATTTTTATGAGCTTCTTTAAATACATCGGA
ATTCAACCAATTATTAAAGCTATCTTCAGATTCCCAAATAGTTAAGATTTT AACTTCGTCT
GTATCCTCGGTATTTAATGTTTTAGTGACAAACATTTGTTGGAAGCCTTCAATAGTTTCAA
TACCTTGTCTATTGTAAAAACGTTCAATCGTTTCTTCCGCACTGCCTTTTTGTAATTGTAAT
CTATTTTCTGCCATAAACAT 
 

> aldA1 
Function: protein coding sequence; aldehyde dehydrogenase/locus 1 (core genome, constant) 
Best match: aldA1_CC001_MSSA476_BX571857.1[162276:163763]  
Position: 008-contig_256: 31492 … 32980; Length: 1488 bp 
Sequence: 
ATGGCAGTAAACGTTCGAGATTATATAGCAGAGAATTATGGTTTATTTATCAATGGGGAA
TTTGTTAAAGGTAGCAGTGACGAAACAATCGAAGTGACTAATCCAGCAACTGGAGAAAC
ACTATCACATATTACAAGAGCAAAAGATAAAGATGTCGATCATGCAGTCAA AGTGGCGC
AAGAGGCATTTGAATCATGGTCATTAACTTCTAAATCAGAACGTGCACAAATGTTGCGTG
ATATTGGTGATAAATTAATGGCACAAAAAGATAAAATTGCAATGATTGAAA CATTAAATA
ATGGTAAACCGATTCGTGAGACAACAGCAATTGATATTCCATTTGCTGCAAGACATTTCC
ATTATTTCGCAAGTGTTATTGAAACAGAAGAAGGTACAGTAAATGATATCG ATAAAGACA
CAATGAGTATCGTACGACATGAGCCGATTGGCGTCGTAGGTGCTGTTGTTGCTTGGAACT
TCCCAATGCTATTAGCTGCATGGAAGATTGCGCCAGCCATTGCTGCAGGTAATACAATTG
TGATTCAACCTTCGTCTTCAACACCATTAAGTTTATTGGAAGTTGCTAAAATTTTCCAAGA
GGTATTACCTAAAGGTGTTGTCAATATACTAACGGGTAAAGGTTCAGAATCAGGTAATGC
AATTTTCAATCATGATGGTGTAGATAAATTATCATTTACGGGCTCAACTGATGTAGGTTAT
CAAGTTGCCGAAGCTGCAGCAAAACATCTAGTACCCGCTACATTAGAGCTTGGTGGTAAA
AGCGCCAATATCATATTAGATGATGCTAATTTAGACCTTGCAGTTGAAGGTATTCAGTTA
GGTATTTTATTCAACCAAGGTGAAGTATGTAGTGCAGGTTCTCGATTATTAGTTCATGAAA
AAATTTATGATCAATTGGTGCCACGTTTACAAGAGGCATTTTCAAATATTA AAGTTGGAG
ATCCACAAGATGAAGCTACACAAATGGGTAGTCAAACTGGTAAGGATCAATTAGATAAA
ATTCAATCATATATTGATGCAGCAAAAGAATCAGATGCACAAATTTTAGCA GGCGGTCAT
CGCTTAACTGAAAATGGATTAGATAAAGGGTTCTTCTTTGAGCCGACATTAATTGCTGTG
CCAGACAATCATCACAAATTAGCACAAGAAGAAATATTTGGACCAGTGTTA ACAGTTATT
AAAGTGAAGGACGATAAAGAAGCAATTGATATAGCTAATGATTCTGAGTAT GGTTTAGC
AGGCGGTGTATTTTCTCAAAATATCACACGTGCATTAAATATTGCTAAAGCTGTACGTAC
AGGACGTATTTGGATTAACACTTACAACCAAGTACCAGAAGGCGCACCATTTGGTGGTTA
TAAAAAATCAGGTATCGGTCGAGAAACTTATAAAGGTGCGTTAAGTAACTA TCAACAAGT
TAAAAATATTTATATTGATACAAGCAATGCTTTAAAAGGTTTGTACTAG 
 

> tauB 



Function: protein coding sequence; taurine ABC transporter/ATP-binding protein (core genome, 
variable) 
Best match: tauB_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[71192:71932:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 35883 … 36624; Length: 741 bp 
Sequence: 
ATGATTAAAATTCAACAATTACAACATCACTTTGGATCACATAAAGTAATT CATAACTTT
AATTTGGACATTAGCAAGGGAGAAATAGTCACTTTCATAGGGAAAAGTGGTTGCGGAAA
GTCTACTTTACTCAATATTATCGGTGGATTTATTCATCCATCGTCTGGTCGTGTCATTATTG
ATAACGAAATTAAACAACAGCCATCTCCAGATTGTTTAATGTTATTTCAAC ATCATAATTT
GCTGCCATGGAAAACGATTAATGACAACATTAGGATTGGATTTCAACAGAAAATTAGTGA
TGAAGAGATTAACGCACAGCTTAAATTAGTTGATTTAGAAGACAGGGGAAA GCATTTTCC
CGAGCAACTGTCCGGGGGTATGAAACAACGTGTGGCACTATGTCGAGCGCATGTGCATA
AGCCTAACGTTATATTGATGGATGAGCCATTAGGTGCATTAGATGCATTTACACGTTATA
AACTTCAGGATCAACTAGTGCAACTAAAACATAAAACGCAATCAACTATTA TTTTAGTGA
CGCATGACATTGATGAAGCTATTTATCTTTCTGACCGCATTGTTCTGTTAGGTGAAGGGTG
CAATATTATTTCTCAATATGAAATTACAGCATCACATCCACGCAGTCGTAATGATAGCCA
CCTACTTAAGATTCGTAATGAAATTATGGAAACATTTGCATTGAATCATCA TCAAGTTGA
ACCTGAATATTATTTATAA 
 

> tauA 
Function: protein coding sequence; taurine ABC transporter/substrate-binding protein (core genome, 
variable) 
Best match: tauA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[168952:169926] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 36637 … 37612; Length: 975 bp 
Sequence: 
ATGAAAAGGTTAAGCATAATCGTCATCATTGGAATCTTTATAATTACAGGA TGTGATTGG
CAAAGGACGTCTAAAGAACCGTCTAAAAATGCCCAAAATCAGCAAGTGATTAAAATTGG
ATATTTGCCGATTACACATTCAGCTAATTTGATGATGACTAAAAAATTATT ATCACAATAC
AATCATCCGAAATATAAACTAGAATTAGTTAAATTCAATAATTGGCCAGAT TTAATGGAC
GCATTAAACAGTGGTCGTATTGATGGTGCATCAACTTTAATAGAGCTAGCGATGAAATCA
AAACAGAAGGGCTCAAATATAAAGGCTGTGGCATTGGGCCATCATGAAGGCAATGTCAT
TATGGGACAAAAAGGTATGCACTTAAATGAATTTAATAATAATGGCGATGA TTACCATTT
TGGTATACCACATCGTTATTCAACACATTATCTTTTACTTGAGGAATTACGTAAACAATTA
AAGATTAAACCGGGGCATTTTAGCTATCATGAAATGTCGCCAGCAGAAATGCCAGCCGCA
TTGAGTGAACACAGAATTACAGGGTATTCTGTAGCCGAACCATTCGGTGCACTGGGTGAA
AAGTTAGGCAAAGGTAAGACTTTGAAACATGGTGATGACGTTATACCTGATGCGTATTGC
TGTGTGCTAGTACTGAGAGGGGAATTGCTTGATCAACACAAGGATGTAGCGCAAGCATTT
GTACAAGATTATAAAAAGTCTGGCTTTAAAATGAATGATCGCAAGCAAAGT GTAGACATT
ATGACGCATCATTTTAAACAAAGTCGTGACGTTTTAACACAGTCAGCGGCATGGACATCC
TATGGTGATTTAACAATTAAGCCATCCGGCTATCAAGAAATTACGACATTGGTAAAACAA
CATCATTTGTTTAATCCACCTGCATATGATGACTTTGTTGAACCGTCATTGTATAAGGAGG
CATCGCGTTCATGA 
 

> DUF2294 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: DUF2294_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[171945:172304] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 39631 … 39991; Length: 360 bp 
Sequence: 
GTGAATACTATAGATACGCATACTAAAGAACAACAATTCTCGAATCTAGTA AGATCTTAT
CGTAAAGAATACGTGGGTAAAGGACCCAATAGTATTCGAGTGTCGTTTAAAGATAATTGG
GCGATTGCACATATGACAGGTGTTTTGAGTAAAGTTGAGAGTTTTTACCTAAACGACAAA
CGCAATGAATCGATGCTCCATTATACACGCACAGAGAAGATTAAACAGATGTATAAAGA
AATAGATGTAAATGAGATGGAAAGTCTTGTAGGCGCTAAGTTTGTAAAATT ATTTACAGA
TATTGATTTGAATGATGATGAAGTCATTTCAATATTTGTTTTCGATAAGTCAATAGAATAA 
 



> fdh 
Function: protein coding sequence; NAD-dependent formate dehydrogenase (genomic island) 
Best match: fdh_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[66627:67652:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 40163 … 41189; Length: 1026 bp 
Sequence: 
ATGAAAATCGTAGCGTTATTTCCAGAAGCAGTAGAAGGTCAAGAAAATCAA TTACTTAAT
ACTAAAAAAGCATTAGGATTAAAAACATTTTTAGAGGAAAGAGGACATGAG TTCATTAT
ATTAGCAGATAATGGTGAAGACTTAGATAAACATTTACCAGATATGGATGT GATTATTAG
TGCGCCATTTTATCCTGCATATATGACTCGTGAACGTATTGAAAAAGCACCGAACTTGAA
ATTAGCAATTACAGCAGGTGTAGGATCTGACCATGTAGATTTAGCGGCAGCAAGTGAACA
CAATATTGGTGTCGTTGAAGTTACAGGAAGTAATACAGTTAGTGTGGCAGAACATGCGGT
TATGGATTTATTAATACTTCTTAGAAACTATGAAGAAGGTCATCGTCAATC AGTAGAAGG
TGAATGGAACTTGTCTCAAGTAGGTAATCATGCGCATGAATTACAACACAAAACAATTGG
TATTTTTGGATTTGGTCGAATTGGACAACTTGTTGCTGAAAGATTAGCGCCATTTAATGTA
ACATTACAACACTATGATCCAATCAATCAACAAGACCATAAATTGTCTGAA TTTGTAAGC
TTTGATGAACTTGTTTCAACAAGTGATGCGATTACAATTCATGCACCATTAACACCAGAA
ACTGATAACTTATTTGATAAAGATGTTTTAAGTCGTATGAAAAAACACAGT TATTTAGTG
AATACTGCACGTGGTAAAATTGTAAATCGCGATGCGTTAGTTGAAGCGTTAGCATCCGAG
CATTTACAAGGATATGCTGGTGATGTTTGGTATCCACAACCTGCACCTGCTGATCATCCAT
GGAGAACAATGCCTAGAAATGCTATGACGGTTCACTATTCAGGTATGACTTTAGAAGCAC
AAAAACGTATTGAAGATGGAGTTAAAGATATTTTAGAGCGTTTCTTCAATC ATGAACCTT
TCCAAGATAAAGATATTATTGTTGCAAGTGGTCGTATTGCTAGTAAAAGTTATACAGCTA
AATAG 
 

> lmrP 
Function: protein coding sequence; integral membrane transport protein (core genome, variable) 
Best match: lmrP_CC008_NCTC8325_CP000253.1[147348:148598] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 41574 … 42825; Length: 1251 bp 
Sequence: 
ATGAAACGCTTAAGTACGACTTTGAAAGTACGATTGATTAGCAATTTTTTA CAGCTAATT
ATTACGACAGCATTTATACCGTTTATAGCACTATATTTAACAGATATGTTA AGTCAATCAA
TTGTCGGTATATATCTTGTTGGTTTAGTGGTTCTAAAATTTCCATTGTCCATTATATCTGGT
TACCTTATTGAGATATTTCCGAAAAAGTTGCTAGTACTTATTTATCAAGCGACGATGGTGA
TAATGCTTGTGTTCATGGGCGTATTTGGGTCACATCAATTGTGGCAAATTATTGGTTTTTG
TGTTGCATATGCCATATTTACAATCGTTTGGGGATTACAATTTCCAGTTATGGACACATTA
ATTATGGATGCAATTACCGAAGACGTGGAACATTATATTTACAAGATTAGCTATTGGATG
ACAAACTTATCGGTAGCTATTGGGGCATTGTTAGGTGGCTTGATGTATGGCTACAGTATG
TTACTACTTTTCTTAATAGCAGCTTGTATATTTTTAATTGTACTCTTTATTTTATATATTTGG
TTACCTCAAGACCGAAATCAAGTAAAGCAAAGTGATGACAAGAGGCATGCAAGTCGTTA
TCAAAAATTACAAATAATGAATATATTTCGCAGTTATAAATTAGTTTTGAA AGACCGTAA
TTATATGTTATTGATTTCGGGGTTCAGTATCATCATGATGGGTGAATTTTCAATCTCCTCA
TATATTGCTATTAGACTAAAGGATCAGTTTGAAACAATAAGTATAGGTTCA TATGATATT
ACAGGTGCTAAGATGTTAGCAATCTTGCTAATGATTAATACGGTCGTCGTCATTTTACTCA
CGTATTCAATCTCGAAAGTTGTATTGAAAATAGATTTTAAAAAAGCTTTAA TCACTGGTTT
GCTGATTTATATTGTTGGCTATAGTGGTCTAACCTATCTTAATCAGTTTGGCTTATTAGTTG
TTTTTATGATAATTGCGACTGTAGGTGAAATTATTTATTCGCCTATAGTTTCAGAACAACG
CTTTAAAATTATTCCTAAAGCTAAAAGAGGAACATATAGTGCAGTTAATGC ATTAGGTAT
TCATTTTTCAGAAACACTAGCTAGGTTAGGGATTGTGTTGGGTGTTTTCTTAACGTCATTA
CAAATGGGACTGTATATGTTTATCGTTTTAACAATTGGTGCTAGCATGCTTGTTGCTGGTG
TATTTGGGGGACAAAAACAAGTGAATACAAATTGA 
 

> ausA 
Function: protein coding sequence; non-ribosomal peptide synthetase (core genome, variable) 
Best match: ausA_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[57369:64544:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 43271 … 50447; Length: 7176 bp 



Sequence: 
ATGATTATGGGTAATTTGAGATTTCAACAGGAATATTTTCGTATATACAAA AATAATACA
GAATCAACGACACACCGTAATGCGTATTGGGTTAAACTCGCTAAAAATGTTGAAGCTACT
AAAATGATGTATGCATTATCGACAATTGTGCAACAACATGCATCTATAAGA CATTTTTTTG
ATGTTACTACCGATGACAATTTAACAATGATACTTCATGAATTTCTGCCTTTTATTGAGAT
AAAACAAGTTCCATCTTCTTCCGCAAACTATGATTTAGAAGCTTTTTTTAAGCAAGAATTA
AGTACTTACCATTTTAATGATTCACCTTTATTCAAAGTTAAATTGTTTCAG TTCGCTGATG
CTGCATATATACTATTAGATTTTCATGTGTCCATTTTCGATGATAGTCAAATTGATATTTTT
CTTGATGATTTATGCAATGCATATCGTGGCAATACTGTTATTAACAATACTCGACAGCATG
CACATATAAATAGAAATGATGATAAAGACAATCAAGATGCATCGCATATAG CATTAGAC
TCAAACTATTTTCGGTTAGAGAATAACTCTGACATCCATATTGATAGTTATTTTCCAATTA
AGCATCCATTTGAACAAGCTTTATATCAAACGTATTTGATTGATGATATGA CATCAATAG
ATATGGCATCGTTGGCTGTTAGTGTGTATTTAGCTAATCATATAATGAGTCAACAACATG
ATGTCACATTAGGTATACATGTACCATCACATTTACCAAATGATTTACACGGAAATATTGT
GCCGTTAACGTTAACAATCGATGCAAAAGATGTATGTCAACGTTTTACAACAGATTTTAA
TAAATGTGTGTTGCAAAATATGTCGCAATTACAGTGCGCGAAGTCTTCGCTTTCACTAGA
GACTATTTTTCATTGTTATCATCATATGATGTCTTGTTGTAATGATGTTATTGAGGATGTAC
ATCAAATACATGATGCACATACATCTTTAGCGGATATTGAAATTTTTCCACATCAACACG
GGTTCAAAATTATATATAACAGTGCAGCATATGATTTGCTCTCAATCGAGACGCTGAGTG
ACTTAGTTCGAAATATTTATTTGCAAATTACTGAAGAAAATGGAAATAAAC GAACAACTG
TAGATGAACTTAATTTGATGACAGAACGTGATATTCAATTATATGACGATA TCAATTTAA
GTTTGCCTGAGATAGATGATGCGCAAACAGTTGTTACCTTATTTGAGCAACAAGTTGAAG
CAACGCCGAATCATGTCGCTGTGCAATTTGACGGAGTGTTTATAACATATCAAACATTGA
ATGCACGCGCGAATGATTTAGCACACCGTTTGAGAAACCAGTATGGTGTTGAACCTAATG
ATCGTGTCGCTGTCATAGCTGAAAAAAGTATTGAGATGATAATAGCGATGATAGGTGTGT
TGAAAGCTGGTGGGGCTTACGTGCCAATTGATCCGAACTATCCAAGTGATCGTCAGGAGT
ACATTTTAAAAGATGCAACGCCTAAAGTTGTAATAACGTACCAAGCTTTAT ATGAAAATG
GTAAACAAAATATTAATCACATTGATTTGAATAAGATAGCGTGGAAAAATA TTGATAATC
TTTCTAAATGTAACACGTTAGAAGATCATGCTTATGTTATTTACACGTCGGGGACAACTG
GTAACCCTAAAGGGACATTAATTCCGCACCGAGGTATTGTTCGCTTGGTCCATCAAAATC
ATTATGTACCATTAAATGAAGAGACGACGATTTTGTTATCAGGAACTATAG CCTTTGATG
CTGCAACATTTGAAATATATGGTGCATTGCTCAATGGTGGAAAGTTGATTGTTGCTAAAA
AAGAACAATTATTAAATCCAATAGCGTTAGAACAATTAATCAATGAAAATG ACGTTAATA
CTATGTGGTTAACCTCCTCATTATTTAATCAGATTGCTAGTGAACGAATAGAAGTATTGGT
ACCGTTAAAGTATTTATTAATTGGTGGAGAAGTATTGAATGCTAAGTGGGTGGATTTGCT
TAATCAAAAACCGAAGCATCCTCAAATTATTAATGGTTATGGACCAACTGA AAATACAAC
ATTTACAACGACTTATAATATACCTAACAAAGTTCCAAATTGTATTCCTAT TGGTAAACCG
ATTCTTGGTACTCATGTTTATATCATGCAAGGCGAGCGTCGATGTGGCGTTGGTATTCCTG
GAGAATTATGTACAAGTGGCTTTGGGTTAGCTGCAGGTTATTTAAATCAGCCAGAATTGA
CAGCAGATAAATTTATCAAAGATTCAAATATAAATCAGCTGATGTATAGAA GTGGTGATA
TCGTTCGTTTGTTACCCGATGGCAACATAGATTATTTATATCGAAAGGACAAACAAGTTA
AGATTCGAGGGTTTAGGATTGAGTTGTCAGAGGTTGAGCATGCGCTCGAGCGTATACAAG
GTATTAATAAAGCAGTTGTTATTGTTCAAAATCATGATCAAGATCAGTATA TCGTTGCTTA
TTATGAAGCGATGCATACATTATCACATAATAAGATTAAATCACAATTACG TATGACCTT
ACCGGAGTACATGATACCAGTTAATTTCATGCATATTGAGCAAATTCCTATTACTATTAAT
GGGAAATTAGATAAGAAGGCATTGCCTATCATGGACTATGTCGATACGGATGCCTATGTA
GCACCGAGTACAGATACCGAACACTTGCTATGCCAAATTTTTGCAGATATTTTACATGTG
AATCAAGTAGGTATTCATGATAATTTCTTTGAATTAGGTGGCCATTCATTAAAAGCAACG
TTAGTGGTGAATCGGATAGAGGCATCTACTGGGAAACGATTACAAATTGGTGATTTATTA
CAAAAGCCAACTGTATTTGAACTAGCACAAGCGATTGCTAAGGTTCAAGAACAAAACTAT
GAAGTGATTCCAGAAACTATAGTTAAAGATGATTATGTGCTGAGCTCTGCACAAAAGCGT
ATGTATTTATTATGGAAATCAAACCATAAAGATACGGTGTATAACGTACCT TTTTTATGGC
GGTTATCATCAGAACTTAATGTAGCTCAATTGCGACAAGCAGTGCAGCGTTTGATAGCGC
GACATGAGATTTTACGAACACAATATATTGTTGTAGATGATGAGGTTCGACAACGTATTG
TGGCAGATGTTGCAGTTGACTTTGAAGAAGTTAACACGCATTTTACGGATGAACAAGAAA
TCATGCGCCAATTTGTAGCACCTTTTAATTTGGAAAAGCCAAGTCAAATTAGAGTGAGAT



ACATTAGAAGTCCCTTACATGCATACCTCTTTATAGATACACATCATATCATTAATGACGG
TATGAGTAATATACAATTAATGAATGATCTTAACGCACTTTATCAACATAA ATTATTGTTA
CCACTTAAATTGCAATATAAAGACTATAGTGAGTGGATGTCGCATCGTGATATGACGAAA
CATAGACAATATTGGTTATCTCAATTCAAAGATGAAGTACCTATTTTAAGC TTACCGACA
GACTATGTTAGACCAAATATTAAAACGACAAATGGAGCAATGATGTCATTT ACAATGAAT
CAACAAATGAGACAGCTACTTCAAAAGTATGTAGAAAAGCATCAAATTACT GATTTTATG
TTCTTTATGAGTGTGGTCATGACGTTGTTAAGCAGATATGCTCGAAAAGATGATGTTGTTG
TCGGTAGTGTGATGAGTGCGCGTATGCATAAAGGCACGGAGCAAATGCTAGGCATGTTTG
CTAATACGTTGGTATATAGAGGGCAACCGTCACCTGATAAAATGTGGACACAGTTTTTAC
AAGAGGTTAAGGAAATGAGTTTGGGTGCATACGAGCATCAAGAATACCCATTCGAATGTT
TAGTAAATGACTTAGATCAATCACATGATGCCTCACGGAATCCATTATTTGATGTCATGTT
AGTACTACAAAACAATGAAACGAATCATGCTCATTTTGGGCATAGTAAATT AACACACAT
TCAACCCAAATCAGTGACGGCGAAATTTGATTTATCTTTCATCATTGAAGAAGATCGCGA
TGACTATACAATCAATATCGAGTATAATACCGATTTATATCACTCAGAAAC AGTTCGTCA
CATGGGTAATCAATGTATGATTATGATTGATTATATTTTGAAGCATCAAGA TACACTACA
AATTTGTGATATACCAAACGGTACGGAGGAACTTCTAAATTGGGTCAATACGCATGTTAA
CGATCGAATGCTTAATGTCCCGGGAAATAAATCTATCATAAGTTACTTTAATGAAGCTGT
CTCACGACAAGGTAATCATGTTGCGCTAGTCATGAATGATTTGACAATGACGTATGAAAC
ATTACGCAACTATGTGGATGCCATTGCGCACATGCTCCTATCAAATGGTGTGGGCAATGG
TCAACGGGTTGCCTTGTTTACAGAACGTAGTTTTGAAATGATTGCGGCGATGTTGGCGAC
AGTTAAAGTAGGTGCATCTTATATACCTATCGATATTGATTTTCCGAATAAACGACAAGG
TGCAATTTTGGAGGATGCTAAAGTAACTGCAGTCATGTCTTACGGCGTTGAAATTGAAAC
GACATTACCAGTCATTCAATTGGAAAATGCTAAAGGCTTTGTTGAATCAAAGGAAAATGA
ACAATATGATGATTTACATGGCAATCAACTTGAAAACACAGCGATGTTAGA TAATGAGAT
GTATGCTATTTACACATCTGGTACGACCGGGATGCCTAAAGGGGTTGCCATACGACAACG
AAATTTGTTGAATTTAGTGCATGCATGGTCAACTGAATTGCAATTAGGCGACAATGAAGT
ATTTTTGCAACATGCAAATATTGTTTTTGATGCATCAGTTATGGAGATTTATTGTTGTTTGT
TAAATGGTCATACGCTTGTGATTCCAGATAGAGAGGAACGTGTTAATCCAGAACAGTTAC
AACAACTCATTAATAAGCATCGTGTGACGGTTGCGTCGATTCCGTTACAGATGTGTAGTG
TTATGGAAGACTTTTATATTGAAAAGTTGATTACAGGCGGGGCAACTAGTACGGCATCCT
TTGTTAAATATATTGAGAAGCATTGTGGCACGTATTTCAATGCCTATGGACCATCTGAGTC
AACAGTCATCACATCGTATTGGTCACATCATTGTGGTGATTTGATACCTGAGACGATTCCA
ATTGGCAAACCCTTATCTAACATCCAAGTGTATATTATGTCAGATGGTTTGTTATGCGGTA
TTGGTATGCCAGGCGAGTTGTGTATTGCAGGTGATAGTTTAGCGATAGGATATATTAATC
GTCCAGAATTAATGGCTGATAAATGGCAAAATAATCCATTTGGTAAAGGAA AGTTGTATC
ATAGTGGTGATTTAGCACGTTATACATCTGATGGTCAAATTGAATTTTTAGGAAGAATAG
ATAAACAAGTGAAAGTTAACGGGTACCGTATTGAACTTGATGAAATTGAAA ATGCAATAT
TAGCTATTCGTGGTATATCTGATTGTGTTGTAACAGTAAGTCACTTTGATACGCATGATAT
ATTGAATGCTTATTATGTTGGAGAGCAACAAGTGGAGCAGGATTTGAAGCAATATTTAAA
TGATCAGCTGCCTAAGTATATGATTCCTAAGACTATAACGCATATCGATTGTATGCCATTA
ACCACGAATGACAAGGTGGATACTACGCGTTTGCCAAATCCATCACCTATACAACAGTCT
AATAAAGTGTATAGCGAACCCTCTAATGAAATTGAGCAGACATTTGTTGATGTATTTGGA
GAGGTATTGAAACAAAATGATGTCGGTGTTGACGATGATTTCTTTGAACTTGGTGGTAAC
TCATTAGAGGCGATGTTAGTTGTCTCGCATTTAAAACGATTTGGCCATCATATTTCAATGC
AGACATTATACCAATATAAAACCGTGCGACAGATTGTTAATTATATGTACC AAAATCAAC
AATCATTAGTTGCATTACCGGATAATCTTTCGGAATTACAAAAGATTGTTA TGTCTCGTTA
TAACTTGGGTATTTTAGAGGATAGTCTAAGTCATCGACCTCTAGGAAATACACTATTGAC
TGGCGCGACAGGTTTTTTAGGTGCTTATCTGATTGAAGCACTACAAGGATACAGTCATCG
CATTTATTGTTTCATACGTGCTGATAATGAGGAAATAGCATGGTATAAGTTGATGACGAA
TTTAAATGATTATTTTTCAGAAGAGACGGTTGAAATGATGTTATCAAACAT TGAAGTCATT
GTTGGTGATTTCGAGTGTATGGATGATGTTGTTTTACCAGAAAACATGGATACGATTATTC
ATGCAGGTGCTCGTACAGATCACTTTGGTGATGATGATGAATTTGAAAAAGTAAATGTTC
AAGGTACTGTTGATGTCATACGTTTGGCACAACAACATCATGCAAGGTTAATATATGTGT
CTACGATAAGTGTGGGAACTTATTTTGATATAGACACAGAAGATGTGACATTTTCAGAAG
CGGATGTCTATAAAGGGCAACTACTAACATCACCATATACACGGAGCAAATTTTATAGTG
AATTAAAAGTATTAGAAGCTGTAAATAATGGCTTAGATGGTCGGATTGTAC GTGTTGGTA



ATTTGACGAGTCCTTACAATGGAAGATGGCATATGAGAAATATAAAGACTA ACCGTTTTT
CAATGGTAATGAATGATTTGTTACAACTGGATTGTATCGGGGTTAGCATGGCTGAAATGC
CTGTAGATTTTTCTTTTGTGGATACGACTGCAAGACAAATTGTCGCATTAGCACAGGTCAA
CACACCACAAATCATTTACCATGTGCTATCACCTAATAAAATGCCGGTGAAATCTTTGTTA
GAATGCGTTAAGCGCAAAGAAATTGAACTCGTCAGCGATGAATCATTTAATGAAATTTTA
CAGAAACAAGACATGTACGAAACGATTGGATTAACTAGTGTTGACCGTGAACAACAACT
AGCAATGATAGATACAACATTAACATTAAAAATAATGAATCACATCAGTGA AAAATGGC
CAACGATAACTAACAATTGGCTGTATCATTGGGCACAATATATCAAAACAA TATTCAATA
AGTAA 
 

> ausB 
Function: protein coding sequence; holo-acyl-carrier-protein synthase (core genome, constant) 
Best match: ausB_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[56712:57356:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 50459 … 51104; Length: 645 bp 
Sequence: 
ATGACAGTATTTGTAATGCAATTACAGAGTAACTTGAAAAGTATTGAAGAA TTAATATCA
CAAAGTCGTTGGTCATATAAAAAACCGCGTACAGTCAACTATAGATACAAT CAAGATAA
ACTCATGCACAGATTGGGAGATATTTTAGTGCAATATGGAATTCAACATGACACAGGTTT
ATTACCACATGAATGGCATTATCACATTTCGCCACGAGGTAAGGCAGATATTGTTCAACA
CAATCGTGATGGACAGCCCATCTATGTGAGCTTATCATATAGTTATCCTTATATCGTGTGT
GTTGTCGATAAAGAACCAGTTGGTATTGATATCGAAAAGATATCACAACGTTTAGACTGG
CGTACGTTAGTGACGTGTTTCTCTACAAACGAAGCACATCAAATATGTAGTTTAAATGAT
TTTTATCAAATATGGACACAAAAAGAAAGTTTTACAAAATTGATTGGTGAA GGTTTAATC
AAAGGATTGGATATTTATGATATGACACAATCACACTTTTATCAATCACGT GAAGTGAAG
TTCAAACAATTTATTTTTGATCAGTTTATGGTACAGGTATGTTTCTTAGGAGAGGCACCCT
GGGGTTATAAAAAAGTGTCTGTATTTCAGTTATTGAGTAGTTAA 
 

> argB 
Function: protein coding sequence; acetylglutamate kinase 
Best match: argB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[184495:185259:r]RC 
Position: 008-contig_256: 52178 … 52943; Length: 765 bp 
Sequence: 
TTATGAATTAAGGATTGTTGTGCCAACAAAATCATTATTGTAAATAGATTC AATGATATTT
GGCTTGTTTCCTGATGCAATGATAACTTTAGGACAGCCATTTTCAATCGCATTTTTGGCAT
CTAGCACTTTGGGAATCATACCTCCATAAATATCACCATGTTCAATATATTGATGAATATC
GACTAATGGCAATTGAGGTATAACCATATCATTGATGAGTACACCTGCAATATTACTTAA
TACATAAATAGGCGCTTTTAATGATGATGCAATAAAATAGGCAAGCGTGTCAGCATTAAT
ATTGTAAAATTCTCCATCATGGTTATTGAAACCAATCGAATTGATGATAGGTACAAATTT
AGTACATATATACTGTAAAGCATCCTTATTTAAAGCGGTCGGGACACCGACATATCCATA
TTGTTGATCAAAACGTTTAATTTCAAATAATTGAGCATCCAAACCACATAA GCCTATCGC
AGAACATTGGTGCTGGTTAAATTGAGCTACTAATGCAGTGTTAACGTCTGCAATGAGCGT
GTGTTTAGTAATGGTCATGGTTGCTTTATCAGTCACTCTTAGGCCATTAACAAAGTGTGGC
TCGATTTGCTGGTTTGATAATGCATCATTAATAAATGGGCCACCGCCATGAACGATAATA
GGGTAGATGTTGTTTAATCGTAAATGCTTAATATTGTTAATAATTGATGGATGCATGTCAC
TAAGTGTACTGCCACCAATTTTAATGACAATAAATTTCAT 
 

> argJ 
Function: protein coding sequence; arginine biosynthesis bifunct protein 
Best match: argJ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[185275:186516:r]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 52958 … 54200; Length: 1242 bp 
Sequence: 
TTATGTTCGATATGATGCGTTGATACGCACATAATCATAGGATAAATCACAACCGTATGC
AGTCGCTGCAGCGTTACCTAAACCAAGCTGAACGTCAATTGTGACATTTTCATGAGTTAA
TGTATTCGACATAGCTTGCTCATCAAATAGTACAGCCATACCTTTATCAACGACAGGTATT
TGGTTCAGTTGAACATATGTGCAGTTAGGATCAATTTCACATCCGCTGTAGCCAATAGCT



GTAATGATTCGACCAAAATTGGCATCTTCGCCAAAAATAGCTGATTTTACTAGATTTGAA
CTTACGATAGTTTTACCGATTTTTCTTGCATCTGATATTGATTTAGCGCCTGACACATTGA
CGCTGATTAACTTTGTTGCGCCTTCGCCATCTCTGGCTATAGCTTTAGCTAAAAATGTACA
GACAAAATTGAATGCATCAACAAATGTTTCCCATTGTGGATGGTCTTGACTAAGTATTTG
GTGTTCAACTTGGTGATTTGCCATGACTAATACCATGTCATTTGTACTTGTATCGCCATCA
ACAGTAATCATATTAAATGTATGGTCAGTCGAAGATTTTAATAATTGATGA AGTGTATTC
GATTCAATCGATGCATCGGTTGTTATAAAAGCAAGCATGGTAGCCATATTTGGGTGAATC
ATACCTGAACCTTTGGTGCTACCACCAATTGTAACGGTTTTACCATCGATTTTTAGTGATA
CAGCGATATGTTTTGTACAGGTATCAGTTGTTAAAATTGCCTCGTTAAACGCACCTGGCGT
TGCAAAATTAGCATCCTTAATATGTTCGGTCCCAGTCTTAATTTTATCCATAGGCAAATAT
TCACCAATGACCCCAGTTGAAGCAACAGCAACATGCTCAGATGGTATTTGAAGTTGTTGA
GCAACCCATGTTTGTGTTTGTCGTGCATCATCTATGCCTTGTTGACCGGTACAAGAATTTG
CATTAGCTGAATTAACAACAAGTGCTTGTAATTTTCCTTTAGACTTTTGTAAAGTGTCTTC
AGTGACAATAAGTGGTGCAGCTTTAAACTGATTTAAAGTATATACGGCAGCTGCACTTGC
CAAAGACGATGAGTAAATCCACCCAAAGTCTTTTTTGTTAGCGCGTAAACCGATGTGCAT
ACCACCAGCCGTGAAGCCTTGAGGTGTACTGATATCGCCATGTTTAATAATTGAAAAGTT
ATATTGTTGTGATGTCGTTTCTTGATGTTTCAT 
 

> argC 
Function: protein coding sequence; N-acetyl-gamma-glutamyl-phosphate reductase 
Best match: argC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[186528:187562:r]RC 
Position: 008-contig_256: 54211 … 55246; Length: 1035 bp 
Sequence: 
TTATGGATAAACTGGTGATTGATTTAGGCCAGTCGTCACTTCAAAATCATATAATATATTT
AAATTTTGAATGGCTTGCCCACTTGCGCCTTTGACAAGGTTATCAATCACTGATACTAAAA
TTGCTGTTTGCGTTGTTTCATCTACATAGATGCCGATATCGCAGTAGTTACTACCGAGTAC
TTCTTTTGTGGTTGGAAAAGTCCCAATATCTCTAATTCTGACAAATGGCTGATTAGCATAA
TAAGAGGTCATTAATTTATGTAATGATTCAGTCGTATATTCAGATGATAAT TTGACATATA
TTGTTGATAAAATACCTCGTGTCATTGGTACGAGATGTGGTGTAAATATGACTGATACAT
CTTGACCCGCAATGATAGATAAATATTGCTCGATTTCCGGTTTGTGTTTATGGTTTCCGAT
TGCATAAGCGCTTAGATTTTCATTCATTTCTGAAAAATGAACACGTTGTGATAATGAACG
ACCAGCACCTGACACGCCGGTCTTAGCATCAATAATAATAGATGACAAATCTACTATTTT
TTCGCTAATAAGTGGATGTAATGCTAATAATGTTGCTGTAGGGAAACAGCCAGGATTAGA
AATGAGCTTCGTTCCATTGTTATCAAACGATTGCCATTCTGAAATGCTGTAAATAGCATGA
TTCAAATCATCTTGTGCTGCAGCAGTTTCTTTGTAATATGCTTCATATATTTCACGATTCTT
AATTCTAAATGCGCCAGATAAATCGATAACATGAATACCTTTTTCTACTAA GGGAGGGAT
ACATGTTTTACTTACGGGTGCTGGTGTCGCAAAGAAAATCACATCACAGTCATTATTGTCC
ACTGTAAGTGCTTCGAAATGTTGCATAATATGTTGTAAATGTGGAAATGTTAATTTCAAC
GGTTCATCTACTTTTGAATGTGAGTAGATGTGTGCAATCGTTACATGAGGATGTGTTTGTA
ACAATCGAATTAATTCAATTGCGCCATAACCGCTACCGCCAACGATACCTACTTTAATCA
TCAT 
 

> argD1 
Function:   
Best match: argD1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[187598:188782:r]RC 
Position: 008-contig_256: 55281 … 56466; Length: 1185 bp 
Sequence: 
TTAATTTTTAAAAACGTCTTGAAAAGCTGCAACAATTTGATGGATTTCCTCTTTATCAATG
ACTAGAGGTGGTGACAATCGAATGATAGTACGATGCGTGTCTTTGCACAAGATTCCACGT
TGAATCAGTTGATCCACAAAAGGTGCAGCATCTGTGTTAAGCTCTATGCCTATAAATAAA
CCACGACCTCTAATTTCTTTAATACTAGGATGTTTAAGTTGTAGCAACGCTTTTAATAAAA
ATGAACCTAAGCGTTCTGATCGTTCAACCAGTTGTTCATCTTTAAGTACATCAAGCGCTGC
CGTCGATATTGCAATGGCTAAAGGGTTACCACCAAATGTCGAACCATGTGTACCTGGTGT
TAGAACACGCATGACATCATTATTTGCAAGTACAGCAGATACAGGGTATAAGCCGCCACC
CAATGCCTTACCTAAAATATAAATGTCTGGAACAACTTGCTCCCATTCCATCGCAAACCA



TTTCCCAGTTCTACCAAGACCAACTTGAATTTCATCTGCAATCAATAATATTTGATATTTA
TCACATAGATGACGCACAGCTTGAATATATCCTTTCGGTGGTATATTAACGCCACCTTCAC
CTTGAATTGGTTCCAAAATAATTGCTGCTGTATTTGGTGAAATAGCTTGTGTTAATTGTTC
AATGTCTCCAAAATCTACAGTTGTAGTGCCTTGAAGTAGGGGGTGAAATCCTGCTTTATA
TGCGTCGTGGTTAGATAGTGATAATGAGCCAAGTGTACGACCGTGAAAATTGTTATTCAT
AGCGATGATTTCAACTTGTCCGTCAGTAATGCCTTTAACTTCAGAGCCCCATTTTCTAGCA
ATTTTAATGGCTGCTTCAACAGCTTCAGTACCAGAGTTAAGGGGGAGTACTTTGTCTTTCT
TAGCAAGATGACAAATTTTTTCTTCCCATTTCCCGAGATTGTCACTATAAAGGACACGTGA
AATGATAGACAACTTTGAAGCTTGTTCTGTCATCGCTTTAACAATTGTTGGATGACAATGG
CCTTGGTTTGCAACTGAAAAACCCGAAATGCAATCTATATATTGTTTGCCATCAGTATCCC
AAACTTTGACACCTTTACCTTTAGAAATGACAAGCTTAAGTGGTGCATAATTATTAGAGC
TATAATAATCAGTTAATTCAATGATTGAATTCAT 
 

> rocD1 
Function: protein coding sequence; ornithine aminotransferase 1 (core genome, variable) 
Best match: rocD1_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[51350:52534]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 55281 … 56466; Length: 1185 bp 
Sequence: 
TTAATTTTTAAAAACGTCTTGAAAAGCTGCAACAATTTGATGGATTTCCTCTTTATCAATG
ACTAGAGGTGGTGACAATCGAATGATAGTACGATGCGTGTCTTTGCACAAGATTCCACGT
TGAATCAGTTGATCCACAAAAGGTGCAGCATCTGTGTTAAGCTCTATGCCTATAAATAAA
CCACGACCTCTAATTTCTTTAATACTAGGATGTTTAAGTTGTAGCAACGCTTTTAATAAAA
ATGAACCTAAGCGTTCTGATCGTTCAACCAGTTGTTCATCTTTAAGTACATCAAGCGCTGC
CGTCGATATTGCAATGGCTAAAGGGTTACCACCAAATGTCGAACCATGTGTACCTGGTGT
TAGAACACGCATGACATCATTATTTGCAAGTACAGCAGATACAGGGTATAAGCCGCCACC
CAATGCCTTACCTAAAATATAAATGTCTGGAACAACTTGCTCCCATTCCATCGCAAACCA
TTTCCCAGTTCTACCAAGACCAACTTGAATTTCATCTGCAATCAATAATATTTGATATTTA
TCACATAGATGACGCACAGCTTGAATATATCCTTTCGGTGGTATATTAACGCCACCTTCAC
CTTGAATTGGTTCCAAAATAATTGCTGCTGTATTTGGTGAAATAGCTTGTGTTAATTGTTC
AATGTCTCCAAAATCTACAGTTGTAGTGCCTTGAAGTAGGGGGTGAAATCCTGCTTTATA
TGCGTCGTGGTTAGATAGTGATAATGAGCCAAGTGTACGACCGTGAAAATTGTTATTCAT
AGCGATGATTTCAACTTGTCCGTCAGTAATGCCTTTAACTTCAGAGCCCCATTTTCTAGCA
ATTTTAATGGCTGCTTCAACAGCTTCAGTACCAGAGTTAAGGGGGAGTACTTTGTCTTTCT
TAGCAAGATGACAAATTTTTTCTTCCCATTTCCCGAGATTGTCACTATAAAGGACACGTGA
AATGATAGACAACTTTGAAGCTTGTTCTGTCATCGCTTTAACAATTGTTGGATGACAATGG
CCTTGGTTTGCAACTGAAAAACCCGAAATGCAATCTATATATTGTTTGCCATCAGTATCCC
AAACTTTGACACCTTTACCTTTAGAAATGACAAGCTTAAGTGGTGCATAATTATTAGAGC
TATAATAATCAGTTAATTCAATGATTGAATTCAT 
 

> brnQ1 
Function: protein coding sequence; branched-chain amino acid transport system II carrier protein 
Best match: brnQ1_CC008_NCTC8325_CP000253.1[162494:163849:r]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 56718 … 58074; Length: 1356 bp 
Sequence: 
TTATGCTTGTGGAATTTTACGATGCTTAATTTTATAAATAATGAAGCCGATAATGAAACCA
ATCAAACTGAGAACAACCCAGCCCATACCAATGTCTGATAATGGTAAATATTTTTGGCTG
AAATTAATCAAAGTTTGTGAGAATGATGTGCTTGAAATGAACTCTGGACTA GCTTTTAAT
CCATCTACTAATGCAGCAATCATTGTAAAGAAAATGGTACATTGATAAATA AGTTTTGAA
TGATGGAATTTGCTACTAAATAATGTTAGTACAATCAAGGCAATTGCTAAT GGATATAAG
AACATTAACACTGGGACTGAGTACATAATAATCTTAGTTAAACCAACATTC GCGAATAAG
AACGAAATAAAGCTTACAACTGTTGCAATCGCTAGGTAATTCATTTTAGGGAAAAGGTGT
TCGAATGTTTCTGAAAATGCCGTAATCAAACCGATGGCTGTTTTTAAACAAGCAACCATA
ACGATAAGTGACAACAGGACGATACCGTAGTTACCTAAGTAGTATTGAGTAATTTGCGCT
AAGGCAATACCACCATTTTCACTAAGTTTGAAATGACCAATACTTAATGTA CCCATGATT
GCTAGTAGGGTATAAATGATCCCCATCATAATGATACTGATAGTACCAGACTTAATTGTT



TCTTTAGCGATATCAGTTGGATTTTCGATACCTAACTTTTTAATCGTTGCAACAATGATAA
TACCAAATGCCAATGACGCTAGCGCATCTAAGGTATTGTATCCATCTAAAAAGCCGTTAA
ATAAGGCATGTGATTGATATTGTTTACTAATAGGTGCATCAGATATGCCACCTAATGGAT
GGATAAAAGCAAATAATAAAATAATTGCTAATAATACTAAGAATACCGGAT TTAAAAAT
TTACCGATATATTCTAAAATTCTTGATGGCTTTCTCGCAAAAAACCATGCAATCACAAAG
AAGACGAAGCTAAAAATAAATAAATATAAAGTGATTTGCTTTGGTGATAAA AATGGCGA
AAATGCAATTTCAAATGATGTCGTTGCCAGTCTAGGTAAGGCGAAAAATGGTCCGATAAC
TAGATATAAGGCAATCGTGAAAATGTAAGCATATGTTTTATTAACACGCGA TGCAATTTC
AAATAAACCAGATGTCTTTGAAATGCCAATAGCAATGATACCTAGAAATGG TAAGCCAAT
TGCTGTAATTAAAAATCCTAAGTTAGCGATAAAAACGTTAGAACCAGCAGC TTGACCCAA
GTGTATTGGGAAGATAAGATTGCCGGCACCAAAGAATAAACCAAATAACAT AGAACCTA
TAAACATGTTTTCTTTAAATGTTAGTTTCTTCTTCAT 
 

> Q5HJI6 
Function: protein coding sequence; isochorismatase (core genome, variable) 
Best match: Q5HJI6_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4212238:212735:rRC 
Position: 008-contig_256: 58350 … 58848; Length: 498 bp 
Sequence: 
TTAGTTCAATATATTTAGTAATTCGCTTGTGGTTACTGTTTGCCCCATTATAGGGAATACA
TTATCTATTGGAAATTGATGTAGCGTTTCGTTTTGTGCACTCATCATATCTGTAACAAAAA
ACTGATTGTAGTTTAATTGATAGGCATCTCGCGCTGTCGTATCTACGCCAATATGCGTTGC
GACACCACCAAGAACAATCGTATCAATTCCTCGACGTCGCAATTGTAAGTCCAAATCTGT
TCCTACAAATGCACTAAAATGTCGTTTGTCTATGACAAAATCGTCATCTCTCTTGTCTAAT
AAATGATGGAAACGACTGTAGTCGTCGCCTTCTTTTGGTGGTAATGAGATCATTGCATTTG
GTTGCAATACATCTTTACCATCATAGAAATTCACGCGAACAAAAGCGATAA AGCCATTGT
TTTTTCTAAAAACATCTATTAATTTATTAGCGTTTTGAACGACATTTTCAG CTGTATGTGG
CGCATAATCCAT 
 

> ipdC 
Function: protein coding sequence; indole-3-pyruvate decarboxylase (core genome, constant) 
Best match: ipdC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[191290:192930:r]RC 
Position: 008-contig_256: 58974 … 60615; Length: 1641 bp 
Sequence: 
TTATTTATTTTGTTGTGAAAAAGCTTTAGCGATATCGATGAGTTTCTTCGGTGCGTCTTCG
ACAGACATTTTGACTTCGACAAAATGCATCACATCGGGATGACCATTAATTGCATTAAAC
GTGTCTTGTAAATCTTTTGATGATTCAACGTCATGAATTTCAACATTTTTACCACCAAATA
CAGCTGGTAAAGCTTTATAATCCCACATGTGAATTTCATTATAAGGTTCATACATGCCGTG
AATAAGTCGTTCTACCGTATAGCCGTCATTATTAATCACAAATAATACCGGTTTAATATGC
TGTCTAATCATAGTTGAAATAGCTTGAACAGTTAGTTGCAATGAGCCATCACCAATTAAT
AATAAGTTACGACGATCTTTGTCTGCTAATTGTGAACCTAATGTTGCAGGTAATGTATAGC
CGATAGAACCCCATAACGGTTGCCCTATAAAAGTATTGTTTTTGTATAATGCTAAATCATA
AGCACCAAAGAATGATGTACCTTGATCAGCAATAATGACATCATTTGGTTTTAAGAAATT
TTGCATCATTTTAAAATAAGTTTGTTGTGTTAATGGTTCTGTGCCAACTGTATAATCGGGT
GATGTTGGACGATGATACGCAGGGAACGTTGCGTTATTCGTATGTGAAATATTGGATAAC
TGTTTTAACAATGATGGTAGAGATATTTCATCATTTGTAACATCGTCAATTTTGATATTGT
GATGATTTAACATAACGACATCATCGATATTGAATTGGTATGAAAAACCTG CTGTTGCTG
AATCTGTTAATTTGGCTCCAATATTTAAAATTAAATCGCTGTTGTCCACATAATCTCGTAT
TTTATCTTCGGCAATTTTCCCATCGTAAATACCCATATAATATGGATTTTCCTCATTAAAA
GCACCTTTTCCTAATGAAAGTTGTGCTACTGGTATCTGTGTTTGATTTACAAAATCTTCTA
ATTCTTGATGAAGGTGAAAACTGTTAATTTCATGTCCAGTAATGATGATAGGCTGCTTCG
ATTGATGCAATTTAGATGTTAATAACTCTATATATGTTGATGCATCCGTATCTTTGGCTGC
CGTTACTTCAAATGGTGTCGGTATCTCAATTTCAGAGATTGCGACATCGATTGGTAAATGT
AAATGAACTGGGCGTCTTTCGGCGATTGCTGTATTAATTAAACGTGGTATTTCGGTTGTTG
CATTTTCAGGTGTGATATAACCTTGTGCAACGGTTATATGTGCAAACATTTTTCGGTAGTC
GTCAAATGTACCTTCACCAAGTGAGTGATGTACATATTTACCGGCATGTTCAACAGCACG



TGTCGGCGCACCTGTAATCGCAATGACAGGTATGCGTTCAGCATATGAACCTGCGATACC
GTTGACGGCACTTAATTCGCCAACACCAAATGTAGTAACTAATGCAGCGAGTCCATTAAG
ACGGGCATAACCGTCCGCTGCGTAACTTGCGTTTAATTCATTTGTATTTCCTACCCAATCT
ACATTGGGATTGCTGATAATATCGTCTAGAAAAGCGAGATTAAAATCACCAGGAACACC
AAAAATTTTATCGACGCCTGCTCGATGAATAGCGTCAATTAAGTAAGCTCCAATGCGTTG
TTTCAT 
 

> glcA 
Function: protein coding sequence; glucose-specific PTS transporter protein/IIABC component (core 
genome, constant) 
Best match: glcA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[214774:216819:r]RC 
Position: 008-contig_256: 60887 … 62933; Length: 2046 bp 
Sequence: 
TTATTTAGCTTCAAATAATTGATCGCCAAATGAAATGTTGCCATGTTCACCTTGTTTAAAA
TCAAGGTTTGTAATGTTTCCTTGTGTCACGATAATAGGCGTAATATCACTCTTTGCATGAT
TGCGGATGTAGTCTAAATCAAAGTTGATTAATAAATCACCTTGTTTAACTTCTTGACCTTC
CTCAACATGTAAAGTAAAGCCTTCTCCGTTTAATTTAACAGTGTCTAAACCGATGTGGATT
AATAGTTCTAAACCACTATCTGATACAAGACCAATTGCATGTTTTGTTGGGAAAATCATTT
GTACTTTACCGTTGAATGGTGCACGAACTTCACCTTGTGAAGGTTTGATAGCGATACCGTC
ACCCATCATTTTTTCGCTGAACACTTGATCAGGCACTTCTGATAAAGGTGTTACTTCACCA
GTTAATGGTGCATGAACGATATGGCTCAATTCGCTTGTTGCAGATTTATCTTCTGCAACAA
CAACAGTTTCGTCTTTATCGTCTTCCATAGTAGTAGGGTTTTCTACTACTTGACCATTCATA
ATCTGTTGCATTTCATGTTTGATTTGGTCAGATTTAGGACCAAAAATTGCTTGCATATTAT
TGCCGACTTCTAATACACCAGATGCGCCTAAATCTTTCAAACCAGGAACATCAACTTTAG
ATTTGTCGTTAACTTCAACACGTAGACGTGTGATACAAGCGTCTAAATGTTTAATGTTTGC
TTTGCCACCCATAGCTTCTAATACTGCATATGGTAATTCAGTTGCTGAAGCAGTAGCCGCT
TGTGATTGTTTATCTTCACGACCTGGTGTTTTGTATTTTAATTTTACAATTAAGAATCGGA
ATACGAAGTAGTAAATAACTGCGTATACAAGACCTACAGGAATGACTAACC ACCATTGTG
TCTTATTAGGTAGTATACCGAGTAAGAAGTAGTCGATGAAACCACCTGAGAATGTATAAC
CTAGATGAAGATCTAATAAGTACAATGTTAAGAATGATAAACCATCAAGTA CTGCGTGAA
TAAAGAATAATAATGGTGCTACAAATAAGAATGAGAATTCTAATGGTTCTG TAATACCAG
TTAAGAATGATGTTAAAGCAGCAGAACCCATTAAACCTGCTACCACTTTCTTATTTTCAGG
TTTAGCTGTGTGATAAATTGCTAAAGCTGCTGCAGGTAAACCGAACATCATAACAGGGAA
TTCACCTTGCATGAATTTACCAGCTGTCAAATGTGCGCCTTCACGAATTTGTTCGATAAAG
ATACGTTGGTCACCGTGAATAATTTCACCAGCTGCATTTTTCCATGAACCAAACTCGAACC
AGAACGGTGCGTGGAAAATGTGATGTAGACCGAATGGAATTAATAAACGCTTGATGAAA
CCAAATAAGAATACGGCAACACCAGTATTTGAATCTAATAATCCTGTACTGAATGCATTT
AATCCTGATTGAATCGTTGGCCAAATTAATGCCATTGGGAATGCTAAAATAAATGATGTT
GTAGCCATCATAATAGGTACGAAACGCTTACCAGCAAAGAAACCTAAATAA GATGGTAA
GTTAATGTTATAGAACTTGTTATAACACCAAGCTGCCAGGGCCCCGATAATAATACCGCC
GAACACACCTGTTTGTAATGTTGGAATACCTAAAATGCTAGCGTAACCACTCGCTGGATC
AGTAACATTTTTAGGTGTAACTTGTAAAAAGTCGCCCATTGTTTTGTTCATGATTATGTAA
CCGACGAATGCTGCGATAGCTGCTACGCCATCACCGCCAGCTAATCCGATTGCGACACCT
AATGCGAAAATCATAGGTAAGTTTTCAAAAATAATACTACCGGCAGCTGTCATTAATTTA
GCGACATTTTGAACGCCACCATTTTGTATAAACGGCAAGTAGTGTTGTAATGCTTCGCCTT
GTATAGCTGTACCGATAGCTAATAACAGACCCGCTGCTGGTAAAATTGCAACAGGTAACA
TTAGCGCTTTACCAATACGTTGCAATTGACCGAAAAGTTTCTTCCTCAC 
 

> rsaK 
Function: noncoding RNA ncRNA of Staphylococcus aureus K (core genome, constant) 
Best match: rsaK_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[195307:195518:r]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 62991 … 63203; Length: 212 bp 
Sequence: 
AATAGACTGTGTTGGTAACCATCACAGCTTAATTTAACTCATGCCTAATCTTACTTAGTAA
CACGTTGGTGTATGTAATTAATGTAAAAGAAGCAATTGACTAAGTAGTATA TAAAACTGA



TACGTTAGTTTATCTAGCTTACCATCACATCTTATTGAATCTTATTTGTTTGCGACTCCTAT
TTTAGCATGGTGAAGTATGCGTTTTCAAT 
 

> murQ 
Function: protein coding sequence; N-acetylmuramic acid 6-phosphate etherase (core genome, 
constant) 
Best match: murQ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2196885:197784 
Position: 008-contig_256: 64569 … 65469; Length: 900 bp 
Sequence: 
GTGATGGAAAATAGTACGACCGAAGCACGTAATGAAGCGACGATGCATCTTGATGAAAT
GACTGTGGAAGAGGCTTTAATTACGATGAATAAAGAAGATCAGCAAGTCCCGTTAGCAG
TTCGAAAGGCAATACCACAATTGACAAAAGTAATTAAAAAAACAATTGCAC AGTATAAA
AAGGGTGGACGATTGATCTATATCGGTGCAGGTACAAGTGGAAGATTGGGTGTCTTAGAT
GCAGCGGAGTGTGTACCTACATTCAATACTGACCCTCATGAAATTATAGGTATTATTGCT
GGTGGACAACATGCTATGACGATGGCTGTAGAAGGTGCGGAAGATCACAAAAAATTAGC
GGAAGAAGATTTGAAAAATATAGATTTAACATCAAAAGATGTCGTTATAGG AATTGCCGC
GAGTGGCAAAACGCCATATGTTATAGGCGGTTTAACATTTGCTAACACAATCGGTGCTAC
AACAGTATCTATTTCATGCAATGAACATGCAGTTATAAGTGAAATTGCGCAGTATCCAGT
AGAAGTTAAAGTTGGTCCAGAAGTATTAACTGGTTCAACGCGTTTAAAGTCTGGTACAGC
ACAAAAATTAATTTTAAATATGATTTCAACCATCACAATGGTTGGTGTCGG AAAAGTTTA
TGATAACCTCATGATTGATGTTAAAGCAACCAATCAAAAACTGATCGACCGTTCAGTGCG
TATTATTCAAGAAATATGTGCTATCACATATGATGAAGCAATGGCGTTATA TCAGGTATC
TGAGCATGATGTGAAAGTTGCGACAGTTATGGGTATGTGTGGCATTTCTAAGGAAGAAGC
AACAAGACGGTTATTAAACAATGGTGACATTGTTAAACGAGCAATCAGAGA TAGACAAC
CTTAG 
 

> A6QDH7 
Function: protein coding sequence; putative phosphosugar-binding transcript regulator/RpiR family 
(core genome, constant) 
Best match: A6QDH7_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[199250:200128] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 66934 … 67813; Length: 879 bp 
Sequence: 
ATGATGACAAATATTTTATATCGCATTGATAAGCAGTTGAGTGATTTTACGAAGACAGAA
AAGATAATCGCTGATTACATTTTAAAGAATCCACATAAAATCATTGATATG ACTGTGAAT
GATTTGGCAGATGTTACGAATGTTAGTACAGCATCAATTGTTAGATTTAGTCGGAAAATG
ACACATCAAGGTTTTCAAGAGCTAAAGATTGCGATATCTCGATACTTACCCGAAGATATT
GCAACCAATCCACATTTAGAATTGATTGAAAATGAATCTGTAGAAACTTTG AAAAATAAA
ATGATTGCTAGAGCAACGAATACGATGCGATTTGTAGCTACTAATATTATGGATGCGCAA
ATTGATGCAATTTGTGATGTGTTGAAAAATGCCAGGACAATATTTTTATTTGGATTTGGCG
CATCGAGTTTGACTATTGGTGATCTTTTTCAAAAGTTATCTCGTATTGGCTTAAATGTCAG
GTTATTACATGAAACGCATTTACTTGTGTCAACATTTGCGACGCATGATGATAGAGATTG
CATGATTTTTGTGACGAATCAAGGTAGTCATAGTGAATTGCAGTCAATTGCACAGGTGGC
CACACATTACAGTATTCCCATCATAACTATATCTAGTACAGCTAATAATCCAGTGGCTCA
AATTGCAGACTATGCATTGATTTATGGCAGAACTGATGAAAATGAAATGCGTATGGCGGC
TACAACGTCACTATTTGCACAGTTATTCACGGTAGATATATTGTACTATCGATTTGTAGCA
TTAAATTATCATGCGATTCTAGATTGTATAACCCAATCGAAAATGGCACTTGATAATTAC
AGGAAGCATCTTGCGACGATAGATTTTAAACATTAG 
 

> A5IP63 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: A5IP63_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[200322:200603:r]RC 
Position: 008-contig_256: 68125 … 68275; Length: 150 bp 
Sequence: 



TAGGTAGTAGTACATAAAGAGTATGGCTGCGAACATGCCGAATATTGAAGTGAAGTTACC
TACAGTGACTGCCATGTAATGATTTAAAGTTAAATAGTAACTTAGACTAAT AATAAAAAA
TAAAATGATTTGATAGGTAATTAACACCAT 
 

> hsdR 
Function: protein coding sequence; type I restriction-modification system endonuclease (core genome, 
constant) 
Best match: hsdR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[200816:203605] 
Position: 008-contig_256: 68487 … 71277; Length: 2790 bp 
Sequence: 
ATGGCATACCAAAGTGAATACGCATTAGAAAATGAAATGATGAATCAACTT GAACAATT
GGGTTACGAAAGAGTAACAATACGTGATAATAAGCAATTGCTTGATAATTT TAGAACGAT
TTTAAATGAGCGTCATGCGGACAAATTAGAAGGCAATCCCTTAACAGATAAAGAATTTCA
ACGTCTGTTAACGATGATTGATGGGAAAAGTATTTTCGAGAGTGCCCGTATTTTACGTGA
TAAATTACCACTTAGACGTGATGATGAGTCTGAGGTTTATTTGTCGTTTTTAGATACGAAA
AGTTGGTGTAAAAATAAGTTTCAAGTGACGAATCAAGTATCTGTCGAGGATACATATAAA
GCACGTTATGATGTAACGATATTAATCAACGGACTACCCCTTGTCCAAGTTGAATTGAAA
CGTCGAGGTATTGATATTAATGAGGCGTTTAACCAAGTAAAACGTTACCGCAAACAAAAT
TACACAGGCTTATTCCGCTACATACAAATGTTTATCATTAGTAATGGTGTTGAAACGCGAT
ACTTTTCTAATAATGATAGCGAACTATTGAAGAGTCACATGTTTTATTGGAGTGATAAAC
AGAATAACCGAATCAATACATTACAATCGTTTGCTGAGTCGTTTATGAGACCTTGTCAATT
AGCTAAGATGATATCGCGCTATATGATTATTAATGAAACAGATAGAATACT GATGGCAAT
GCGTCCGTATCAAGTGTATGCGGTAGAAGCACTTATTCAACAAGCGACTGAGACAGGGA
ATAATGGATATGTATGGCATACAACTGGAAGTGGTAAGACATTGACTTCTTTTAAAGCGA
GTCAGATTTTATCACAGCAAGATGACATTAAGAAAGTTATCTTTTTGGTTGACCGTAAAG
ACTTGGATAGTCAAACAGAAGAGGAATTTAATAAATTTGCTAAGGGTGCTGTAGACAAA
ACTTTTAATACCTCGCAACTGGTACGCCAACTAAATGATAAAAGTTTGCCACTTATTGTAA
CGACGATACAAAAAATGGCTAAAGCGATTCAAGGTAATGCCCATTTATTAGAACAGTATA
AAACGAATAAAGTTGTATTTATTATTGATGAGTGTCATCGCAGTCAATTTGGTGACATGC
ATCGTCTAGTTAAACAACATTTCAAAAATGCCCAATACTTTGGATTCACTGGTACGCCAC
GTTTTCCAGAAAATAGTAGTCAAGATGGTAGAACAACTGCAGATATTTTCGGTAGATGCT
TACATACGTATTTAATTAGAGATGCCATTCATGATGGTAATGTACTTGGTTTCTCAGTTGA
CTATATTAATACTTTTAAAAATAAAGCTTTAAAAGCAGAAGATAACAGCAT GGTTGAAGC
AATTGATACGGAAGAAGTATGGTTAGCGGATAAACGTGTGGAATTAGTAACACGACATA
TCATCAATAATCATGATAAATATACACGTAATCGTCAATATTCAAGTATAT TTACAGTCCA
AAGTATTCACGCGCTTATTAAATATTATGAGACATTTAAGCGACTTAACAA AAAGTTGGA
ACAACCGTTAACGATAGCTGGTATATTTACGTTTAAACCTAATGAAGATGATCGTGATGG
TGAAGTGCCATATCATTCACGTGAAAAATTAGAGATAATGATTAGCGATTA TAATAAAAA
GTTCGAGACGAATTTTTCAACAGACACAACTAATGAGTATTTTAATCATAT TTCAAAAAA
CGTTAAAAAGGGCGTTAAAGATAGTAAAATTGATATCTTAATCGTTGTTAA TATGTTCTTA
ACTGGTTTTGATAGTAAAGTACTGAACACTTTATATGTTGATAAGAATTTA ATGTATCATG
ATTTAATTCAAGCGTATTCACGTACAAATAGGGTTGAAAAAGAATCAAAGC CATTTGGTA
AAATTGTAAACTATCGTGACTTGAAAAAAGAGACAGACGATGCACTGAGAG TATTCTCAC
AAACAAATGATACGGATACAATTTTAATGCGCAGTTATGAAGAGTATAAAA AAGAATTT
ATGGACGCTTATCGTGAGCTTAAAATGATTGTGCCGACACCACACATGGTTGATGACATT
CAAGATGAAGAAGAGCTAAAGCGCTTTGTTGAAGCTTATCGTTTATTAGCTAAAATAATA
TTACGTTTAAAAGCATTTGACGAGTTTGAGTTTACAATTGATGAAATTGGAATGGATGAA
CAAGAGAATGAAGACTATAAAAGTAAATATTTAGCTGTGTACGATCAAGTA AAAAGAGC
GACGGCTGAGAAAAATAAAGTATCCATTTTAAATGATATTGATTTCGAAAT AGAAATGAT
GCGTAATGATACGATTAATGTGAATTATATTATGAATATATTGAGACAAAT TGATCTTGA
AGACAAAGCGGAACAACGTCGTAACCAAGAACAAATTAGACGCATTTTAGA TCATGCAG
ATGATCCGACATTGAGGTTAAAACGAGATCTAATTAGAGAATTCATCGACAATGTTGTAC
CTTCTTTAAATAAGGATGATGATATCGATCAAGAATATGTTAATTTCGAAA GTATTAAAA
AAGAAGCGGAGTTCAAAGGATTTGCTGGAGAGAGATCTATCGATGAACAAGCCCTAAAA
ACAATTTCAAATGACTACCAGTATAGTGGTGTTGTAAACCCACATCACCTTAAAAAAATG



ATTGGTGATTTGCCATTGAAAGAAAAGCGTAAAGCAAGAAAAGCCATTGAA TCTTTCGTG
GCAGAAACAACTGAAAAATACGGTGTGTAA 
 

> hsdRx 
Function: protein coding sequence; type I restriction-modification system endonuclease 
Best match: hsdR_part_DQ413432.1[1:432]  
Position: 008-contig_256: 69888 … 70320; Length: 432 bp 
Sequence: 
TGGTTAGCGGATAAACGTGTGGAATTAGTAACACGACATATCATCAATAATCATGATAAA
TATACACGTAATCGTCAATATTCAAGTATATTTACAGTCCAAAGTATTCAC GCGCTTATTA
AATATTATGAGACATTTAAGCGACTTAACAAAAAGTTGGAACAACCGTTAA CGATAGCTG
GTATATTTACGTTTAAACCTAATGAAGATGATCGTGATGGTGAAGTGCCATATCATTCAC
GTGAAAAATTAGAGATAATGATTAGCGATTATAATAAAAAGTTCGAGACGA ATTTTTCAA
CAGACACAACTAATGAGTATTTTAATCATATTTCAAAAAACGTTAAAAAGG GCGTTAAAG
ATAGTAAAATTGATATCTTAATCGTTGTTAATATGTTCTTAACTGGTTTTG ATAGTAAAGT
ACTGAACACT 
 

> Q5HJH7 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q5HJH7_CC080_11819-97_CP003194.1[219535:220377] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 71481 … 72324; Length: 843 bp 
Sequence: 
ATGGATAATAGAAATATGATTAATCGTGTTTTTAGTCAAAAGATATTACAT CAAATTGCA
ATCAAAAATAAAAGTGATGTTGTTGATGAGGCATATGATTTTTATATACAG GGACCTAAA
AATATCAATGTAATACAGAAGATGAAATCTTTATATAATTATCTTAAAAAG TCTTATCGT
AACGAATATTTTTACAAAAACACAATACTTAATAAACTCCTTCTAGGACGA CATTCTATT
AATACAACTACTGCACTTTCTGAGATGCCCATAGGGAAAAGTATTGCTGATTTTATATTGT
TAAACGGCAAAGGCGTTGTCTATGAGATTAAAACAGAATTAGATAAGCTGGATAGATTA
GATAATCAAATTAATGATTATTATGAAGTGTTTAATTATGTAGTAGTTATT ACAAATGACA
AACATCTGAATAAAGTTATGGCTAGATACAAAGATACAACAGTTGGAATTT TAGTGTTAA
CAACTAGAAATACACTGAGTGAAGTTCAAAAACCTAAAGAAAACAATAGTC TCTTAAAC
ACAAAAGCGATGTATAACTTTTTACGAAAAGAAGAAAGAAAAAGAGTTATT GCACAAAA
TCATATGGATGTGCCAACTTATAATGATTTCACAGAGTATGATGTGTTATTTGACGTGTTT
AAAGAAATACCAATGACGAAACTGCATAACAATATGATTTCTGAGTTGAAA AAAAGAGG
CAACATGAAAGAATACAAAGATGAATTTTTAGCAGCGCCGGCTGAAATTAA GTTCTTGTT
ATATTTCGCAAAAATGACAAAGAAAGATAAAAATAAACTATATCATTTTCT TAAGGAGGA
TTAA 
 

> Q9RL82 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q9RL82_CC012_21266_AFTT01000027.1[229333:230256:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 72325 … 73249; Length: 924 bp 
Sequence: 
ATGTATTATCCTTATTTGCGTGGGAAACAAAATGAACTATTTGCAATTAGA GAATTGTTA
GAGAAAGGTTTGATTGGTGATTGTATTCAACCTATAATTGAACCGATTAAGTATACAACC
ACGTTTAAAAATGTTTTGAAATATTGTGGTGAAAAAGAATTTCGTATAAAT TTAGTAGTA
AATTCGAAGTTAACTGAAGAAGAGATTAGTAACGAAACTGTTGAAGACTTA AGCGAAAT
AATAACAAAAAACAAAAGTGTTATTCAAAAAGCTTACTTGGGTCCTTCTGA TGAAGGCGA
TGATAGGTTGAAACAGCAATTTTCAAGTAATAGTTTAGCTATTTTAACAAG TGTAGATGA
CTGGGAAATGTTTGGAGATAAAAATAAACTTGAAATGGTTTTTGTACCAGA TGATAGACA
CATTAAACGTAAATTGCGTAATATTCCAAACAAAGGCATCATTATGGATCC TTTTAATAA
ACTAAGTCGTAATGTTGATTATTTAGATAATGATGACGAGTTTTATAGCGACGATCACCTT
TATTATAAGGAAGATGGATACGTAGCATTTTCAGACTATTCTGTTATAGGTGGAGAATAT
GTAGACGGTGGCTTTTCGCCATTAGCTATTGCGATACATATTGTCTATTTTGATGAGGCTA
ATGAGTTAAGAGTTAAACATTTTGTCTCTGATTCTAATAACGATAGATTAA ATCCAGCTA



AAAAGTTTTTTGAGGCTGTAGATAAATTAGTAACTTGGTCTAAAAACTTAG ATAATAAAA
ATAGATCTTATGCAATCGGACAATTTGAAGAATTAAATGAAAATAATAAGT ATCCAGGAT
TAGGTTTAATTAAAAGGTTATCTATCATGCATCATCTAGAAATTATGAATA GATACTTGG
AGTCTCAAAATGAAAATATGTGA 
 

> A6QDI2 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: A6QDI2_CC080_11819-97_CP003194.1[221289:222401] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 73235 … 74348; Length: 1113 bp 
Sequence: 
ATGAAAATATGTGAAAAATGTTTTAATAATACTGAAATCGTAGAAATCATT GTAAATGAT
AATAGCAAATTTGACAATTGTGATATTGATAACGATCATCTTGGTGTTAAA ATATTTGATA
CGACTCGACACATAGATAAATTAGAGCAGATTAGAGATTATTTAAGACCAG CGTTAGAAT
TATATGATATTAGTATAAATTTACCAGATACTTTTAGCCAAAAAGAAGGTA AAAAAATTG
AAACAGCATTAAAAGATGATTGGAGTATATTTAATGTTGAAGAAGCTCAAA TAAGTTGTA
TTTTAAATGAACTTTTTAAAGATGATGAAAATATAGATAGACGGGTGTTGG AAGGTTTAG
TAAGCGCTAAAATCATTAAAGATAAAAAATATACAAATGAAAATCTAATTG TAGCAAAT
AATGACTGGGATGGATTTTGTGAGAGCTTGAAGTATAAAAATAGATTTCATAATAATATG
ATCAATTTAGAGAATTTAGCGTTCTTTCTCGATATCACTACTAATTACTATAGTATTGAGG
AATTTAGAGAAAGATTTGAACCATTATATAGATCTAGAATAGTTAAGTTCA TTACAGAGA
AAAGTGAACTAATGTCACCACCAAAGGGATTTGCAACGGCAGGAAGATTGAATTCTAAA
TGGATAAGCGTATTATACCTTAGTACAAAAGAACAGGTCAGTATAGAAGAA GTTAAACCT
AAGCATAATGACATTATTTATATAGGTAAGGTTAAGTTACAAAAAAACGTT ACAAAAGA
GAAATTGAAAATTGCGAATTTAACTAATTTAACTAGTAATGCAATCAAAGC TGGCGATGA
TGGATTTAGAAAGTATTTTGTAAATCACCAAACATTAAAAAAGATTCATAA AGGAATAAC
AAATCCAAGCGATGAACAAGGAATAGATTATTTGCCATTTCAATATTTAGC TGATTATAT
TCGAAGCCTTAAATATGACGGGATAATGTATGAGAGCATATTGCAAGATGGTACTTTTAA
CTTTGTGTTTTTTGATCAAAATTTATTTGAATGTGTTAATTATGAAAGAAA AAGAGTAAGT
GATGTTAAATATACATTGACTAAGCTAAGTTGA 
 

> tx_oppF2 
Function:  rho independent terminator  
Best match: tx_oppF2_CC008_TCH1516_CP000730.1[234728:234786:r]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 74373 … 74432; Length: 59 bp 
Sequence: 
ATAAAATATAAATAATCCCCCGCACTTCACATAGTGGCGGGGGATTTATTCTGGCGTTA 
 

> oppF2 
Function: protein coding sequence; putative oligopeptide ABC transporter/ATP-binding protein (core 
genome, constant) 
Best match: oppF2_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[31611:33203]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 74612 … 76205; Length: 1593 bp 
Sequence: 
TTATTTAGCAATAACTGCTACTTCTGAAATAAGTTGCTTTGCATAGTCTGATTGCGGATGT
TTGATAATATCTTCTGTGTTATTCAGTTCAACGATTTCGCCATTTTTCATAACTGCTACGCG
ATCACATATTTCATTGATAACACCCATGTCATGTGTGATGAATAAATAAGT GATGCCGAA
GTCTAACTGTAATTGTTTTAATAACTCGATGATATCTTTTTGAATTGAAAC GTCTAAAGCG
GACACTGCCTCGTCGCAAACAATCACTTTAGGTTCTACAGCAAGTGCTCTCGCGATACTT
ACACGCTGACGTTGCCCACCAGATAATTCGTGTGGATAGCGATATAAGAAACTTTGATCT
AGGCCAACTTTTTCTAACAACGATACGACAGTTTTAATAATGTCATCATTATCTTTGACTT
TCCCATGAATGATTAGTGGTCGTTTAATCACATCAATGACTTTAAATCTTGGATTAATAGA
TGCGAATGGATCTTGAAAAATCATTTGTATCTCTTGTCGTAAAGATTTCAATTCATCATCT
TTAAATAAACTTAATGGTAATTCGTTATACCAAATAAAGCCTTCTGACACT TCCTTTAGAC
CGACGACCGTCTTAGCTAATGTCGATTTCCCTGACCCTGATTCACCGACAATGCCTAATGT
TTCGCCTTTTCTAATACCCAAGTTAATATCATTAACTGCTCGGTATAGGCTGCCACTCGGT



GATGTGTAATCCACGCTCACGCGATCGAATTTTAATAAAATATCATTGTTTAACGGTCTTG
GCGGACGCGTTTGATGAATATCAGGAATCGCATCTATTAAGCGTTTTGTATAGGTATGTT
GTGGCGATTTAAAAATACTTTCAACCGTGCCACTTTCAACGACACTTCCATCTTTCATTAC
AATCACATCGTCGCAAAATTGATACACAGCGCCTAAATCGTGAGTGATAAAAATAATAG
ATGTTTCTGTGTACTCATAAAGGGACTTCATTAACTGCAGTAATTGATTTTGTGTACTGGC
ATCTAATGCCGTTGTTGGTTCATCTGCGATTAAAATTTGTGGCTTTAAAATCAATGCCATT
GCTATCATGACACGTTGACGCATACCACCAGAAAGTTCATGTGGATAAGCATCAAATTGT
CGAGTTGCATGTTTTATACCTACTTTTTCTAAAATGTCTATTGTCATCGACTTTGCTTCAGA
TTTAGATACACGTTTATGTTGAAATAGTACTTCTGTAATTTGTTTGCCAATCGTTAATCTTG
GATTCAACGAAGAGAGTGGATCTTGAAAAATCATTGAAATATCCTTACCTCGAATTTGTT
GTAACGCTGAAGTTGATAAATTATTTAACGATTGCCCATTAAAAATAATTT CTCCTGTTAA
TGTGTGATCTGGATAATCTGGTAGTAGCCCTAAAATAGATTTAGCAGTAATACTTTTTCCT
GATCCTGATTCACCAACAATACCTAGGATATGTTTTTTTCGTAATTCGAAAGAGACATTTT
TTACCGCTTGAACTGTAGTTTCATCATAATTGAATTGTACATTCAGACTGTTGACTTCTAA
TAAATTTGACAT 
 

> oppB4 
Function: protein coding sequence; putative oligopeptide ABC transporter/permease protein (core 
genome, constant) 
Best match: oppB4_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[213096:214403] 
Position: 008-contig_256: 76332 … 77640; Length: 1308 bp 
Sequence: 
TTGTATCACAAGGCATTTTACAAGTTTGTATTATCGGTATTAAGCTTGCCAATATTTTTAT
ATGCAGTGATAAAGTTTTTCTTTTCTGCTAAGAGAAAAAATTTTTACGCTA ATAATTCTGA
AATTTCAGAAATTGAACGAGCGTTACATCAAAAATATAAATATTTATCGCA GCAAAAGTC
ATCCACACAAATACATAAAGAAGCATTAAAAATATTCAAGGCACAAAGTTC TAATACGA
GTTCAAAGAATATTGAACAAGCACATTTTTCAACATACTTTGAAAATTTAT TATTTCATAA
GTTCATCATGATCAAAGTAATATTGGCCTTGCCGATGTTCATCTTATTGACTATTTATTTA
CAGCCATTAGTTAGATATATTTTTGAGAGAATTGTCATGGCTGTGATTGTCATCATTGGTG
TTATTGTCAGTGTGTTTACCATTCTGTATTTTTCACCGCTTGATGCGGCTTATAGCATACTG
GGACAAAATGCAACAAAGGCACAGATACATCAATTCAATGTATTACATCAT CTTAACGAA
CCTTATTTTATTCAATTGTGGGATACCATCAAGGGTGTTTTTACCTTTGACTTAGGTACGA
CTTACAAAGGGAATGAGGTTGTGACTAAAGCAGTTGGCGAAAGAATTCCAATTACAATA
ATTGTCGCAGTATTAGCGCTAATTGTGGCATTAATTATTGCAATACCAATTGGTATTATCA
GTGCGATGAAGCGAAATAGTTGGCTTGATATCACGTTAATGATAATTGTATTAATTGGTTT
ATCTATTCCAAGTTTCTGGCAAGGGCTATTATTCATTTTAGCGTTCTCATTGAAATTGGAT
ATTTTGCCACCATCTTATATGCCAGAACATCCAATATCGTTGATTTTACCTGTACTTGTCA
TTGGAACAAGTATTGCTGCTTCTATCACGCGTATGACAAGGTCTTCTGTACTTGAAGTAAT
GCGCAGCGATTATGTTTTAACTGCTTATGCAAAAGGATTATCGACGACACAAGTTGTTAT
TAAACATATTTTGAAAAATGCCATTATTCCAATTGTAACGTTAGTTGGTCT TCTAGTGGCA
GAGTTACTAGGCGGTTCAGCAGTGACGGAACAAGTATTTAACATTAATGGTATCGGGCGT
TATATCGTCCAAAAACAACTAATACCTGATATCCCAGCAGTCATGGGTGGGGTCGTATAT
ATATCAATTGTAATATCTTTAGCAAACTTAATTATTGATATATTTTATGCT TTAATCGATCC
AAAATTACGTAGTGAAATTAACGAAAGGAAGTGA 
 

> Q8NYL1 
Function: protein coding sequence; putative oligopeptide ABC transporter/membrane protein (core 
genome, variable) 
Best match: Q8NYL1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[214409:215572] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 77645 … 78809; Length: 1164 bp 
Sequence: 
ATGGTAAAACTTACAACAAAGATAGCTTCCTTAAAACTATTCGCAAGTTAT GCTATAGCA
ACTTATATTTTAGTTATATTAACGAGTGCATTAAATCTTTTTAAAGGTTAT GTGGCCGATA
CGTTCTATATTGCTGAAACATTGCTAATCGTTTTAACCATCATTTTAATTATCATTTTAACA
ACGGAACAAACATGGAAGCATCATGACTTATGGCGACGTATCGTCGAAGTGTTGTTATTG



TTGATGACATTAACAGGCAACGTATTTACATTATTAATGTTTGTAAGTATT AGACGTTACC
AACGTACATCGCAAATACATAGTTATAACGGGTGGGAATCGTTTATACGAAAAACTACTA
GACATCGTATTGCGATTATCGGGTTACTTATTTTAGTCTACATGCTGACATTATCAATTGT
GTCACAATTTACATTTGATACGACATTGGCTACTAAAAATCAGTTCAATGCACTGTTACAT
GGACCGAGTCTAGCCTATCCGTTTGGTACTGATGATTTCGGTAGAGACTTATTTACACGCG
TAGTTGTAGGAACGAAGCTGACATTTTCAATTTCAATTATTTCAGTAGTTATTGCAGTTAT
TTTTGGTGTGTTACTAGGCACTATCGCAGGTTATTTTAATCATATTGATAATTTAATAATG
CGAATTTTAGATGTAGTGTTTGCAATTCCATCATTATTGTTAGCGGTGGCAATTATTGCAT
CATTTGGAGCAAGTATTCCAAATTTAATTATTGCTTTAAGTATCGGTAATA TACCATCATT
TGCACGGACAATGCGTGCCAGTGTTTTAGAAATTAAACGCATGGAATATGTAGATGCAGC
ACGTATCACTGGTGAAAACACTTGGAATATCATATGGCGTTATATTTTACCGAATGCGAT
TGCGCCTATGATTGTACGTTTTTCATTAAATATAGGTGTGGTTGTATTAACAACAAGTAGT
TTAAGTTTCCTAGGACTTGGTGTTGCACCTGATGTAGCTGAATGGGGCAACATTTTACGTA
CCGGTAGTAACTACTTGGAAACGCACAGTAATTTAGCTATTGTACCTGGTGTTTGTATTAT
GTTCGTCGTTTTAGCATTTAATTTTATAGGTGATGCAGTGCGTGATGCACTAGATCCAAGA
ATTCATTAA 
 

> rlp 
Function: protein coding sequence; RGD-containing lipoprotein (core genome, constant) 
Best match: rlp_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[237518:239293]  
Position: 008-contig_256: 78825 … 80601; Length: 1776 bp 
Sequence: 
GTGAAGAAAATCATTAGTATCGCAATTATAGTTTTAGCGTTGGTATTAAGTGGTTGTGGT
GTCCCTACGAAATCAGAAGTGGCTCAAAAGTCATCGAAAGTTGAAGTGAAAGGCGAGCG
ACCAACAATACATTTCCTAGGACAAGCAAGTTATGAAAATGATATGAATAT CGTTAAAGA
TCAATTGGAAAATGCAGGATTTAACGTGAAGATGAATATCCAACCAGATTA TGGTAGCTA
TCGTACACAACGTCAAGCCGGCAATTATGATATCCAAATTGATGACTGGATGACAGTGTT
TGGTGACCCGAACTATGCTATGACGGCATTATTTAGTTCTACAGGATCAAATAGTTTATTG
AAAGATAAACATGTAGACCAGTTGTTAAATAAAGCTTCTACTCAAAATGAA GCAGATGTT
AAACAAACATATAAGCAAATTGAAGATGAAGTTGTATTTGATAAAGGGTAT ATGGCGCCT
TTATATGGATCAAAAAAGAATTTAGTATATGACAATAAAGTGTTAGATAAA AATAGTGTT
GGATTGCCAAATTCACGTGCATTAATATGGCAACAATTTGATTACAACAATAGTAGAGAA
CGAGATACGCGGCCACTTGTGATGACACAACAAGATGGTGAAATTCCTACATTGGATCCA
ATACGTTCAATTGCGCCGTCAGTATATTCAATTAATATGAATATGTACACAAGGTTATTAT
TATTAGATGAAAATGATCACTTAACAACGAAAGGTTCGTTAAGTCGTGATT ATGCTGTGA
ATAAGGACAATAAAGCATTTTATTTCTTGTTAAGAGATGATGATTATTTTG TGAAAGTGGT
CAATGGACAAGCACGTAATACTGGAGAGCGTGTATCGGCTGAAGATGTTAAGTTTTCTTT
AGATAGAGCACGTGATAAAAAGTCTGTGCCTAACAATAATACTTACAATAT GCACAAAC
ATATAAATGACATCAAGATATTAAAAGATGAGGACATCGATCAGTTGCGTA AAGAGAAA
GACAAGGACGATAAATCAATCTATGATAAGTTGATTAAAGCTTATAACGTC AAATCGTTA
ACGACAGATGGTCAAAAAGTAAATAATAAAGACGGTATTTATCAAATTGTT AAAATTACG
ACAGATCAATCGATGCCTCGAGAGGTAAATTACTTAACACACTCTTCGGCAGGCATTTTA
TCTAAAAAATTTGTTAATCAAGTAAATCAAGAATATCCAAAAGGATATGGG GATAGCAGT
ACAATTCCTGCAAATTCAGATGGGAAAAATGCGCTGTATGCAAGTGGCGCATACATTATG
ACACAGAAAAATGCATATCAAGCAACGTTTCAACGTAATCCAGGATTCAAC GAAACAGA
AAAAGGTAGTTATGGACCAGCTAAAATTAAAAATATTACATTGAAGTTTAA TGGTGACCC
GAATAATGCATTGTCAGAACTTAGAAATCATTCAATTGATATGTTGGCAGA TGTGAATCA
AAAACATTTTGATTTAATTAAGTCGGATAAAAATTTAAGCATTATTCGCAA AAATGGACG
CAAGTCAGTCTTTTTAATGCTAAATATTAAAAAAGGTATATTTAAGACGCA TCCAAACTT
GAGACAAGCAGTAGTTAATGCGATAGATCAGGATCAATTTATTAAGTTTTA TCGTGGCGA
TAAATTTAAAATTGCATCACCGATTACACCACTTGTCGATACTGGTAACGAGCAACGTCA
AGATATAGAAAAAGTAGAAAAAGCCATTAATCAATAA 
 

> ggt 
Function: protein coding sequence; gamma-glutamyltransferase (core genome, constant) 



Best match: ggt_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[239331:241337]  
Position: 008-contig_256: 80638 … 82645; Length: 2007 bp 
Sequence: 
ATGGTCATTAACTTAAATGACAAACAGACAAAAACATCTAAAGAAGGGTTA ATTTCCGTA
TCACATCCTCTTGCGGCTAAAATTGGTAAGGATGTATTAGATCAAGGTGGCAACGCCATG
GATGCAGTGATTGCAATTCAACTGGCATTGAATGTGGTAGAACCATTTGCATCAGGTATT
GGTGGTGGCGGGTATTTGCTATATTATGAGCAAAGTACTGGCAGTATAACTGCTTTTGAT
GCGCGTGAGACAGCCCCTGCACATGTAGACAAACAATTTTATCTAGATGATTCAGGCGAA
TATAAATCATTTTTTGATATGACTACACATGGTAAAACTGTCGCTGTGCCAGCAATTCCAA
AGCTGTTTGATTATATTCACAAGCGTTATGCTAAGTTGTCATTGGAAGATTTAATTAATCC
TGCAATTGAACTAGCTATTGAAGGTCATGCAGCCAATTGGGCTACTGAAAAATATTCGCG
CCAGCAACACGCACGATTGACAAAGTATCATGAAACGGCACAAGTATTTACGCATGAAA
ATCAATATTGGCGTGAAGGTGATTGGATTGTACAACCCGAATTAGGTAAGACATTTCAAA
TATTAAGAGAACAAGGGTTTAATGCATTTTATAAAGGTGACATTGCGAAAC AATTAGTCA
ATGTTGTTAAAGCATGTGGTGGGACAATCACTTTAGAGGATCTAGCCAATTATGACATTC
AGATTAAAGCGCCAATCAGTGCGACATTTAAAGACTATGACATTTATTCAA TGGGACCAT
CTAGTTCTGGCGGTATCACGGTCATTCAAATATTGAAGTTATTAGAACATGTCGATTTACC
ATCTATGGGTCCAAGATCTGTCGATTACTTGCATCATTTGATACAAGCGATGCATTTAGCA
TATAGTGATCGCGCGCAATACTTGGCGGATGATAATTTTCATGAGGTGCCTGTACAGTCA
TTAATTGATGACGATTATTTAAAAGCACGCAGTACGCTCATTGATAGCAATAAAGCAAAT
ATTGATATAGAGCATGGTGTTGTGTCTGATTGCATTAGTCATACAGATGTTGAAGAAAAT
CATACCGAAACAACTCATTTTTGTGTGATTGATAAGGAAGGTAATATTGCTTCATTTACGA
CATCAATCGGTATGATTTACGGATCGGGTATTACGATTCCAGGGTACGGCGTGTTATTGA
ATACCACAATGGATGGTTTTGATGTAGTAGATGGTGGTATTAACGAAATTGCACCATATA
AACGACCACTAAGTAACATGGCTCCAACGATTGTGATGCATCACGGGAAGCCGATATTAA
CAGTAGGTGCACCTGGTGCCATAAGTATCATTGCTAGTGTTGCGCAAACATTAATCAATG
TATTAGTGTTTGGCATGGATATTCAGCAGGCTATAGATGAACCTAGAATTTATAGTAGCC
ATCCTAATCGCATTGAATGGGAGCCTCAATTTTCACAATCTACAATATTAGCATTGATTGC
ACGTGGACATGCAATGGAACATAAACCAGATGCCTATATTGGAGATGTACATGGGTTACA
GGTTGACTTGAATACACGTGACGCGTCGGGAGGTGCTGATGATACGAGGGAAGGCACAG
TGATAGGTGGCGATGTATTATCAATTAGAAAACAACCATTACCTAGTCCGAAAATATACG
ATAATGACACCCATCGAGTATATTTCAATGATATGCAGTTGCCATTATATGCTGAACAAG
TGCGGTGGATGCATGACAAATATTGGGTTGATGAAAGTGTTATTAGAATCATTTTCCCTG
AAGTTAGTGTGCATATTGAAGATTTAAGAAGTTATGAAATCGCCGGAAAAA ATTATATAG
ATATTGCCTGGTTGGCACGGAAGAAAGGTTATCAAGTTACCTTAAAGGATGACAGTTTAT
ACTTAACTGATGAAACATATCATTCAGTGAAAGCAAACACAAATGCATACT ATAGATATG
ATCGAGATAGTATCACAAGATAA 
 

> acpD 
Function: protein coding sequence; FMN-dependent NADH-azoreductase (core genome, variable) 
Best match: acpD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[220684:221310:r]RC 
Position: 008-contig_256: 84381 … 84531; Length: 150 bp 
Sequence: 
TGGAATATAAGTTTCAAATAAATCAATATGTTTCACTTCATCATCAGGATG TTGTTGTTGA
TATGTTTCGATAAATGCTTTACCAGCCGCCATAGAATTTGATACCAGTTCATTAAAAGGGT
GTGCTGTAATATATAATACTTTTGCCAT 
 

> msmX 
Function: protein coding sequence; maltose ABC transporter/ATP-binding protein (core genome, 
constant) 
Best match: msmX_CC030_MRSA252_BX571856.1[238058:239155]  
Position: 008-contig_256: 85701 … 86799; Length: 1098 bp 
Sequence: 
ATGGCAGAACTAAAGTTAGAGCATATTAAAAAGACGTATGATAACAACAAT ACTGTAGT
GAAAGATTTTAATCTACATATTACTGACAAAGAATTCATTGTATTTGTTGG ACCATCGGG



ATGTGGTAAATCAACAACATTACGAATGGTTGCTGGACTAGAGTCTATCACATCTGGAGA
TTTTTATATTGATGGGGAACGCATGAACGATGTTGAACCAAAGAATAGAGATATTGCGAT
GGTATTTCAAAACTATGCATTATATCCACATATGACTGTTTTTGAAAATAT GGCATTTGGG
CTAAAGCTACGTAAAGTAAATAAAAAAGAGATTGAACAAAAAGTTAATGAA GCAGCTGA
AATATTAGGATTAACTGAGTATCTTGGTCGTAAACCAAAAGCGTTATCTGGCGGACAGCG
TCAACGTGTTGCTTTGGGCAGAGCTATTGTTAGGGATGCGAAAGTCTTTTTAATGGATGA
ACCATTATCGAATCTTGATGCGAAGCTTCGAGTACAAATGCGCACAGAAATATTGAAATT
ACATAAGCGACTTAATACTACGACAATTTATGTTACACATGATCAAACTGA AGCATTGAC
GATGGCTAGTCGAATTGTTGTTTTGAAAGATGGCGACATTATGCAAGTCGGCACACCTAG
AGAAATATATGATGCCCCTAATTGCATATTTGTGGCGCAATTTATCGGCTCACCAGCAAT
GAATATGTTGAATGCTACAGTTGAAATGGACGGATTGAAGGTAGGAACACACCATTTTAA
ATTACATAATAAAAAATTTGAAAAGTTAAAAGCTGCTGGCTACTTAGACAA GGAAATTAT
TTTAGGTATTCGAGCTGAAGACATTCATGAAGAACCAATATTTATTCAAAC TTCTCCAGA
GACACAATTTGAATCTGAAGTAGTTGTATCCGAACTGTTAGGTTCAGAAATTATGGTACA
TAGCACATTCCAAGGAATGGAATTGATTTCTAAATTAGATTCAAGAACACA AGTGATGGC
GAACGACAAGATTACACTAGCATTTGATATGAATAAGTGTCACTTTTTTGATGAAAAAAC
AGGAAATCGTATCGTCTAA 
 

> STAR 
Function:  Staphylococcus aureus repeat element 
Best match: STAR_CC001_MW2-USA400_BA000033.22371925:2372149:r 
Position: 008-contig_256: 90261 … 90370; Length: 109 bp 
Sequence: 
GGGAGTGGGACAGAAATGATATTTTCGCAAAATTTATTTCGTCGTCCCACCCCAACTTGC
ATTGTCTGTAGAAATTGGGAATCCAATTTCTCTATGTTGGGGCCCCGCC 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC001_MSSA476_BX571857.1[1167133:1167311]RC 
Position: 008-contig_256: 90348 … 90378; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTCTCTATGTTGGGGCCCCGCCAACTTGCA 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC001_MSSA476_BX571857.1[2756252:2756375] 
Position: 008-contig_256: 90357 … 90387; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTGGGGCCCCGCCAACTTGCACATTATTGT 
 

> mviM 
Function: protein coding sequence; NADH-dependent dehydrogenase (core genome, variable) 
Best match: mviM_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[15157:16197:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 91618 … 92659; Length: 1041 bp 
Sequence: 
ATGACAAAATTAAAAGTTGGTGTGATAGGTGTTGGTGGTATTGCACAAGACCGTCATATT
CCAGCATTGCTGAAACTCAAAGACACAGTCTCATTAGTTGCAGTACAAGATATTAATACA
GTGCAGATGATTGATGTTGCGAAGCGCTTTAATATACCTCATGCAGTTGAGACACCTAGC
GAGCTGTTTAAACTTGTTGATGCGGTGGTCATTTGTACACCCAATAAATTCCATGCTGATC
TTTCTATAGAAGCATTGAACCATGGTGTCCATGTTTTATGCGAAAAGCCAATGGCAATGA
CGACGGAAGAGTGTGACCGCATGATTGAAGCGGCTAATAAAAATCACAAATTACTAACT
GTCGCTTATCATTATCGCCACACAGATGTGGCAATTACTGCTAAAAAAGCAATTGAATCA
GGTGTGGTTGGTAAACCTTTAGTAGCACGTGTACAAGCGATGCGTAGGCGTAAAGTACCT
GGGTGGGGCGTTTTTACCAATAAAGCGTTGCAAGGTGGCGGTAGTTTAATCGATTATGGT
TGCCACTTGTTAGACTTATCTTTGTGGCTATTAGGCAAAGATATGGTGCCGCATGAAGTGC



TAGGAAAAACATATAATCAATTGAGTAAACAACCGAATCAAATTAATGATT GGGGAACA
TTTGATCATACTAAATTTGATGTCGATGATCATGTTACTAGTTATATGACATTTGCCAATC
GAGCAAGCATGCAGTTTGAATGTTCGTGGTCTGCAAATATAAAGGAAGATAAGGTACAC
GTTAGTTTATCAGGCGAAGATGGCGGTATCAATTTATTTCCATTTGAAATATATGAGCCCC
GCTTTGGAACTATTTTTGAAAACAAAGCTAATGTTGAGCATAACGAAGACA TTGCTGGTG
AGAGACAGGCGCGTAACTTTGTCAATGCGTGTTTAGGGATAGAAGAGATTGTGGTGAAA
CCGGAAGAAGCACGCAATGTAAATGCCCTTATAGAAGCGATTTATCGTAGCGATCTTGAT
AACAAGAGCATACAACTTTAA 
 

> iolE 
Function: protein coding sequence; sugar phosphate isomerase/epimerase (core genome, variable) 
Best match: iolE_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[251172:252140] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 92713 … 93682; Length: 969 bp 
Sequence: 
ATGAAAATAGGTGTATTTTCAGTATTATTTTACGATAAAAATTTTGAAGAT ATGTTAGATT
ATGTCGCAGAATCTGGATTGGATATGATTGAAGTTGGAACAGGTGGTAACCCAGGAGAT
AAATTTTGTAAGTTAGATGAGTTGTTAGAAAATGAAGACAAGCGACAAGCA TTTATGAAG
TCAATCACAGACAGAGGCTTACAAATAAGTGGTTTCAGTTGTCATAACAATCCAATTTCT
CCAGATCCGATAGAAGCGAAAGAAGCCGATGAAACGTTACGTAAAACAATCCGTTTAGC
AAATCTATTAGACGTGCCAGTTGTTAATACATTTTCTGGCATTGCAGGGTCAGATGATACC
GCTAAAAAGCCTAATTGGCCTGTTACACCTTGGCCAACAGCCTACTCTGAAATTTATGATT
ATCAGTGGAATGAAAAGTTGATACCATATTGGCAAGATTTAGCTGAGTTTGCAAAAGAGC
AAGATGTAAAAATTGCCATAGAGTTACATGCAGGATTTTTAGTTCATACAC CATATACGA
TGTTAAAGTTACGTGAGGCTACAAATGAATATATCGGTGCTAACTTAGATCCTAGTCATTT
ATGGTGGCAAGGTATTGATCCAATTGCTGCGATTCGCATATTAGGCCAAGCAAATGCAAT
TCATCACTTCCATGCTAAAGATACGTATATTAATCAAGAAAATGTAAATAT GTATGGTCT
AACTGATATGCAACCATATGGTAACGTTGCGACAAGAGCATGGACATTCCGTACAGTTGG
TTATGGACATAGTCCATATGTATGGGCAGATATCATAAGTCAACTTATTATTAATGGATAT
GATTATGTATTAAGTATTGAACATGAAGATCCTATTATGTCAGTAGAAGAA GGTTTCCAA
AAAGCTTGTCAAACTTTGAAATCTGTTAATATTTACGACAAGCCAGCAGACATGTGGTGG
GCATAA 
 

> Q7A1X1 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q7A1X1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[230572:231066:r]RC (completely 
identical) 
Position: 008-contig_256: 94042 … 94537; Length: 495 bp 
Sequence: 
TTAAATATTCATTAATTTCTCTTCTTGTTTAATACGTACATATAAGAAATA CGCATACGGT
ACTAATAAAATAGTTGTATATGTTGCGTGTGTTAATAATAATACACCGATT AATTCAGGA
ATGATGTTTAAGAAGTAATTTGGGTGTTTTGTAATTTTATATAATCCAGAT TTAATAATAG
GATGGTTAGGTAAAATGAATAATTTTAATGTCCAAATACCACCTAAAGTTT TAATAACCA
TAAATAACATGATATAAGCAAAGATTAATATAACTAAGCCAATACCATTTG CAAAGCTAA
ATGTATCTTTATTAATAAATGCCTCTACACCAGCCAATACATAAATTAAAA CGTGTGTTAT
TGCTAAAAACTTCGAATTTTTAACGCCATATTCAACTGCACCGTCTGCTTTTAATTGTTTT
GAGTGATTAATAGATATCTTTAAGCTGACAAGTCTGATACAGAAAAAGATA AGTAATATA
GATAGAATCAT 
 

> uhpT 
Function: protein coding sequence; putative hexose phosphate transporter (core genome, constant) 
Best match: uhpT_part_AJ566817.1[1:1373]  
Position: 008-contig_256: 94769 … 96142; Length: 1373 bp 
Sequence: 
ATGAACTTTTTTGATATCCATAAGATTCCGAACAAAGGCATTCCATTATCGGTACAACGT
AAATTATGGCTTAGAAACTTCATGCAAGCTTTCTTTGTAGTGTTCTTTGTTTATATGGCTAT



GTATTTAATTCGAAACAACTTTAAGGCGGCCCAACCGTTTTTAAAAGAGGAAATTGGATT
ATCTACATTAGAACTTGGTTATATCGGATTAGCATTTAGTATCACGTACGGTTTAGGGAA
AACATTACTTGGATATTTTGTCGATGGACGTAACACAAAACGTATTATCTCGTTCTTACTT
ATCTTATCTGCGATTACAGTTTTAATTATGGGATTTGTTTTAAGTTACTTTGGTTCTGTAAT
GGGATTATTAATTGTACTTTGGGGACTTAACGGGGTGTTCCAATCAGTTGGTGGACCTGC
AAGTTATTCAACGATTTCAAGATGGGCGCCAAGAACGAAACGTGGCCGATACTTAGGATT
TTGGAATACATCACATAATATCGGTGGTGCCATTGCAGGTGGTGTTGCACTTTGGGGTGC
TAATGTATTCTTCCATGGAAATGTTATAGGGATGTTCATTTTCCCATCGGTGATTGCATTA
CTTATTGGTATCGCAACATTATTTATCGGAAAAGATGATCCGGAAGAATTAGGATGGAAT
CGTGCTGAAGAAATTTGGGAAGAGCCGGTCGATAAAGAAAATATTGATTCTCAAGGTAT
GACGAAATGGGAGATCTTTAAAAAATATATCCTGGGAAATCCTGTTATATGGATTCTATG
TGTTTCAAACGTCTTTGTATACATTGTACGAATCGGTATTGATAACTGGGCACCGTTATAT
GTGTCAGAGCATTTACACTTTAGTAAAGGCGATGCAGTTAATACGATATTCTACTTTGAA
ATTGGTGCATTAGTTGCAAGTTTATTATGGGGCTACGTATCAGACTTATTAAAAGGTCGTC
GTGCAATTGTAGCTATTGGCTGTATGTTTATGATTACATTTGTTGTCTTATTCTACACAAAT
GCTACAAGTGTCATGATGGTTAACATTTCATTGTTTGCATTAGGTGCGTTAATCTTTGGTC
CGCAATTATTAATTGGTGTATCATTGACTGGTTTTGTTCCTAAAAATGCCATCAGTGTAGC
AAACGGAATGACAGGTTCATTCGCGTATCTATTCGGTGACTCAATGGCGAAAGTTGGTTT
GGCGGCTATTGCTGATCCAACACGTAACGGTTTAAACATCTTTGGATATACATTAAGTGG
ATGGACAGATGTTTTCATCGTCTTCTATGTTGCATTATTCCTAGGCATGATTCTATTAGGA
ATCGTTGCTTTCTATGAAGAAAAGAAAATTAGAAGTTTAAA 
 

> rsaG 
Function: noncoding RNA ncRNA of Staphylococcus aureus G (core genome, constant) 
Best match: rsaG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[232733:232926] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 96203 … 96397; Length: 194 bp 
Sequence: 
CCCCGACGGCATGTGCGTGAAGAGATGAAAGATACTGCTTCTACCCTTGCAAATATATCA
TCTCTATGTCTCGGGGCAGATCATAATTCCCTGTTATGAAGTATCCTTATTTGCCCGACTT
AGGGTGACTCAATGAATTTACTCCTTACAATAAAGACATATAGCGGTGTCAATATTGTAG
GGAGTATTGTTTT 
 

> txbi_rsaG 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of rsaG (core genome, variable) 
Best match: txbi_rsaG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[232932:233001] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 96402 … 96472; Length: 70 bp 
Sequence: 
TAAACTCTCTAAAAAGCGGACTGAAAGAAAAGTGAAAACTTCTCTATCAGT CCGCTTTTT
CATAGAACAA 
 

> yesN 
Function: protein coding sequence; two-component sensor/response regulator (core genome, variable) 
Best match: yesN_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[10550:11308]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 96507 … 97266; Length: 759 bp 
Sequence: 
CTATTTTGCTTGCTTACAATAATCACTTGGCGACATTTGTAAATATTTTTTAAAATGATAG
CTAAACATTTTATACTCTGAAAAGCCTACTTTGTCTGCAATTTCATAGTGTTTGTAATGTC
GATCTAACAATTGCAGAGATTGTAAAATACGATAGCGATTTAAATAATCGA CAATTGTAA
TACCAACATGATCTTTAAATGTTCGCATCGCATACGATTCACTAACATCGATATGTTGAAT
TAAATCTGAAACAGTCACTTTCGTTTGATAAGATTGCTTAATTTGATCAACAATCTGATTT
ACATAATAATCATCGTATTCTACTTTTAATAGTGGTTGGAAGGCATCATGACAAGATGCT
AAGCTACGGCCGTTCTGTGATTGTTGCTCTAATAAGGTACGGACAAGTCTTCCTAAAATA
ACTTCTAATTGTGCATGGTCTACTGGTTTTAATAAATAATCAAGAACATGA TGTTGAATAC
CGGCTTTCATATATTCAAAGTCATCGTAACTCGATAATATGATGACATTACAATCTAGATG
CGCAATATCATTGAGTAAATCGACGCCATTCTTACGTGGCATACGAATATCAGTAATTAC



TAATTCTGGCTGATGTTGTTGAATTAGTGATAATGCTTCAACACCATCTTTAGCAGTGTAT
ATTGTATTGAAATGATAGTCTCCCCACGGAATGATTTGCTTTAAACCTTCTCGAATAATAC
GCTCATCATCACAAATAACTACCTTAAACAT 
 

> yesM 
Function: protein coding sequence; two-component sensor/histidine kinase subunit (core genome, 
variable) 
Best match: yesM_CC001_MSSA476_BX571857.1[232488:234044:r]RC 
Position: 008-contig_256: 97258 … 98815; Length: 1557 bp 
Sequence: 
TTAAACATCTACATTCCCCCTTGAAAGTGGTATTTTATAACAAATTAACGT ACCTTGATTA
CGCTTTGAAAAAATATGGAGTCGTGCATGTGAACCATATTGAATCATTGCTTTATTATGTA
AATGATTTAATCCCAAATGCTTAGTATCAAATACATCATTATTAAGAGATT GGCGTACAT
ATTGCAGGCGAGATGACGACATCCCAATACCATTGTCGCAAACTAAAACATGTAAATTCT
GACGTGCCAATGTCAGGCGTATAGTAATGTCCAATGACTCAGTATCTCTACCATGTTTAAT
AGCATTTTCTATGAGTGGCTGAAGCATCATTTTACCAATTGTCTGGTGACGCGCTTCTTCA
GAACTTTCGATATGGAGCTTAATCATGTCATCAAAACGGATGTTTTGTATCGCAACATACT
GTTCAATGTAGTTCAACTCTTCGTTTAATTCCACTGTATGTGAGTTTGTACGTAATGAGTA
ACGTAACATTTGCGATAATTGTTGGACCACAGTTTGTGCTAATTTAGGAGATAACGTAAT
TAAATATTGTATTGTTTGCATCGTATTGAATAGGAAATGAGGTTGGAATTGGCGCTCTATT
TCCTTTAACTGAATATCACGCAAGCGACGTTCTGTATGCTCGATAGAATGGATTAGTTGCT
CATTTGATTCAAATAAATCGTAAATATAATTATTAATTTCTTCTAGTTCAC TGTTGTTTTTT
AAAGGCGTATATGTACCTAGATGACGATTTTTGGCATAGTAAATTTTTTGAATAATCGTTT
CGATATCTTTTGTTTGTCGTTTAGCCATATTATCTGCGCTAATGAAACCAAATATTACTAG
TAAAACAAGAACTACGGCCATAACAATTAACAACGTGATACCATCTTCAAT GTTTTCATG
TATATCTTTATAAATAATGAGACGATGGTCAGCATGGTTTAATTTTACAGA TTCATTCATA
AATCCGAATTGTTGCGGTCTATACTTTTCACCTATAGTAAAACGGTCATCGTTGGCGTATA
AAATATTGTCATATTGATCAACGATAAGTGCGAATTGTCGGCTATCTTTCTTAATTTCACT
TAAACGTGGGGTGTTAGCCATATAAATTTTAAGCATATATGTACTATTATT GAATTTAAGC
TGATGCGTTGAAAATAAATACATATTTTTAGTGTTTAAATGTTCATAATTA TTGGTTATAA
ACTGATTTGGTCCAGATAATTCATAATAAAGTGTTGCGGGCTGTTGGTGTATTAATTTTAA
TAATTCACGTTTTGTAGCGGTAACATCATGATGATTTGTTAAATCGAGCTCTTGAAACGAA
TTATTATGCTGTGTAATAAATGTCTGAATCTGCTTTTCAGTGTGATGTAAAGATGACTGAC
TTTCATCAACATGTTGATGAATCGTACGATGCTCAATCCAAATATAGATGGCATAGAAGC
TTACTAGTCCAATAATAATGACTAAAAATACTGGAAAAATAGTAGACGCAA ATAACGAT
CGTCTCAATTGATGTCTATAAGGTTTGTATGCCGTCAT 
 

> Q8NYJ7 
Function: protein coding sequence; iron(III) transport system substrate-binding protein (core genome, 
variable) 
Best match: Q8NYJ7_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[235341:236309:r]RC (completely 
identical) 
Position: 008-contig_256: 98811 … 99780; Length: 969 bp 
Sequence: 
TCATTGAATCATCTCCAAAAATTTATGATGTGGAATGTCCGGTAATTTAGATTTCGGTATT
AAAGGTATGTTCTTAAGATTTTCGATAGACTGATCGCTTTGTTCACTAACATCCTTTCGAA
TTGACTTGGCATCGAACTCTGCAACTAATCGTTGTTGTACTGAGCGGCTTGTTAAATATTG
CACTAACTTTTTACGCTTAGGATGAGGGTGTGCATTTTTAACTAAAGCAATACCATCAAC
ATTTAACATTGTTCCTTCAATTGGATAAACGATTGATACAGGATAACCTTTGTTTTTCCAT
GTGCGTGCATCTTGTTCGTAGCTTAGACCTGCGTAATATTTACCTTTTGCAACATCTTCAA
TGACTTTAGACGTCTTTGACAGTTGCATCGCATGGTTTTGGAATTGATGCACATCACTTAC
TCGATGATGCATGCTATAAATAGCGCGCATATGTTGATAGCCTGTCGTTGTTGTATTTGGA
TTTGAGTACGCAATTTTACCTTTAAGTATAGGTTGTAATAAATCTTGATAA CCTCGAATCT
TAATATCTCCTTGTAAATCTGAATTCACTACTATAACTGTTGGCATTAATA GAAAACTAGT
AACATATTTATTGTTCGAGCGATAATCCTCTAATTGCTGTGTTACAGATGTATCTTGATAG



GGAACAAAATCTTCTGGATGATCAATTGTTTCTGATAACACACCACCCATAAAGACGTCA
CCACGCTCCGAAAAATCTTCGTTATGCAAGTTTGAAAGCAGTACTTGAGTAGATCCATGT
TTGATTTCAATTTTGACATGCTCTTGTTTTTCAAATTCATTTAAAATTGGACGAATCAAGTT
TGATTGATACGGAGAATAAACTGTTAATACATTTTTATCTGATTCAGAGTGACGCGTATTA
GCGCATGCTGATAAAAAAATGAGAAATAATAGCAAGATATAAATTTTTGAT TTCAT 
 

> pflB 
Function: protein coding sequence; formate acetyltransferase (core genome, constant) 
Best match: pflB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[236897:239146] 
Position: 008-contig_256: 100367 … 102617; Length: 2250 bp 
Sequence: 
ATGTTAGAAACAAATAAAAATCATGCAACAGCTTGGCAAGGATTTAAAAAT GGAAGATG
GAACAGACACGTAGATGTAAGAGAGTTTATCCAATTAAACTACACTCTTTA TGAAGGTAA
TGATTCATTTTTAGCAGGACCAACAGAAGCAACTTCTAAACTTTGGGAACAAGTAATGCA
GTTATCGAAAGAAGAACGTGAACGTGGCGGCATGTGGGATATGGACACGAAAGTAGCTT
CAACAATCACATCTCATGATGCTGGTTATTTAGACAAAGATTTAGAAACAA TTGTAGGTG
TACAAACTGAAAAGCCATTCAAACGTTCAATGCAACCATTCGGTGGTATTCGTATGGCGA
AAGCAGCTTGTGAAGCTTACGGTTACGAATTAGACGAAGAAACTGAAAAAA TCTTTACA
GATTATCGTAAAACACATAACCAAGGTGTATTCGATGCATATTCTAGAGAA ATGTTGAAC
TGCCGTAAAGCAGGTGTAATCACTGGTTTACCTGATGCATACGGACGTGGACGTATTATC
GGTGACTATCGTCGTGTAGCTTTATATGGTGTAGATTTCTTAATGGAAGAAAAAATGCAC
GACTTCAACACGATGTCTACAGAAATGTCAGAAGATGTAATTCGTTTACGTGAAGAATTA
TCAGAACAATATCGTGCATTAAAAGAATTAAAAGAACTTGGACAAAAATAT GGTTTCGAT
TTAAGCCGTCCAGCAGAAAACTTCAAAGAAGCAGTTCAATGGTTATACTTAGCATACCTT
GCTGCAATTAAAGAACAAAACGGTGCAGCAATGAGTTTAGGTCGTACATCAACATTCTTA
GATATCTATGCTGAACGTGACCTTAAAGCAGGCGTTATTACTGAAAGCGAAGTTCAAGAA
ATTATTGACCACTTCATCATGAAATTACGTATTGTTAAATTTGCTCGTACACCTGATTACA
ATGAATTATTCTCTGGAGACCCAACTTGGGTAACTGAATCTATCGGTGGTGTAGGTATTG
ACGGACGTCCACTTGTTACGAAAAACTCATTCCGTTTCTTACACTCATTAGATAACTTAGG
TCCAGCACCAGAACCAAACTTAACAGTATTATGGTCAGTACGTTTACCTGACAACTTCAA
AACATACTGTGCAAAAATGAGTATTAAAACAAGTTCTATCCAATATGAAAA TGATGACAT
TATGCGTGAAAGCTATGGCGATGACTATGGTATCGCATGTTGTGTATCAGCGATGACAAT
TGGTAAACAAATGCAATTCTTCGGTGCACGTGCGAACTTAGCTAAAACATTACTTTACGC
TATCAATGGTGGTAAAGATGAAAAATCTGGTGCACAAGTTGGTCCAAACTTCGAAGGTAT
TAACAGCGAAGTATTAGAATATGACGAAGTATTCAAGAAATTTGATCAAAT GATGGATTG
GCTAGCAGGTGTTTACATTAACTCATTAAATGTTATTCACTACATGCACGATAAATACAG
CTATGAACGTATTGAAATGGCATTACATGATACAGAAATTGTACGTACAAT GGCAACAGG
TATCGCTGGTTTATCAGTAGCAGCTGACTCATTATCTGCAATTAAATATGCACAAGTTAAA
CCAATTCGTAACGAAGAAGGTCTTGTAGTAGACTTTGAAATCGAAGGCGACTTCCCTAAA
TACGGTAACAATGACGACCGTGTAGATGATATCGCAGTTGATTTAGTAGAACGCTTCATG
ACTAAATTACGTAGTCATAAAACATATCGTGATTCAGAACATACAATGAGT GTATTAACA
ATTACTTCAAACGTTGTATACGGTAAGAAAACTGGTAACACACCAGACGGACGTAAAGCT
GGCGAACCATTTGCACCAGGTGCAAACCCAATGCATGGCCGTGACCAAAAAGGTGCATT
ATCTTCATTAAGTTCTGTAGCTAAGATCCCTTACGATTGCTGTAAAGATGGTATTTCAAAT
ACATTCAGTATCGTACCAAAATCATTAGGTAAAGAACCAGAAGATCAAAAC CGTAACTTA
ACTAGTATGTTAGATGGTTACGCAATGCAATGTGGTCACCACTTAAATATTAACGTATTTA
ACCGTGAAACATTAATAGATGCAATGGAACATCCAGAAGAATATCCACAGT TAACAATC
CGTGTATCTGGTTACGCTGTTAACTTCATTAAATTAACACGTGAACAACAATTAGATGTA
ATTTCTCGTACATTCCATGAAAGTATGTAA 
 

> pflA 
Function: protein coding sequence; pyruvate formate-lyase-activating enzyme (core genome, constant) 
Best match: pflA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[239169:239924] 
Position: 008-contig_256: 102639 … 103395; Length: 756 bp 
Sequence: 



ATGCTTAAGGGACACTTACATTCTGTCGAAAGTTTAGGTACTGTCGATGGACCGGGATTA
AGATATATATTATTTACACAAGGATGCTTACTTAGATGCTTGTATTGCCATAATCCAGATA
CTTGGAAAATTAGTGAGCCATCAAGAGAAGTCACAGTTGATGAAATGGTGAATGAAATA
TTACCATACAAACCATACTTTGATGCATCGGGTGGCGGTGTAACAGTCAGTGGTGGCGAA
CCATTGTTACAAATGCCATTCTTAGAAAAATTATTTGCAGAATTAAAAGAA AATGGTGTG
CACACTTGCTTAGACACATCGGCTGGATGTGCTAATGATACAAAAGCATTTCAAAGGCAT
TTTGAAGAATTACAAAAACATACAGACTTGATATTATTAGATATAAAACAT ATTGATAAT
GACAAACATATTAGATTGACAGGAAAGCCTAATACACACATCCTTAACTTC GCGCGCAAA
CTGTCAGATATGAAACAACCTGTATGGATTCGACATGTCCTTGTGCCTGGTTATTCTGATG
ATAAAGACGATTTAATTAAACTAGGGGAATTTATTAATTCTCTTGATAACG TCGAAAAGT
TTGAAATTCTGCCATATCATCAGTTAGGTGTTCATAAGTGGAAAACATTGGGCATTGCAT
ATGAATTAGAAGATGTCGAAGCGCCCGATGATGAAGCTGTTAAAGCAGCCTACCGTTATG
TTAACTTCAAAGGGAAAATTCCCGTTGAATTATAA 
 

> glpQ1 
Function: protein coding sequence; glycerophosphoryl diester phosphodiesterase (core genome, 
variable) 
Best match: glpQ1_AB158555.1[1:1764]  
Position: 008-contig_256: 103730 … 105494; Length: 1764 bp 
Sequence: 
ATGAAGAGAATTAGTAAAGATATATGGGCAGTATTTAAATTACTGTATCAA AATAAAGG
GCGTTTTAGCATTAATGCCTTACTATTGCAGTTAATCATGATTTTTATTAGTAGTACATAC
TTAATTTTACTATTTAATATGATGTTAAAAGTAGCTGGGCAAAGCCAACTT ACGATTAAC
AATTGGACGGAAATCATAAGTCATCCTGCCAGTGTGATACTTCTTATTATATTCATATTAA
GTGTTGCTTTTCTGATTTATGTAGAGTTTTCATTGTTAGTTTATATGGTTTATGCCGGCTTT
GATCGACAGATTATTACATTTAAATCCATTTTTAAAAATGCCTTTGTAAAT GTGCGTAAAC
TCATAGGTGTACCAGTTATTTTCTTTGTCATTTATTTAATGTTAATGATACCCATTGCCAAC
CTAGGACTAAGTTCAGTATTAACAAAAAATATTTACATACCTAAATTTTTA ACGGAAGAA
CTTATGAAAACGACGAAAGGTATAATCATTTACGGTACCTTTATGATTGCTGTATTTATAT
TAAACTTTAAATTAATATTTACCTTACCGTTAACGATTTTAAACCGTCAGT CGTTATTTAA
AAATATGAGACTAAGTTGGCAAATTACGAAGCGAAATAAGTTTCGACTTGT TATAGAAAT
AGTTATATTGGAACTCATCATTGGTGCGATTTTAACATTAATTATTTCAGGAGCAACATAT
CTTGCTATTTGTGTAGATGAAGAAGGAGATAAGTTTTTAGTCTCATCAATTTTATTTGTTG
TATTGAAAAGCGCATTGTTCTTCTATTATTTATTTACGAAATTATCATTAA TCAGTGTGTT
AGTACTGCACTTAAAACAAGAGAATGTATTAGACCAACCGGGCTTAGAATTTAAATACCC
AAAACCGAAACGGAAGTCTAGGTTCTTTATAATTTCAATGGTGCTTGCAGTGACATGTTTT
ATCGGTTATAACATGTACTTACTTTACAATAATACTATCAATACAAATATC TCCATTATTG
GCCATCGTGGTTTCGAAGATAAAGGCGTTGAAAATTCTATTCCGTCATTGAAAGCTGCTG
CAAAAGCGAATGTCGAATACGTTGAGTTAGATACAATTATGACGAAAGATA AACAATTT
GTTGTTAGTCATGATAACAATTTGAAACGTTTAACAGGTGTTAATAAAAAC ATTTCTGAA
TCTAATTTCAAAGATGTCGTCGGTTTGAAAATGCGTCAAAATGGACATGAAGCAAAACTT
GTATCCTTAGACGAATTTATTGAAACGGCTAAACAATCAAATGTGAAGCTA TTAGTAGAG
TTAAAGCCACATGGTAAAGAACCAGCAAATTATACACAACGTGTTATTGAT ATTTTGAAA
AAGCATGGTGTTGAACATCAATATCGTGTGATGTCATTGGATTATGATGTGATGACTAAG
TTGAAAAAAGAAGCGCCATATCTCAAGTGTGGTTATATCATTCCGTTGCAGTTTGGTCATT
TTAAAGAAACATCATTAGATTTCTTTGTCATCGAAGATTTTTCTTATTCGCCAAGACTTGT
TAATCAAGCGCACTTGGAAAATAAAGAAGTCTATACTTGGACTATTAACGGCGAAGAAG
ATTTAACGAAATACTTACAAACCAATGTTGATGGTATTATCACAGATGACC CAGCATTAG
CTGATCAGATTAAAGAAGAAAAGAAAGACGAAACATACTTCGATCGTTCTA TAAGAATTT
TGTTTGAATAA 
 

> Q2YV49 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q2YV49_CC001-ST772_118_AJGE01000016.1[1814:2158]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 105657 … 106002; Length: 345 bp 



Sequence: 
TTAATTGTTTTGTGAATGCAAAGGGTTAGAAATTGAATCGTAAATACTTTC TAATCTATGT
TTCGCTTTAGTCATTTGATCCAAATTTTTAGTGCGTATAACGGATTTTGCAATATAATGTG
CAGCTAAAATATCGCGTTTTTGATAAGCGTCTAAATTTAGGTACGATAATTTATTTAAGTC
AGTGTTTGCTATTAATTCATGTAATTGATCTACAAGCGCTTGATGTTGATACGTATGTGAT
GTAGTTTCAGATTTGCTTGCTAATTTAATACCAGTCGTATCAAGGAGCGCCGCTTTAATAC
CAGCAACTAAATATGTTTTGATTTTCATTTGTGTTGTCAT 
 

> coa 
Function: protein coding sequence; staph coagulase chv 
Best match: coa-SV06_ref_AB158552.1[2462:4450] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 106191 … 108180; Length: 1989 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAGCAAATAATTTCGCTAGGCGCATTAGCAGTTGCATCTAGCTTATTTACATGG
GATAACAAAGCAGATGCGATAGTAACAAAGGATTATAGTGGGAAATCACAA GTTAATGC
TGGGAGTAAAAATGGGACACCGATTTCTAATGGTTACTTTTGGGGGAAAATCGATAGTCT
AGAATCACAATTTTCTAAAGCATTAGCAATAATTGAAGAGTATCAATATGG TGAGAAAGA
ATATAAAGATGCAAAAGATAAGTTTATGGATAGAATTTTGTCAGAAGATCA ATATCTTTT
GGAGAAAAAGAAAGCTCTGTATGAGAAATATAAAGAGTGGTATAAAAAGCA CAAAGAG
ATAAACCCAACTTATCCAAAAATGCAAACATTCCATGAATTTAGTGTATAT AATCTAACT
ATGGAAGAATACAATGAGATTTCTAAATCTTTGAAAGATGCGGAAGAAGAG TTTCGTAA
AAATGTAAGAGAAGTTCAAGAGAAAGAAGTCAAATTAAAAACATATAGCGA AGATGAA
GAAGAAAAGGCAACTAAAGAAGTATACGATCTTGTAGCCGAAGTTGATACTATATATGT
ATCTTATTTTGGACATGATAAACATGGTCAAAGTGCTAAAGAATTGCGTGCGAAATTAGA
TTTAATAATTGGAGAGGAAAAAAACGCCTTTCGTATTACTAATGAACGTAT AAAAAATGA
AATGATTTATGACTTAAATTCTATTATTGACGATTTCTTTATGGAAACTAA CCAAAATAGA
CCGGAAAATATAACAAAATTTGATTGGGATAAGCATGATTATAGAAATAAA CCAGAAAA
CAAAGCAAATTTTGAGGCTCTAGTTAAAGAAACTAAAGGTGCGGTCGATAAGGCAGATG
ATTCTTGGAAAACTAAAACTGTCAAAAATTACGGTGAATCTGAAACAAAAT CGCCAGTAG
TAAAAGAAGAGAAGAAAGTTGAAGAACCTCAAGCACCTAAAGTTGATAACC AACAAGAA
GTTAAAACTACTGCTGGTAAAGCTGAAGAAACAACACAACCAGTGGCACAGCCATTAGT
AAAAATTCCACAAGGAACAATCTATGGTGAAACTGTAAAAGGTCCAGACTA TCCAACTAT
GGAAAATAAAACGTTACAAGGTGTAATTGTTCAAGGTCCAGATTTCCCAACAATGGAACA
AAGCGGCCCATCATTAAGCAATAATTATACAAACCCACCGTTAACGAACCCTATTTTAGA
AGGTCTTGAAGGTAGCTCATCTAAACTTGAAATAAAACCACAAGGTACTGAATCAACGTT
AAAAGGTACTCAAGGAGAATCAAGTGATATTGAAGTTAAACCTCAAGCATC TGAAACAA
CAGAAGCATCACATTATCCAGCGAGACCTCAATTTAACAAAACACCTAAAT ATGTTAAAT
ATAGAGATGCTGGTACAGGTATCCGTGAATACAACGATGGAACATTTGGATATGAAGCG
AGACCAAGATTCAATAAGCCATCAGAAACAAACGCATACAACGTAACGACA AATCAAGA
TGGCACAGTAACATATGGCGCTCGTCCAACACAAAACAAGGCAAGCAAAACAAACGCAT
ATAACGTAACAACACATGCAAACGGTCAAGTATCATACGGAGCTCGTCCGACATACAAG
AAGCCAAGCAAAACAAATGCATACAACGTAACAACACATGCAAATGGTCAA GTATCATA
TGGCGCTCGCCCGACACAAAACAAGCCAAGCAAAACAAATGCATATAACGTAACAACAC
ATGCAAATGGTCAAGTATCATACGGAGCTCGCCCGACATACAAGAAGCCAAGCGAAACA
AATGCATACAACGTAACAACACATGCAAATGGTCAAGTATCATATGGCGCTCGCCCGACA
CAAAAAAAGCCAAGCGAAACAAACGCATATAACGTAACAACACATGCAGAT GGTACTGC
GACATATGGGCCTAGAGTAACAAAATAA 
 

> tx_coa 
Function:  rho-independent terminator  
Best match: tx_coa_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[244890:244937] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 108447 … 108495; Length: 48 bp 
Sequence: 
CAAGTCTAGTTCGAACACACACTGATGTGAGTGGTTTTCTTTATTTTA 
 



> fadA 
Function: protein coding sequence; 3-ketoacyl-CoA transferase (core genome, variable) 
Best match: fadA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[267199:268383:r]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 108766 … 109951; Length: 1185 bp 
Sequence: 
CTAACGCACATACTCAAATATAGCAGCTGCACCCATGCCGACACCAATACACATCGTAAC
CATGCCGTAACGGCTATCGGGACGTCTACCCATTTCATTAAGTAAACGCGCGGTTAACAT
TGCCCCTGTAGCACCTAATGGATGACCTAAAGCAATAGCGCCACCATTCACATTCGTACG
TGATATATCTAGACCTACTTCTTTAATAGATGCAATCGTTTGAGAAGCAAATGCTTCGTTC
AATTCGATCAAATCAATGTCTTCAACAGATAGATTGCTGAGTGACAATACTTCAGGAATC
GCATATGCAGGCCCAATACCCATAATTTTCGGGTCAACGCCTACTGCCTTATAACCAACG
AATCGTGCAATAGGTGTCACGCCTAGTTCTTTCACTTTATCTCCAGACATTAAAACTACAA
ATCCTGCACCATCAGAAAGTGGGGCAGATGTTCCCGCAGTCACAGTGCCGTCAGCTTTAA
ATACTGTACGTAATTTGGCTAATGCCTCCATCGTGGTGTCAGGGCGTATAAATTCATCTTG
GTCAAAGATATTTGTGTGTACTTTTGGTCCTGCGTTTGTATATTCAACTGAGTTTACCCGT
ATTGGAATAATTTCATCTTTGAACCGACCATCACGTTGTGCGTCATAGGCACGTTGATGAC
TTCTGACAGCATAAGCATCTTGATCTTCGCGTGATACGTCAAATTGGGATGCTACATTTTC
AGCAGTTAAACCCATAGGATATGACGCACCTATATCATCATATTGTAAGGTTGGATTGTT
TGTGGGCTCGTTGCCACCCATTGGTACGGCACTCATCAATTCAACGCCACCAGCTACAAG
TATATCTCCTTGACCAGCCATAATTTGATTGGCTGCAATCGCGATGGTTTGTAATCCTGAT
GAGCAGTAGCGATTCACTGTTTGACCCGGTACCGTGTCAGATAATCCCGCACGCAATGCA
ATCGTTCGTGCAATGTTTTGTCCTTGTAATCCTTCTGGAAAAGCCGTACCAACAATGACAT
CTTCAATCATATTCTTATTGAATTTTCCGTCAATACGTTTCAATACGCCTTGTAATACTTTG
GCTGCGACATCATCAGGTCTTTCGTGGAATAATGCGCCTTGCTTTGCTTTCGCTGCGGCTG
AACGCCCATAAGCTACAATGTATGCTTCTTGCAT 
 

> fadB 
Function: protein coding sequence; NAD binding 3-hydroxyacyl-CoA dehydrogenase (core genome, 
constant) 
Best match: fadB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[268413:270674:r]RC 
Position: 008-contig_256: 109980 … 112242; Length: 2262 bp 
Sequence: 
TTAATTACGTAATGGCTTACCAGTTTTTAACATATGTGCAATTCTTTCATATGATTTTTTAG
ATTTTAGTAAGTCAATAAAGCCAATTTTCTCCAACGATTGAATGTAACGTT GATTTATAAA
TGTATTTCTTGGTAAATCACCACCCGCTAAAATTGTGGCGATATTTAAGGCGATATGATA
ATCATGGTCGCTAATAAAATGCCCCCGTCTTTGCGCATCTAATTGTCCTTGGATCAATGCT
TTGAAGTCTTCACCTAAAGCGATATATTGATGTCTAGGATTCGGAATATAGTTTGTTTCTG
CTTCATATTTCGCACGTTTGAGCGCAACTTCGACACGTTGTGCTGTATTGAAAATAATCGT
ATCTGTATCACGTAAATAACCATAACGACGTGCCTCAAAGGCATTTGTAGAGACTTTCGC
AAATGCGATATTCGTCAGTACTTTTGTCATGGAAGCTTGTTTGTCATCAAACTTATGCGAT
GTGCGTAATATGCGATCAGCCATTTCTGCAAGGCCACCGCCACTCGGTAATAAGCCAACG
CCTGCTTCAACAAGACCTATATATGTTTCACTTGCAGCGACAACAATAGGTGAGTAAAGT
ACAAGCTCACAGCCACCGCCTAAGGCACGACCTTGAACAGCTGTGACTACTGGTTTCAAA
CTATACTTCAAACGATTAAAGCTATAATGTAATTTATCAATTGATTGTGCA ACGACATCAT
CTACAAGACCGTCTTCATGCGCCTTTTTCATTAAGAAAAGGTTAGCACCCACACTGAAAT
TATTACCATCTGCATAAATGACCATACTTGTGTAATGGTCATTTTCCAGTAAATCAATGGC
ATCAACTAACGCATCGTTGAATTCATCGGTAATGACATTATTTTTACTTTGTAATTTCAGT
AACAGTTGATCATCATGAGTTACGGAAAGTTTGGCATCACCTTTATCCCAAAGTTCATCTT
TTACGAAGTGAGAAACAGGTGTTGCATATTCGATGGTCTCATCTTGTTTATAAAAGCCAC
CATCTAAATCACTAATCCATTGTGGTAAGTCTCCAATTTCGTCTTCCATACGTGTTTTAAC
ACGTTCATATCCCATTGCATCCCATAATTGGAATGGACCAAGTTTCCAGTTGAACCCCCA
GACAAGCGCACGGTCTATGTCTCGGAAATCATCGGTAGCTTTAGGTACATTGATAGCAGA
GTAATAGAAATTATTACGTAATGTCTCCCATAAAAATAGTCCCGCTTCGTCTTGCGCATTG
AATATGACATCAAGGTTATGCACTAAGTCTTTATTAAATTCATTTAAAATT GGTAATTGTG
GTTGCGATACAGGTACATAATCTTGTTTTTCAACATCGTAAACAAGTCGAGCTTTAGTTTC



TTTATCCTTTTTGTAAAATCCTTGTTTCGTTTTACGTCCGAGTGCGCCATTGTCAAACAACG
TATTTACAATTTTGACATCATGAAAATAAGGCGTTTCTTCAGGTACTTGTTGCATGCCTTT
AATTACAGACACTGCAATATCTAAACCGACTAGGTCAGATAGGGCATATGTACCTGTTTT
AGGACGACCAATCGCTTGCCCAGTTAAAGCATCCACATCTACAATGCTTAACTTGTGTTG
CTCGGCGCGATACATAATATCATTCATTGTTTGCGTGCCGACTCTATTTGCGACAAAGCCA
GGCACATCATTGACGACAATGACACCTTTACCTAACACATTTTGCGCGAAATTTTTTACAT
CTAATATGATAGATTCCTTCGTGTGTGACGTAGGTATTAACTCCACTAATTTCATAATACG
TGGTGGGTTAAAGAAATGTAGACCAAAGAATCGTTCTTGATCCTTCTCGTTAAATGTTTG
AGCAATCGCATTAATTGGAATACCTGATGTATTTGTAGCGAATAAAGCATCTTCTTTAGC
ATGTTGTAGAACTTGTTGCCAAACAGCATGCTTAATTTCAATATCTTCTTTAACTGCTTCG
ATATATAAATCAGCATCATCATTTACCAAGTCATCATCAAAATTACCATAT GTTAAATGA
CTCGCTAGATTTAAGTCGAATAGTAGCGGCCGTTTCTTATCTGTAATTTTATCGTAAGATT
TTTTCGCAATGAGATTTGGATCGTTTTTGTCCACTACAATATCTAATAGTTTTACTTTAAGT
CCAGCATTCACAAAGAGTGCTGCCAGTTGAGCGCCCATCGTGCCTGCGCCAAGAACGGTT
ACTTTATTAATTGTCAT 
 

> fadD 
Function: protein coding sequence; putative acyl-CoA dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: fadD_CC001_MSSA476_BX571857.1[247587:248798:r]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 112428 … 113640; Length: 1212 bp 
Sequence: 
TTATACGAAAGCAGAATCTCCAGTCAAAGCGCGTCCAATTACTAAGGCATTAATTTCATG
TGTACCTTCGTACGTGTAAATCGCTTCTGCATCAGAGAAGAAACGTGCAATATCATAATC
GTCAGCTAGTATGCCATTACCACCTGTAATACCACGGCCCATAGCTACTGTCTCACGCAA
ACGTAAGGCATTCATCATCTTCGCCGTTGAAGTTGCAACCTCGTCATATTCACCATGTGCT
TGCATATTAGCTAATTGAGCACATGTTGCCATTGCTTGAGCTAAATTACCTTGCATCATTG
CTAGCTTTTCTTGTATTAACTGATATTTACTAATTGGTTTGCCGAATTGCTTACGCTCAGTG
ACATAATCTAATGTGGCACGTAAAGCGCCAGCCATACCACCTGTAGCCATATAAGCAACG
CCTGCTCTCGTTGAATAAAGAATTTTGGCAATATCTTTAAAGCTTGTTATGTTTTGTAAGC
GATCCGCTTCATCTACTTTGACATTAGTTAATTTAATTAGGGCGTTAGGAACAATGCGAA
GTGCGATTTTATTATCAATGACTTCAATATCGACGCCATCTTGTTCTGGTCTGACTACAAA
GCAATGGGGTTTGCCAGTTTCTTTATTTACTGCGAATACTGGAATGACATCAGATACATGT
GCACCACCAATCCATTTCTTTTCACCATTGATAACCCAAGTATCGCCCTGGCGTTCAGCGA
CTGTTTCAAGACCTCCCGCAACGTCCGAACCGTGTTCTGGTTCAGTTAAAGCAAAGCATG
TACGCAGTTCATGTGACTGTAATTTAGGTACATATTTCGCAATTTGTTCTTTGCTACCTCC
GAAATAGAAAGTGTTATGCCCTAAACCTTGGTGAACACCGAGTAGGGTAGCTAAGGAAA
TATCAAATCGCGCGAGTAGGTAAGACATGAAAAACTGAAATAGTTGACTAGGCATTTTGG
CGTTTGGACGATCCTTGTAAAGTAATGGATTGTTAAAATAATTTAATTCTCCCAGATCTTT
AAAATAGTCCTCGGGTACAGTAGCGTCTATCCAATGTTGATTAATATTTTCACGGTACTTA
CTTTCTAGCAATGAATCTACTTGTTGTAAAAATTCGACTTCACCGTCTGTTAAACCTTTAG
CAATACTAAGTACATCTTCAGGAAATAATGTTTTTAAGACCGTTTCTTTTTCAAATGTCAT 
 

> fadE 
Function: protein coding sequence; putative acyl-CoA synthetase (core genome, constant) 
Best match: fadE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[250210:251715:r]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 113751 … 115257; Length: 1506 bp 
Sequence: 
TTAAAGTGTTTGTGAGACTTTGTCATTCATCATTTGTCGAATCGCAAGTTTATCTGGTTTCT
GCGTACTGTTTAACGGCATATGTGTCACTGGTACATACATTCTTGGGACTTTATAACCTGC
TAAACGACTTCGCATATGTTGATCTAAAATTTCAGCGTAATGAGGTTCATCTTCGCGAAGT
ATAATGGCTGCAGCAATTGATTCACCATATTTTGGATGATCATAGCCAACGACCACACAC
CGGTCTACTAGTGGATGCTCAGCTAAAGCATTTTCGACTTCGGATGGTAAGACATTTTCGC
CACCAGTTATGATTAATTCTTTTTTGCGGTCAATAATAAATATATCGCCATCGTCGTCCAT
CTTCGCTAAGTCACCAGTTAATAAATAACGACCATGAAATGCTTTGGCAGTCTCTGCTGG
TTTATTCCAATATCCTGGCGTGACATTTTTAGCCTTAATTGCAAGTTCGCCAATCTCACCA



GTAGGTACTTCCTCACCGTTATCATCAAGGATACGTGCATCAACGAACATGACTGCTTTA
CCAATACTCATTGGCTTACGTTTTGAATTTTCCGGTGTATTAACAAGTACAAGAGGTGCTT
CAGTTAAACCATAGCCGTTAATAATGTTTATGCCATATTGTTTAAAAGCTGCTTGGATACT
TGGTAATGGTTGTGAACCACCTTGGATGATATAATCCATAGCTTTAAAATTTTCAGGATTA
AAATTACTAGCACGTAGCGTACTATAATACATTGTCGGAATCATGATAATA AATGTAGGG
TGATATTGTGCAATCATGTCATTCAATTCTTCGCCGTTAAAGTAACGTTGAAGAATAAGTG
TGCCACCTGACATCAATACTGGTAATACAGTATCGTTAAACCCTAAAACATGGAACATTG
GTGTTGATACAATCGTAATATAGTTTGAATTGAACTTATACGTCAGCTCTAAGTTTGCACC
GTTATGAACAAATGATTCATATGAGAACATCACACCTTTAGGTGATCCGGTTGTACCACT
TGTATAAATTAATGCTGCAAGATCTTGTGGTTCGACAGGTGTTGCTTGAAAAGGTTGGTG
ATAATCTGGATTTACGATTTCATCATATTGCGCTACATCAATATCCATATGCAATAAGTTT
TGGTCAATATCGGTGAGTGAACTTAAATGTTTTTCAGCATAGAAGAGCAGTTTTAATTGT
GCATCTTCCACAATGGCTGCAATTTCTTTTGGGTTAAGCCGCCAATTCAATGGTAAAAAA
ACCGCACCTGTTTTAAAACAAGCAAACAATAAATCTAATATTGCAATATCA TTTGGCGCA
AAAATACCGATAACATCGCCTTTTTTAACACCTTGAGATGTTAAATAATGT GCCATATTAT
CAGCGCGTGCATTGAGTTGTTGGTATGTCCAAGATGTTTGTTTTGCGTGATCAATAACGGC
AGGCTTGTCATCATCGAAGTCTGAACGCGTTTTTATCCAATCGAAATTCAT 
 

> fadX 
Function: protein coding sequence; putative acetyl-CoA/acetoacetyl-CoA transferase (core genome, 
constant) 
Best match: fadX_CC001_MSSA476_BX571857.1[250441:252003:r]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 115282 … 116845; Length: 1563 bp 
Sequence: 
TCATACTTTATGAATTGATTGTTTAAGTTGTCCCCATTTTTCTTTGTAAATGCTGGTATCAA
TTAATTTTAAATGATCAGCAATAATTGGTTTAAAAGCCATTTGATTCAAAA TATCTTTATG
CAAATCAAGACCTGGTGCAATTTCAATTAGTTTCAAGCCTTGATTGGTGAGTTCGAATACT
GCACGCTCAGTAACAAAATAGACTTCTTGCTCGAGTGATTGTGAATATTGTGCATTAAAG
TCGATATGGCTCACATCTGATACAAATTTCTGGTTTTGTCCTTCAGTTTCAATGTTTAATCG
TTGATTATGGCATGAGACATGACTGCCAGCTACAAAAGTACCTGAAAAGATAATTTTATT
TACAGATTGCGTAATGTCTATAAAGCCACCACATCCATTTAGTCGGTCATTGAAGTAAGA
CACGTTGACATTGCCGTATTGATCAACCTCAGCAAAGCTAAGATAGGCAACTGATACACC
ATTGTTATAAATAAAATCCCATGCTCGATCATGAGGCATGCGCACATCTGCATTGTAATTC
ATACCAAAATGTTCACGACTCCCAACGAATCCACCGAAAATGCCAACATCTAAAATCGGT
TGCACATCATGTTCAACACATTCTTCGTGCAATAAATTAGAGAGTTCATTATTGATGCCAT
AACCGATGCTAATTGTATCGCCATAAGTTAAAAACTGAGCAGCACGTCGGAGAATCAATT
TGCGACTATTAAAAGGTAATGCGGGTTCAGGTATTCCATCAATTCGTTCTTCTCCAGACAA
GGCTGGTAAATAATGACTCTGAATTACTTGGCGGTGATTCTTTTCATCTTCTGTGACGTAT
ACATAATCGACAAGATTTCCTGGGATAACAACTTCATTCGGTTTTAGTTGATATCCGTCAA
CTAAAGCTTTAACTTGTACAATAACTTTCCCATGATTGGCTTTCGCGTTTAATGCGACATG
ATAACACTCGCTCAAGTACGCTTCTTGAGTTAAATAAATGTTACCTTGTTGATCTGCGTAT
GTTCCTCTCAGTAGTGCCACATCAACGCTAGGGAATGTGTAATGTAAGTATGTTTCATCGT
TGATGGTTACTAATGAAACTAAATCATCAGTTGTTCGTGTATTTACTTTACCGCCACCGTA
TCTAGGATCAACAGCTGTGTTTAATCCGATTTTAGTAATAACTCCAGGTAATAATTGATTA
CTCTGACGATAATGAGTTGCAATGATACCTTGTGGTAAAAAATAAGCTTCAATGTCATTA
TTTTTCATTGCTTGTGCCGTTTTGGAAGAAGCCGTTAAAATGCTCATAATGACACGTTTAA
TCATGCGACGTTCTATAAAATCATCTAAATCCGGTGCGGCACCTAAACTATGGATATCAT
TCGCTAATATAAACGTTAAATCTTTGGGCGTATGATATGTGTCATGTTGCGCTAACACAGC
ACGTAGAACTTCGGCGGGTAAGTTGGCTACAGCTAATGCTGGTAAACCAATCACATCACC
ATCTTTAATGATATGTTGTAAGTCGTGCCATGTGATTTGTTTCAA 
 

> Q5HJE2 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HJE2_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[68669:69811:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 117300 … 118443; Length: 1143 bp 



Sequence: 
ATGTCATCAGCAAGTACACAATCAACTAAGACGTCCGACATACATAATGAA TCTATCAAT
AAACAAATGGAAGCCAAAGCGCATGAAACAGCGCAAAATGCAGATTTAAAA ACCGAAG
CAAGAAGTTTATTTGATAATGCAACCAAATCAATCGGTAGACTAGCCGGCAATGATGAAA
GCTTAAATCTTAATTTAAAAGATATGTTTTCTGAAGTATTTAAGCCGCATA CTAAAAACG
AAGCAGATGAAATATTTATAGCGGGTACTGCTAAAACTACGCCAGCAATTTGTGACATAT
CAGAAGAATGGGGGAAGCCATGGCTCTTTTCTCGAGTATTCATCGCTTTCACAGTAACAT
TTATTGGATTATGGGTCATGGCAGCGATTTTTAATAACACTAACGCGATTCCGGGTCTCAT
TTTTATAGGGGCTTTAACAGTACCATTATCGGGTTTGTTCTTCTTTTATGAATCAAATGCG
TTTAAAAATATTAGCATTTTTGAAGTTATTATCATGTTCTTTATTGGCGGCGTATTTTCATT
ACTAAGTACGATGGTATTATATAGATTTGTCGTTTTTAGTGATCAATTCGAAAGGTTTGGT
TCTTTAACATTTTTCGATGCATTTTTAGTAGGATTAGTTGAAGAAACTGGAAAAGCACTCA
TTATTGTTTATTTCGTCAATAAATTGAAAACAAATAAGATTTTGAATGGAT TATTAATCGG
TGCTGCTATTGGTGCAGGGTTCGCAGTTTTTGAATCAGCAGGTTATATTTTGAATTTCGCT
TTAGGGGAAAATGTCCCATTATTAGATATTGTCTTCACACGTGCGTGGACTGCGATTGGT
GGTCATTTAGTTTGGTCAGCGATTGTTGGTGCTGCAATAGTTATTGCGAAAGAACAGCAT
GGCTTTGAATTCAAAGATATTTTTGATAAACGCTTTTTAATATTCTTTTTA TCAGCCGTTGG
TTTACATGGCATTTGGGATACATCTTTAACTGTACTTGGCAGTGATACGTTGAAAATATTT
ATTTTAATCGTTATTGTGTGGATACTTGTATTCATTTTAATGGGGGCAGGTTTAAAACAAG
TGAATTTACTGCAGAAAGAATTTAAAGAACAACAGAAAAAAGTAGGCGAAT AA 
 

> hmp 
Function: protein coding sequence; FAD-binding oxidoreductase (core genome, variable) 
Best match: hmp_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[64825:65970]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 121141 … 122287; Length: 1146 bp 
Sequence: 
TTATACTGCAACGCTTAGTCTTGGAATAAATGTTTCGTAGTGTACGCGATCCATATCGTAA
TTTAAAGATTTAAGTGCTTCGATCATAGATTGTAAGAATTTTGTACCACCACAGATATAA
ATTTCAGGTTTATTTGCTAAAAATACTTGTAATTCTTCAGCGCCAATATAGCCTTGTTTAT
CTTTTAAGTGAGTATATAACTTAGCGTTGTCATGATGGCTTGCGATACTGTTGAAGTTGTC
TTTGAAAGGTAAATGTTGTTCATTTTCAGCAACTTGAACCATCTGTGTATCTAAACCTTTG
GCAGAGGCAGCTTCATACATAGCTACTAAAGGTGTAACACCAATACCTGAACCTAAGAA
AAGTTGTGGTTCAGTCGTATTCTCTAATACGAATCCACCTACAGGTGCAACTAAATTAATC
ATATCGCCTTCTTTAATCTCATCGTGTAAAATTGTTGAAACTTCGCCTTCATGTTCTGTTGT
GACATCACGTTTAACGCCAAAAGTTAAATGGTTTTTATCACCTGATACGATAGAATAGTG
ACGTTTAGCTCTATATGGAAGTTTATCACTAGAAACATCAACTGTGATGTATTGGCCTGGT
ATAAATTCACTAAAGTCATATTCTTCAGTTTCAACTGTAAATGATTTAATG TCTTCAGATT
CTTGTTTAATATTGGTAATTTTGAATGGTTTAAAACCAATCCACATCATTT GATCATAAAT
TTCTTTTTCAATTTGGATGAACACGTCCGCAATAACGCCATATGCTTTCGCCCAAGCTTGA
ATGACAGGGTCATTTTCTTCTAATCCTGTCACATCTTGAATGGCTTTTAATAAATTTTCCCC
CACAATTGGATAATGTTCAGCATAAACTTGTAGTGCGCAGTGTTTATATGCGACTGGCAT
AATGACTGGTTTAATAACACTTAAATTATCGATATTAACCGCTGCAGCCATTACAGCTTGT
GCTAATGCTGAAGATTGCATGCCTCGTTTTTGGTTCGTTTGATTAAACATGTTTAAAAGTT
CAGGATGCGCTTTAAACATTTTTGGATAAAAGATTGACGTAATTTCTGTCCCTTTCTCTTT
AAGTAAAGGCACCGTTTGTTTGATAATGTCTTTCTCTTGTTCTGTAATCAT 
 

> lctE 
Function: protein coding sequence; L-lactate dehydrogenase 1 (core genome, constant) 
Best match: lctE_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[63299:64252:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 122859 … 123813; Length: 954 bp 
Sequence: 
ATGAACAAATTTAAAGGGAACAAAGTTGTATTAATAGGTAATGGTGCAGTA GGTTCAAG
CTACGCATTTTCATTAGTGAACCAAAGCATTGTTGATGAATTAGTCATCATTGATTTAGAC
ACTGAAAAAGTTCGAGGAGATGTTATGGATTTAAAACATGCTACACCATAT TCTCCAACA
ACAGTTCGTGTGAAAGCTGGCGAATACAGTGATTGTCATGATGCGGATCTAGTTGTCATC



TGTGCTGGTGCTGCACAAAAACCTGGAGAAACACGTTTAGATTTAGTATCTAAAAACTTG
AAAATATTCAAATCAATTGTTGGTGAAGTAATGGCATCAAAATTTGATGGT ATTTTCTTGG
TAGCTACAAATCCTGTTGATATTTTAGCGTATGCAACATGGAAATTCTCTGGTTTACCTAA
AGAACGTGTTATAGGTTCTGGTACAATTTTAGACTCTGCACGCTTTAGATTATTGTTAAGC
GAAGCGTTCGATGTTGCGCCACGTAGCGTCGATGCTCAAATTATTGGTGAACATGGTGAC
ACTGAATTACCAGTATGGTCACACGCTAATATTGCGGGTCAACCTTTGAAGACATTACTT
GAACAACGTCCTGAGGGCAAAGCGCAAATTGAACAAATTTTTGTTCAAACACGTGATGCA
GCATATGACATTATTCAAGCTAAAGGTGCCACTTATTATGGTGTTGCAATGGGATTAGCT
AGAATTACTGAAGCGATTTTCAGAAATGAAGATGCCGTATTGACTGTATCAGCATTATTA
GAAGGCGAATATGATGAAGAAGATGTTTATATTGGTGTTCCAGCAGTCATCAATAGAAAC
GGTATTCGCAACGTCGTAGAAATCCCATTAAACGACGAAGAACAAAGCAAGTTCGCACA
TTCAGCTAAAACATTAAAAGATATTATGGCTGAAGCAGAAGAACTTAAATA A 
 

> ptsIIBC 
Function: protein coding sequence; putative PTS transport system/IIBC component (core genome, 
variable) 
Best match: ptsIIBC_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[61449:62978]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 124133 … 125663; Length: 1530 bp 
Sequence: 
TTAATCCCCGAGCAATTCTTCAATCTCATTTTTGATAACTGTAACGTGAGGCCCATAAATT
ACTTGCACACCAGTGCCTTGCTGGATTACACCTTTGGCACCAGTACTTTCGAGTAATACTT
TATCGACTTTGTCATTTTGATGAAGTGTGACGCGTAGTCTCGTTGCACAACAGTCAACGAT
TTCAATGTTATCCTTGCCTCCCAAACCAGCAACAATAGTTTGTGCTCTTTCAGTAGCCTCA
ACTTGTTGTGCTGCAGCTTTATCTTCTCGACCAGGTGTTTTGAAATTAAATTTCGTAATTA
AGAATCTGAAAACGATGTAATACAAACAGAACCACACAATTCCAATAGGTA TGACGTAT
AGGTAGTTTGTTTTACTATTACCTTGTAGCACACCAAAAAGTAAGAAATCGATAAAGCCT
CCACTGAAGGTTTGACCAATTGTAATGTTGAAAATGTCTGCCATCATAAATGCTAATCCA
TCAAAGAAGGCATGGATTACATAAAGAATAGGTGCGACAAACAAGAAACTA AACTCTAA
AGGTTCGGTAATACCTGTTAAAAATGAAGTGAGTGCAGCGGATAACATTAAACCGCCGA
CAACTTTTTTATGTTCAGGTTTAGCTGTGTGATAAATTGCAAGTGCGGCACCACATAAGCC
GAACATCATCGTAATAAAACGGCCTGACATAAAGCGTGACACACCTGAATAATACTTCGT
CACATCTGGATCACCAAGTTGAGCAAAGAAGATGTTCTGCGTACCTTGAACTAAGTGCCC
TTTGACTTCTAAAGTACCACCAAGTGCCGTCTGCCAAAACGGTAAGTAAAAAATATGGTG
TAAACCGAGTGGACCTAACAATCTTAAGATGAAGCCATAAACAAAAGTACC GATGGCAC
CTGTTTTCGTTACAAATCCACCAACATGATAAATGCCGGCTTGTATGCTTGGCCAAATGA
AAAACATCAATACACCTAAAAAGATTGCGGCAAATGCTGTGACAATAGGGA CAAATCTA
GAGCCACCAAAGAAACCTAAATACGGTGGTAATACCACTTTGTGATATTTGTTGTGAAGT
ATTGCGGTCATAATACCTGTGATAATCCCGCCAAAAACACCGGTTTCAACCGTTTGTATA
CCGAGCACCATGCCTTGTCCATTTTGTGCAAGCTGATCTTTTGCCAATGTGCCCGTGATAG
TTAATAAGCCATTCATAGTTACGTTCATAATTAAGAAACCGAGCAGCGCAGCTAAACCTG
CAGTACCTTTATCGCTTCTAGATAATCCGATTGCGACACCAATGGCAAAGATGACCGGTA
AATTTTGGAAAACAATACTACCTGCAGCTGACATTAATGTAAAAATATTTT GTAATAAGG
TAATATCTAAAATAGGGTATGCTTTAACGGTGTTTGGATTACTTAATGCACCACCGATACC
CAACAATAGACCTGCAGCTGGTAAGATTGCGATAGGTAGCATAAAGGACTTGCCGAACT
GCTGTGCTTTTTCAAATAAAGATTTCAT 
 

> rihA 
Function: protein coding sequence; inosine-uridine preferring nucleoside hydrolase (core genome, 
variable) 
Best match: rihA_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[60152:61087:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 126024 … 126960; Length: 936 bp 
Sequence: 
ATGAAAAGAAAGATTATTATGGATTGTGATCCAGGACACGATGATGCAATA GCATTAATT
TTAGCGGGGGCAATTGACAGTCCACTAGAGATATTAGCTGTAACAACAGTCGCAGGTAAT
CAATCAGTTGACAAGAATACGACAAACGCCTTGAACGTATTGGATATTATGGGACGCCAA



GATATAGCAGTAGCGAAAGGTGCGGATAGGCCGTTAATTAAACCAGCTGCCTTTGCTTCT
GAAATACATGGGGAATCTGGATTAGATGGTCCGAAACTACCGTCGACACCATCACGTCAA
GCAGTTGCAATGCCAGCATCAGATGTGATTATAAACAAAGTGATGACGAGTGATACACCT
GTAACAATTGTAGCGACAGGTCCTCTTACGAATGTAGCAACGGCATTGATTCGTGAGCCA
AGAATCGCTGAGCATATTGAATCTATTACTTTGATGGGTGGTGGTACATTTGGAAATTGG
ACGCCTACAGCAGAATTCAATATTTGGGTAGATGCTGAAGCAGCGAAGCGTGTTTTTGAA
AGTGGGATTACTATAAATGTGTTTGGTCTAGATGTAACACATCAAGTTTTAGCCGACAAT
CACGTGATTGAACGCTTTGAAAGTATCAATAATCCTGTTGCACAGTTCGTCGTAGAATTAT
TGCAATTCTTTAAGAAGACATACAAGACTCACTTTAATATGGATGGTGGTCCAATACATG
ATGCTTGTACAATTTTGTATTTGTTACAACCAGAATTGTTTACAATGGTACCCGTTAATAT
CGACATTGAACATCAAAGTCCACTAACTTATGGCACTATGGCTGTCGATTTAAATCATGTT
ACAGGTAAGCCTGTCAATGCTTATTTTGCTACAGCAGTTGATGTTGAAGAAGTGTGGAAC
TTGATAGATTATAAGTTACGTACTTACGAATAA 
 

> bglG 
Function: protein coding sequence; transcript antiterminator/PTS regulator (core genome, variable) 
Best match: bglG_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[57718:59814:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 127297 … 129394; Length: 2097 bp 
Sequence: 
ATGAACGGGGATAATCAGCAAATACTCAGAGAAATTGTATTGAATCCTACTATTCATGGT
AAAGAACTTGAATCGATATTTGGTTTGTCTCGTAGACAACTAGGATATCGCATTCAAAAA
ATCAATTTGTGGCTTGAACAAGAGGGTTATCCAAAACTTGAAAGAACAAGCCAAGGAAA
TTTTATTGTAAGTTCTGAAATCATGACGTTATTCAAGCGAGATGTATCGGAGCAGCAAAT
GTTAAACGGCAACAATGTCATTTTTAGCATAGAAACACGTCGTTATTATTTAATGCTCATG
CTTTTTAGTAAGGAAAATGCAATGTCTCTAAACCATTTTTCAATTGATTTA CAAGTCAGTA
AAAATACTGTCATTCACGATATAAATCATGTGAAAGAGCAATTGGAAGATC ATGGTTTGT
CACTTAAGTATTCTCGAAAGCATGGTTATGAAATTGTTGGTGATGAATTTGAAGTTCGCC
GTTTCTTCATTAAGTTGATTGATCAAAGGTTGAATCATGATATTACTAAAA GTGAAGTTTT
AAAGGCGCTCAACTTAACATTCGAAGATATCGCATATCAAAAAGACAAGAT CAAACAGG
TAGAACAATTTTTGAAGAGTCGCTTTATAGACAAATCACTTAGTTCATTGCCTTATGTCCT
TTGTGTGATTCGTAGACGAATTCAAAGTGGTCATGTGATGAATCCATTAAATATTAATTAT
CAGTATTTGAGGGATACGAAAGAATATCAAGCAACGGAGATTATGACGCAACATGAGCC
GGATTTGCCAGAAGCGGAAAAGTTATATTTGACATTACACTTACTTTCAACAAGTGTGCA
ATGGACTGATTTGCAGGAATCAGATAACATATCGAATTTAACGATGGCCATCGCTCAAAT
GATTCACCATTTTGAACAAATCACTTTTATTAACATTGAAGATAAGGAGAA ATTATCACA
GCAACTCTTGTTACATTTAACGCCTGCTTTTTATAGGATTAAATATAACTTAACGGATCGT
GATGAATTAATAAATCCTTTACAAGGAAATTATCAATCCTTATTTCATATG GTGAAACAA
TCATGTCAATCGTTAACTGAATATTTCGGAAAATCGTTGCCTGATAATGAAATAGCATATT
TAACCATGTTGTTCGGAGGTAGTTTGAGACGTCAAGATGAAAACTTCGATGGCAAGATAA
AAGCTATTATCGTGTGTACACAAGGCACGTCAGTATCACAAATGATGTTATACGAGTTGC
GAAACTTATTTCCAGAAATTATTTTCTTAGATGCGATTTCACTTAGAACAT TTGAAAATTA
CACATTAGATTATGACATCGTCTTTTCACCAATGTTTGTCCTAACACATAAAAAATTATTT
ATCACAAAAGTAGCTTTATCTGAAAATGAGCAACGAAAGTTACGTAAAGAT GTGATGAA
GTACATTAATAAGGAATCGGCTGACATTGATAAGGAAATAAACAAGTTAAT GGCATTAAT
TGAACGCACAACGACAGTTAATGACATTACAGAACTACGTGATGGTTTAGAAGATTTTAT
TGCCAATTATAATTCAATTTCAACCATTAATGGATCGATTGTCACACAAAA TAAGACATT
AGATTTAGCTGACTTGATACCGGCAAGGCACGTGAAAAGAATGCATCATGTTGAAAATAT
TGATGAAGCTATTGCTAAAGCAAGTGATGTGTTAGTTGCTAATCATTTTATTGATATTAAA
TATATTCATGAGATGCAACAGGTATTTGATGATTCGTATATGGTTATCATGCAAAATATTG
CTATTCCACATGCATACTCTGAAAAGCATGTACATAAAACAGCGATGAGTATGTTGATAT
TACAAGAACCAATATACATGTCAGATGGCACAGCAATCCATATTATTGTACCTATTGCTG
CTGTTGATAAAGTGACACACTTAAGAGCGTTACTACAATTGAGAGATGTGGCGCAAGACA
ATGACGCAATTAAGCGCATCATACAAAGTCGCAAAAATTCTGATGTAAATG AGATTTTAA
AAAATTATTCAAATAAAGAAGCGAGGGAAAATGGATGGGACAGCAATTAG 
 



> Q5HJD2 
Function: protein coding sequence; phosphotransferase system sugar-specific component IIA (core 
genome, variable) 
Best match: Q5HJD2_CC008_NCTC8325_CP000253.1[234857:235324] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 129378 … 129846; Length: 468 bp 
Sequence: 
ATGGGACAGCAATTAGTGCATAAAGAAAATATAATGCTCAATTTGTCGGCAACTGATAAA
GAATCCGTATTGTCACAAATGTCAGATGTGTTATTTCAAAATGGGTTCGTGAAGTCAACG
TTTAAAGATGCAGTCATCGACAGAGAAAAAGAATTTGCTACTGGTTTACCAACGCATCTA
TGTTCGGTCGCTATACCGCATACAGATGTCGAACATATTAACCATAGAACGATAGGTGTG
GCTGTTCTAGAAAAAGAAGTGCCGTTTATTGAAATGGGAACACTTGATCAACAGACAGA
AGTGAAAATCGTTTTTATGTTAGCAATGGATAAAGTAGATGATCAACTTAA GCTGTTACA
ACAGTTGATGCAAATTTTTCAAAGTGAAGAAAAATTGGAGCAGATTCTACG AACGAAAG
ATGAAACAATTTTAGCAACACTAATCAATGATTATTTGGAATATAACTAA 
 

> Q5HJD1 
Function: protein coding sequence; phosphotransferasesystem sugar-specific IIB component (core 
genome, constant) 
Best match: Q5HJD1_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[56965:57243:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 129868 … 130147; Length: 279 bp 
Sequence: 
ATGAAACAAGTATTAGTAGCGTGTGGTGCAGGTATTGCAACGTCAACAGTAGTAAATAAT
GCAATTGAAGAAATGGCAAAGGAACACAATATTAAAGTAGATATTAAACAA ATCAAAAT
TACAGAAGTTGGACCTTATGAAGACACTGCAGATTTATTAGTTACAACTGCAATGACAAA
AAAAGAATATAAATTCCCAGTTATCAACGCACGTAATTTTTTAACTGGTAT TGGTATTGA
AGAAACAAAACAACAAATCTTAACAGAGTTACAAAAATAA 
 

> gatC1 
Function: protein coding sequence; PTS system/sorbitol-specific IIC component (core genome, 
constant) 
Best match: gatC1_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[55479:56738:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 130373 … 131633; Length: 1260 bp 
Sequence: 
ATGAGTTACTTCACTGATTTTGTAAGGGGATTTTTAGATTTAGGTGCAACTGTTATTTTAC
CGGTTGTCATATTCTTGCTTGGCCTATTCTTTAGGCAGAAAATTGGAGCGGCATTTAGGTC
TGGTTTAACAATAGGTGTGGCTTTTGTAGGGATTTTCTTAGTCATCGATTTATTAGTTAAA
AATTTAGGGCCAGCAGCACAAGCGATGGTTAAAAATTTAGGCGTCAGTCTGAATGTGATT
GATGTAGGTTGGCCAGCAACATCATCTATCGCTTGGGCATCATCTGTCGCAGCATTTATTA
TTCCACTCGGAATCATAGTTAACGTTGTATTGCTAGTAACTAAAGTGACAAAGACGATGA
ATGTAGATATTTGGAATTTTTGGCATTATACGTTTACAGCAGCAATGGTTTATGCCGTATC
AGGCAGTATTTGGCAAGCGTTATTAGCAGCAGTTATTTTCCAAGTTATCTGTTTGAAAGTA
GCAGATTGGACAGCACCGATGATGAGTGAGTTCTTTGATTTACCAGGTGTATCGATTGCT
ACAGGAAGTACAATTTCTTATGCACCAGGTATTTACTTAGTTAAATTGTTACAAAAAGTA
CCCGGTCTGAATAAGTTAGATGCTGATCCTGAAACAATTCAAAAACGTTTTGGCGCATTT
GGAGAGTCTATCTTTGTCGGCTTAATTTTAGGTTTAGGTATTGGTGTGTTAGCAGGTTACA
AACCTGGAGACATCATTAATTTAGGAATGTCAATGGCTGCAGTAATGGTATTAATGCCTA
GAATGGTAAAAATCTTAATGGAAGGTTTAATGCCAGTTTCAGAGTCTGCAAGAACATGGC
TAAATAAACGTTTTGGCGAACGTGAAATTTATATTGGTTTGGATGCAGCAGTAGCATTAG
GTCATCCAGCGGTTATTTCGACAGCATTAATTTTAGTACCTATCACTGTTTTATTAGCCGT
TATTTTACCAGGAAACCAAGTACTACCTTTTGGTGACTTAGCAACGATACCATTTGTTGTC
GCGTTTATTGTTGGTGCAGCAAGAGGAAACATTATTCATTCTGTCATTGTGGGTACGATTA
TGATTGCAATTTCACTATATATTGCAACAGACGTAGCACCTATTTTCACAGATATGGCGA
AAGGTACGAATGTACAAATGCCAAAAGGTTCATCTGAAATTTCAAGTATTG ATCAAGGTG
GTAATATCGTTAACTATCTTATCTTTAAACTATTTAGTCTATTCAATTAA 
 



> gutB 
Function: protein coding sequence; L-iditol 2-dehydrogenase (core genome, variable) 
Best match: gutB_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[54406:55461:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 131650 … 132706; Length: 1056 bp 
Sequence: 
GTGAAAGCTTTAGTAAAAACAAGAGAAGGACATGGCAACTTAGAACTTCTT GATAAAGA
AGTTGCAACACCGCTAGATGATAAAGTAAAGATTAAAGTACATTATGCAGG AATTTGTGG
CACAGATATTCATACTTATGAAGGTCATTATAAAGTTAATTTTCCAGTGAC ATTAGGTCAT
GAATTTTCTGGTGAAATCGTTGAAGTTGGAGCAGACGTTAAAGATTTTAAAGTTGGTGAC
CGTGTCACTTCTGAAACGACATTCTATGTTTGTAATGAGTGTGAATACTGTAAATCAAAA
GACTATAATTTATGCAACCATCGAAAAGGTATTGGAACACAAGTTGATGGCGCATTTACT
AATTATGTCATTGCACGTGAAGAAAGTTTGCATCATATTCCAGATGAAGTATCGTATCAG
TCTGCAGCTATGACAGAACCATTAGCATGTGCACATCATGGCGTTTCTAAGATTCAAGTC
AATTCAGGCGATGTAGCAGTTGTAATGGGACCTGGGCCAATCGGATTACTTGTAGCACAA
GTGTTAAAAAGTAAAGGCGCAACTGTTGTGGTAACTGGATTGGACAATGACAAAGTCAG
ATTAGATAAAGCAGAAGCATTGCACATGGATTATGTAGTCAATTTACAACA AACAGACTT
AAAAACGTATATCAATGGAATTACAGACGGTTACGGTGCAGATGTTGTTGTTGAATGTTC
AGGTGCAGTTCCAGCAGCACGACAAGGTTTGGATATTTTACGCAAAAAAGGTTTCTACAG
TCAAATAGGTATTTTTAAGGATGCTGAAATTCCATTTGATATGGAAAAAGT GATTCAAAA
AGAAATAACAGTTGTTGGTAGTAGAAGTCAAAAGCCAGCAGATTGGGAACCTTCATTGC
AACTTATGGCGGATGGTTTAGTAAATGCTGAAGCTTTGGTGACAAAAATATATGATATTT
CGAAATGGGACGAGGCGTATCAACATTTAAAATCCGGCGAAGGTATTAAAGCATTACTTA
AGCCGCTCGATTTAGATGAAAATGAAGGAGAGAATTAA 
 

> Q5HJC7 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HJC7_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[269164:269310] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 132707 … 132854; Length: 147 bp 
Sequence: 
ATGGTAGAATCAATGCTAACTTTTATGCTTGGGCCATTAAGACAAATCACTGATTTTTATA
TGGAACATTTACTCGTAAGTAATTCCATTGTCATTGCAGGTTATTTTGCGACAGGTATTTT
TAAAAAGAAAAAAGTTGTGAATTAA 
 

> Q5HJC6 
Function: protein coding sequence; putative sugar-phosphate dehydrogenase (core genome, variable) 
Best match: Q5HJC6_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[53191:54234:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 132877 … 133921; Length: 1044 bp 
Sequence: 
GTGAAAGCATTGAAATTATATGGCGTGGAAGATTTACGGTATGAGGATAACGAAAAGCC
AGTCATTGAAAGTGCGAATGACGTTATTATTAAAGTACGAGCGACTGGCATATGTGGTTC
AGACACGTCACGATACAAAAAAATGGGGCCATACATTAAAGGTATGCCATTTGGTCATG
AATTTTCAGGTGTAGTAGATGCCATTGGAAGTGATGTTACGCATGTTAATGTGGGCGACA
AAGTGACAGGTTGCCCAGCAATACCTTGTTATCAATGCGAGTATTGTTTAAAAGGTGAAT
ATGCACGATGTGAAAAGTTATTCGTCATTGGCTCATATGAACCTGGATCGTTCGCGGAAT
ATGTCAAATTGCCAGCGCAAAATGTTTTAAAGGTTCCAGACAATGTTGATTACATTGAAG
CAGCAATGGTTGAGCCATCAGCCGTTGTTGCGCATGGGTTTTATAAATCGAATATACAAC
CTGGTATGACTGTTGCAGTAATGGGGTGTGGCAGTATAGGTTTGTTAGCTATTCAATGGG
CACGAATATTTGGTGCTGCACATATCATCGCTATAGATATAGATGCGCATAAACTAGATA
TTGCAACATCATTGGGCGCACATCAAACAATCAATTCAAAAGAAGAAAATC TTGAGAAA
TTCATCGAAAATCATTACGCCAATCAAATCGATTTAGCTATAGAATCATCA GGTGCTAAA
GTTACGATTGGTCAAATATTGACGCTACCTAAAAAAGGTGGCGAGGTGGTATTACTCGGA
ATACCATATGATGATATTGAGATTGATCGCGTTCATTTTGAAAAAATTCTGCGTAACGAG
TTGACAGTATGTGGCTCTTGGAACTGTTTGTCCAGTAATTTTCCGGGCAAAGAGTGGACG
GCAACCTTACATTATATGAAGACGAAAGATATTAATGTAAAGCCTATTATT TCTCATTTTT



TACCGTTAGAAAAAGGCCCGGAGACATTTGATAAATTAGTTAACAAGAAAG AACGATTT
GATAAAGTCATGTTTACGATTTATTAG 
 

> tarI1 
Function: protein coding sequence; 2-C-methyl-D-erythritol 4-phosphate cytidylyltransferase 1 (core 
genome, variable) 
Best match: tarI1_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[51947:52663:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 134448 … 135165; Length: 717 bp 
Sequence: 
ATGATTTATGCAGGTATTTTAGCAGGAGGTATTGGTTCGAGAATGGGGAACGTGCCATTA
CCAAAACAATTTTTAGATATTGATAATAAACCGATTTTAATCCATACAATT GAGAAGTTC
ATTTTAGTGAGTGAATTTAATGAGATTATTATCGCAACGCCAGCACAGTGGATTTCCCAT
ACACAGGATATTTTAAAAAAATATAACATTACAGATCAACGTGTCAAAGTA GTTGCAGGT
GGTACGGATCGAAACGAAACAATTATGAACATTATCGACCATATTCGCAATGTAAATGGA
ATTAATAATGATGATGTGATTGTAACTCATGATGCCGTAAGACCATTTTTAACTCAACGTA
TTATTAAAGAGAACATTGAAGTAGCAGCAAAATATGGTGCAGTAGATACAG TCATTGAA
GCAATTGATACGATTGTAATGTCTAAAGATAAACAGAACATACACAGTATC CCTGTAAGG
AATGAAATGTATCAAGGCCAAACACCACAATCATTTAATATTAAATTATTA CAAGATAGT
TATCGCGCCTTAAGTAGTGAACAAAAAGAAATCTTATCAGATGCATGTAAA ATCATTGTC
GAATCTGGATATGCAGTTAAATTGGTACGTGGAGAACTATACAACATTAAA GTGACAACA
CCGTATGATTTAAAAGTAGCAAATGCCATTATTCAAGGTGATATTGCCGATGATTAA 
 

> tarJ1 
Function: protein coding sequence; CDP-ribitol synthetase (core genome, variable) 
Best match: tarJ1_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[50929:51954:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 135157 … 136183; Length: 1026 bp 
Sequence: 
ATGATTAATCAAGTATATCAACTCGTTGCACCGAGACAGTTCGACGTCACATATAATAAT
GTTGATATTTATGGTAATCATGTCATCGTAAGACCTTTATACTTGTCTATTTGTGCAGCTG
ATCAAAGGTATTACACAGGTCGAAGAGATGAAAATGTACTGCGCAAAAAAT TGCCAATG
TCATTAGTTCATGAAGCTGTTGGTGAAGTTGTATTCGATAGTAAAGGCGTATTTGAAAAA
GGTACGAAAGTAGTAATGGTGCCGAATACACCTACAGAGCAACATCATATTATTGCGGA
GAATTACTTAGCCTCTAGTTATTTTAGATCTAGTGGTTATGATGGTTTTATGCAAGACTAC
GTTGTGATGGCACATGATCGTATCGTTCCGCTGCCTAATGCCATTGATTTGAGTACGATTT
CATACACAGAGTTAGTGTCAGTAAGTTATCATGCTATACAACGATTTGAACGTAAATCTA
TACCTTTGAAAACCAGCTTTGGTATTTGGGGTGATGGTAACTTAAGTTATATTACTGCTAT
TTTGCTACGTAAGTTGTACCCAGAAGCTAAAATTTATGTATTTGGTAAGACAGACTATAA
ATTAAGTCATTTTTCATTTGTAGATGACATCTTTACAGTAAATCAAATACC AGATGATCTT
AAAATTAATCATGCATTTGAATGTGTTGGAGGTAAAGGAAGTCAAGTTGCACTTCAACAA
ATAGTTGAACATATTTCACCAGAAGGCAGTATTGCTTTGTTAGGCGTAAGTGAATTACCC
GTGGAAGTGAATACACGATTAGTACTTGAAAAAGGATTAACATTGATTGGTAGTAGTCGA
AGCGGCTCTAAAGATTTTGAGCAAGTTGTTGATTTATATCGTAAGTACCCAGACATTGTTG
AAAAGTTAGCATTATTAAAAGGACATGAAATTAATGTATGTACGATGCAAG ATATCGTCC
AAGCGTTTGAAATGGATTTATCGACATCTTGGGGAAAAACAGTATTGAAATGGACGATTT
AA 
 

> tarL1 
Function: protein coding sequence; glycosyl/glycerophosphate transferase (core genome, variable) 
Best match: tarL1_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[49213:50907:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 136204 … 137899; Length: 1695 bp 
Sequence: 
ATGACAAAAACGAAACAAGCAATACATATTGATAACATATACTGGGAACGT GTTCAGTT
ATATATTGAAGGACATAGTGAAGGTGTCGATTTAACATCAGGACAATTTGTTCTGAGGAA
TTTAACCGAAACAAAAACATTAGAAGCAAATGAAATGAAAATAGACGGTAA TACATTTA
TATGTAGATTCAACGTCGCAATATTAGACGATGGGTATTATTTACCAATGGATAAATATTT



ATTTGTTTATCATGACCAGTTAGAGTATATTGGACAACTTAATCCAAATAT TATTGATCAA
GCTTATGCGGCATTAAATGAAGAGCAAATTGAAGAATACAATGAGCTGACTACACAAAA
TGGAAAAGTGAACTATTTATTAGCGTATGATGCTAAAGTTTTCCGTAAAGGTGGCGTATC
ACAACATACGGTCTATACCATTACTCCGGAAATAGCAAGTGACGTTAACGAATTTGTATT
TGATATTGAAATCACCTTACCTCAAGAGAAATCAGGGGTCATTGCGACAAGCGCACACTG
GCTTCATAAACAAGGACATAAAGCTTCATTTGAAAGTAGAAGTTTCTTATT TAAAGCTAT
TTTTAATATTACAAAGTTACTACATATTAAAAGAAGCAAAACAATATTATT CACATCAGA
TTCGCGTCCGAATTTATCAGGGAATTTCAAGTATGTATATGATGAGTTACTTCGCCAAAA
AGTAGATTTTGATTATGATATTAAAACGGTATTTAAGGCGAATATTACGGA TAGACGTAA
ATGGAGAGACAAGTTTAGATTGCCATATTTACTTGGTAAGGCAGATTATATTTTTGTTGAT
GATTTCCATCCATTAATTTATACGGTTCGCTTTAGACCATCACAAGAAATTATTCAAGTGT
GGCATGCCGTTGGTGCTTTTAAAACAGTTGGCTTTAGTCGTACAGGAAAAAAAGGTGGTC
CGTTTATCGATTCATTAAACCATCGTAGTTACACGAAAGCATATGTTTCATCAGAAACCG
ATATTCCATTTTATGCTGAAGCATTTGGAATTAGAGAAGAAAATGTTGTAC CAACAGGTG
TACCACGTACTGATGTACTATTTGATGAAGCTTATGCAACACAAATTAAACAAGAGATGG
AAGATGAATTGCCAATTATAAAAGGTAAGAAAGTTATTCTATTCGCACCGA CATTTAGAG
GTAATGGTCACGGTACGGCACATTATCCATTTTTTAAAATTGATTTTGAACGTTTAGCAAG
ATACTGCGAGAAGCATAATGCAGTTGTGTTATTCAAAATGCATCCGTTCGTAAAAAATAG
ACTTAATATTTCACGTGAACATAGACAATACTTTATCGATGTGTCAGATCATCGTGAAGTT
AACGATATTCTCTTTGTTACAGACTTGTTGATTAGTGATTATTCATCTTTAATATATGAAT
ATGCAGTATTTAAAAAGCCGATGATTTTCTATGCATTTGACTTAGAAGATTACATTACGAC
GCGTGATTTCTATGAACCATATGAATCATTTGTTCCAGGTAAAATTGTACAATCCTTTGAT
GCATTAATGGATGCTTTGGACAATGAAGATTATGAGGTTGAAAAAGTTGTGCCATTCTTA
GATAAACATTTTAAATATCAAGATGGTCGCTCAAGTGAACGTTTAGTCAAA GATTTGTTT
AGACGCTAA 
 

> tarL2 
Function: protein coding sequence; glycosyl/glycerophosphate transferase (core genome, constant) 
Best match: tarL2_part_CC009_21334_AGTW01000002.1[1:1438:r]  
Position: 008-contig_256: 137633 … 137663; Length: 30 bp 
Sequence: 
CTTTAATATATGAATATGCAGTATTTAAAA 
 

> tarF 
Function: protein coding sequence; CDP-glycerol-poly(Glycerophosphate) glycerophosphotransferase 
(core genome, variable) 
Best match: tarF_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[47616:48785:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 138326 … 139496; Length: 1170 bp 
Sequence: 
ATGATTAAAAATACAATTAAAAAATTGATAGAACATAGTATATATACGACT TTTAAATTA
CTATCAAAATTGCCAAACAAGAATCTAATTTATTTTGAAAGCTTTCATGGT AAACAATAC
AGCGACAACCCCAAAGCATTATATGAATACTTAACTGAACATAGTGATGCCCAATTAATA
TGGGGTGTGAAAAAAGGATATGAACACATATTCCAACAGCACAATGTACCATATGTTACA
AAGTTTTCAATGAAATGGTTTTTAGCGATGCCAAGAGCGAAAGCATGGATGATTAACACA
CGTACACCAGATTGGTTATATAAATCACCGCGAACGACGTACTTACAAACATGGCATGGC
ACGCCATTGAAAAAGATTGGTTTGGATATTAGTAACGTTAAAATGCTAGGAACAAATACT
CAAAATTACCAAGATGGTTTTAAAAAAGAAAGCCAACGTTGGGATTATCTA GTGTCACCT
AATCCATATTCGACATCGATATTTCAACATGCATTTCATGTTAGTCGAGATAAGATTTTGG
AAACAGGTTATCCAAGAAATGATAAATTATCACATAAACGCAATGATACTG AATATATTA
ACGGTATTAAGACAAAATTAAATATTCCATTAGATAAAAAAGTGATTATGT ACGCGCCAA
CTTGGCGTGACGATGAAGCGATTCGAGAAGGTTCATATCAATTTAATGTTAACTTTGATA
TAGAAGCTTTGCGTCAAGCGCTGGATGATGATTATGTTATTTTATTACGCATGCATTATTT
AGTTGTGACACGTATTGATGAACATGATGATTTTGTGAAAGACGTTTCAGATTATGAAGA
TATTTCGGATTTATACTTAATCAGCGATGCGTTAGTTACCGACTACTCATCTGTCATGTTC
GACTTCGGTGTATTAAAGCGTCCGCAAATTTTCTATGCGTATGACTTAGATAAATATGGC



GATGAGCTTAGAGGTTTTTACATGGATTATAAAAAAGAGTTGCCAGGTCCAATTGTTGAA
AATCAAACAGCACTCATTGATGCATTAAAACATATCGATGAGACTGCAAAT GAGTATATT
GAAGCACGAACGGTATTTTATCAAAAATTCTGTTCATTAGAAGATGGACACGCGTCACAA
CGAATTTGCCAAACGATTTTTAAGTGA 
 

> tarI2 
Function: protein coding sequence; 2-C-methyl-D-erythritol 4-phosphate cytidylyltransferase 2 (core 
genome, variable) 
Best match: tarI2_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[46624:47340:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 139771 … 140488; Length: 717 bp 
Sequence: 
ATGAAATACGCTGGTATTCTAGCTGGAGGTATAGGCTCAAGAATGGGTAACGTACCTTTA
CCTAAACAATTTTTAGATTTAGACAACAAACCGATTTTAATCCATACATTA GAAAAATTT
ATTTTAATTAATGATTTTGAAAAAATTATTATCGCGACGCCACAACAATGG ATGACGCAT
ACGAAAGATACACTTAGAAAATTCAAAATTTCTGATGAAAGAATTGAAGTC ATTCAAGGT
GGTAGCGATCGTAACGATACAATTATGAATATCGTTAAACATATTGAATCA ACAAATGGT
ATTAACGATGACGATGTTATTGTGACACATGATGCAGTTAGACCATTTTTAACGCATCGT
ATTATTAAAGAAAATATTCAAGCTGCTTTAGAGTACGGTGCAGTAGATACA GTGATTGAT
GCTATAGATACGATTGTTACATCTAAAGATAATCAAACGATTGATGCAATT CCAGTGCGT
AATGAAATGTACCAAGGTCAAACACCTCAATCGTTTAATATTAATTTATTA AAAGAAAGC
TATGCACAGTTGAGTGATGAGCAAAAGAGTATTTTATCTGATGCTTGTAAGATTATTGTA
GAAACAAACAAACCGGTTCGACTTGTAAAAGGTGAGTTATATAACATTAAA GTAACAAC
ACCTTACGATTTAAAAGTAGCGAATGCTATTATTCGAGGTGGTATTGCCGATGATTAA 
 

> tarJ2 
Function: protein coding sequence; CDP-ribitol synthetase (core genome, variable) 
Best match: tarJ2_CC001_MSSA476_BX571857.1[276235:277260] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 140480 … 141506; Length: 1026 bp 
Sequence: 
ATGATTAATCAAGTATATCAATTAGTTGCACCTAGACAATTTGAAGTTACG TATAACAAC
GTAGATATTTACAGTGACTATGTCATTGTACGTCCTTTATATATGTCAATTTGTGCTGCCG
ATCAAAGATATTATACTGGTAGCCGTGATGAGAATGTCTTATCTCAGAAATTGCCAATGT
CTTTAATTCATGAAGGTGTTGGTGAGGTCGTATTTGACAGTAAAGGTGTGTTTAATAAAG
GTACAAAAGTAGTTATGGTACCGAATACGCCGACAGAAAAAGACGATGTCATTGCTGAA
AACTATTTAAAATCGAGCTACTTCAGATCAAGTGGACATGATGGGTTTATGCAAGATTTT
GTGTTGCTAAATCATGATAGAGCTGTACCACTACCTGATGATATTGATTTAAGTATTATTT
CATATACAGAGCTTGTAACAGTAAGTTTGCATGCTATTCGTCGTTTTGAAAAGAAATCTAT
TTCAAATAAAAATACATTTGGTATTTGGGGTGATGGTAACTTAGGTTACATTACAGCCATT
TTATTACGTAAATTATATCCAGAGTCTAAAATATATGTCTTTGGTAAAACA GATTATAAAT
TGAGTCACTTCTCATTTGTTGATGATGTCTTCTTTATTAATAAAATACCTGAAGGCTTAAC
ATTTGATCATGCATTTGAGTGTGTGGGTGGTCGCGGTAGTCAATCAGCCATAAATCAAAT
GATCGATTACATTTCACCAGAAGGAAGCATTGCACTGTTAGGTGTAAGTGAGTTCCCAGT
AGAAGTTAATACACGTCTAGTATTGGAAAAAGGACTAACGTTGATTGGTAGTAGTCGAAG
TGGTTCAAAAGATTTCCAAGATGTTGTAGACTTATACATTCAATACCCAGATATTGTAGAT
AAATTAGCGTTGTTAAAAGGTCAAGAATTTGAAATTGCAACAATTAATGAT CTTACAGAA
GCTTTTGAAGCAGACCTGTCTACATCTTGGGGTAAAACAGTATTAAAATGGATTATGTAA 
 

> Q5HJB8 
Function: protein coding sequence; glycosyl transferase/group 2 family protein (core genome, 
variable) 
Best match: Q5HJB8_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[42138:43863:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 143248 … 144974; Length: 1726 bp 
Sequence: 
ATGATGAAATTTTCAGTAATAGTTCCAACATACAATTCAGAAAAGTATATA ACAGAATTA
CTTAATAGCCTTGCGAAACAAGATTTTCCGAAAACTGAATTTGAAGTGGTTGTAGTTGAT



GACTGTTCAACAGATCAAACGTTACAAATAGTTGAAAAGTATCGTAATAAA TTGAACTTG
AAAGTAAGTCAACTCGAAACAAATTCTGGTGGTCCAGGTAAACCTAGAAATGTGGCGTTA
AAACAAGCAGAAGGTGAATTTGTATTATTTGTGGACTCCGATGACTATATAAACAAAGAG
ACTTTAAAGGATGCAGCAGCATTTATTGATGAACATCACTCAGATGTCTTGTTGATTAAA
ATGAAAGGTGTTAATGGTCGTGGTGTACCACAATCTATGTTTAAAGAAACAGCACCTGAA
GTTACTTTGTTAAATTCAAGAATTATCTATACTTTAAGCCCAACTAAAATC TATAGAACAG
CATTACTAAAAGATAATGACATTTATTTTCCAGAAGAATTAAAGAGTGCAG AAGATCAAT
TATTTACAATGAAAGCATATTTGAATGCAAATCGAATCAGTGTGTTAAGTG ATAAAGCGT
ATTATTATGCTACAAAGCGTGAAGGTGAACATATGAGTAGTGCGTATGTTTCACCTGAAG
ACTTTTACGAAGTCATGAGATTGATTGCTGTAGAAATATTAAATGCAGATT TAGAAGAAG
CTCATAAAGATCAAATCTTAGCAGAATTTTTAAATCGTCATTTTAGTTTTT CTCGTACGAA
TGGCTTCTCACTTAAAGTTAAACTAGAAGATCAACCGCAATGGATTAATGCTCTAGGAGA
CTTTATACAAGCAGTTCCAGAACGTGTAGATGCATTGGTGATGAGTAAATTACGACCATT
GTTGCACTACGCGAGAGCGAAAGATATAGACAACTATAGAACTGTAGAAGAAAGTTACC
GTCAAGGTCAATACTACCGTTTTGATATTGTAGATGGTAAATTAAACATTCAATTCAATG
AAGGCGAACCATACTTTGAAGGCATTGATATCGCTAAGCCAAAAGTGAAAATGACAGCA
TTTAAATTTGATAATCATAAAATTGTTACAGAGCTAACGTTAAATGAATTT ATGATTGGCG
AAGGACATTATGATGTCAGACTTAAATTACATTCACGAAACAAGAAGCACA CAATGTATG
TACCTTTAAGTGTCAATGCGAATAAACAATATCGTTTTAACATTATGTTAG AAGATATTAA
AGCGTATTTACCTAAAGAAAAAATTTGGGATGTTTTCTTAGAAGTCCAAAT AGGTACGGA
AGTATTTGAAGTGCGTGTTGGTAATCAACGTAATAAATATGCATATACTGCAGAAACAAG
TGCATTAATTCATTTGAATAATGATTTTTATAGATTAACACCGTATTTCAC AAAAGACTTT
AATAACATTTCGTTATACTTTACAGCTATTACATTAACGGATTCAATCTCA ATGAAGTTAA
AAGGTAAAAACAAAATCATTTTAACTGGTCTGGATCGTGGTTATGTATTTGAAGAAGGTA
TGGCTAGTGTCGTGCTAAAAGACGACATGATTATGGGAATGTTAAGCCAAACGTCAGAA
AACGAAGTGGAAATCTTACTTAGTAAAGATATTAAGAAGCGAGACTTCAAA AATATTGTT
AAGTTAAACACTGCACATATGACTTACTCGCTAAAATAAATAA 
 

> scdA 
Function: protein coding sequence; cell wall metabolism protein (genomic island) 
Best match: scdA_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[41324:41998:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 145113 … 145788; Length: 675 bp 
Sequence: 
ATGATAAATAAAAATGACATAGTAGCAGATGTAGTAACAGATTATCCGAAA GCAGCAGA
TATTTTTAGAAGCGTAGGTATAGACTTTTGTTGCGGTGGACAAGTAAGTATAGAAGCAGC
ATCCTTAGAAAAGAAATATGTAGATTTGAACGAATTATTACAGCGTCTCAA TGACGTTGA
ACAAACGAATACACCAGGTTCGCTTAACCCTAAATTTTTAAATGTTTCGTCACTTATTCAA
TATATTCAAGCAGCATATCATGAACCTCTTAGAGAAGAATTTAAAAATTTA ACACCTTAT
GTGACGAAATTATCGAAAGTACATGGACCTAACCATCCATATTTAGTCGAGTTAAAAGAA
ACATATGATACATTTAAAAATGGCATGTTAGAGCATATGCAAAAAGAAGAT GATGTTGAT
TTTCCAAAACTAATTAAATATGAACAAGGTGAAGTAGTAGACGATATTAAT ACAGTGATT
GATGATTTAGTATCTGATCACATTGCAACAGGACAATTGTTAGTGAAAATGAGCGATTTA
ACATCTAGCTATGAACCACCGATAGAGGCATGTGGTACGTGGCGACTCGTTTATCAGAGA
TTAAAAGCACTTGAAGTGTTAACACATGAGCATGTTCATTTAGAGAATCAT GTTTTATTTA
AAAAAGTATCATAA 
 

> lytS 
Function: protein coding sequence; sensor histidine kinase/subunit S (core genome, constant) 
Best match: lytS_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[39325:41079:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 146032 … 147787; Length: 1755 bp 
Sequence: 
GTGCTATCGCTAACAATGTTATTACTTGAGCGTGTAGGTTTAATTATTATTTTGGCCTATG
TGTTGATGAATATTCCATATTTTAAAAACTTAATGAATCGTCGACGTACAT GGAAAGCAC
GTTGGCAATTATGTATTATTTTCAGTTTGTTTGCCTTAATGTCTAATTTAACTGGTATCGTC
ATCGATCATCAACATAGTTTGTCAGGAAGTGTGTACTTCCGTTTAGATGATGATGTATCTT



TAGCTAACACACGTGTATTAACGATAGGTGTCGCAGGATTAGTTGGTGGTCCTTTTGTAG
GTCTATTTGTTGGCGTTATTTCAGGTATTTTCAGAGTGTATATGGGTGGGGCGGATGCACA
AGTTTATCTTATCTCATCTATATTTATCGGTATAATTGCTGGTTATTTTGGCTTACAAGCTC
AAAGACGCAAGCGTTACCCGAGTATTGCGAAAAGTGCCATGATTGGAATTGTTATGGAA
ATGATTCAAATGTTGAGCATTTTAACATTTTCCCACGACAAAGCATATGCGGTTGACCTCA
TATCATTAATTGCACTACCAATGATTATTGTTAATAGCGTTGGTACGGCGATTTTTATGTC
TATTATCATTTCAACATTAAAGCAAGAAGAGCAAATGAAGGCTGTTCAAAC ACATGACGT
ACTGCAATTGATGAACCAGACATTGCCGTATTTTAAAGAAGGATTGAATAGAGAATCGGC
ACAGCAAATTGCGATGATTATTAAAAATTTAATGAAAGTATCTGCCGTAGC AATTACAAG
CAAAAATGAAATCTTATCGCATGTAGGTGCAGGTAGTGATCATCACATACCAACAAATGA
AATATTAACAAGTCTGTCTAAAGATGTATTGAAATCAGGAAAGTTGAAAGA AGTTCATAC
TAAAGAAGAGATTGGTTGTAGTCATCCGAATTGCCCGCTTAGAGCAGCTATCGTGATACC
ACTTGAGATGCATGGTTCTATCGTCGGTACATTGAAGATGTATTTTACAAACCCTAATGAT
TTAACTTTTGTGGAACGTCAACTTGCAGAAGGATTGGCAAATATTTTTAGTAGCCAAATT
GAACTTGGTGAAGCCGAAACGCAAAGTAAGTTATTGAAAGATGCTGAGATTAAGTCATT
ACAGGCACAAGTGAGTCCACATTTTTTCTTCAATTCAATTAACACGATTTCAGCTTTAGTT
AGAATAAATAGCGAAAAGGCACGAGAGTTACTATTAGAATTGAGTTATTTT TTCAGAGCG
AATTTACAAGGCTCAAAGCAACATACGATTACTTTAGATAAAGAGTTAAGT CAAGTGCGT
GCATACTTATCACTCGAACAAGCACGTTATCCAGGAAGATTTAATATCAATATTAATGTT
GAAGACAAATATCGCGATGTGCTTGTACCACCATTTTTAATTCAAATTTTAGTTGAAAATG
CCATCAAACATGCGTTTACGAATCGAAAGCAAGGTAACGATATTGACGTGTCAGTGATTA
AAGAAACTGCAACACATGTACGTATTATTGTACAAGATAATGGTCAGGGTATTTCTAAAG
ATAAAATGCATTTGTTGGGAGAAACATCTGTAGAATCAGAATCTGGAACTGGTAGTGCTT
TAGAAAATTTAAACTTACGCCTAAAAGGATTATTTGGAAAATCCGCAGCAT TACAATTTG
AATCGACATCGAGCGGTACCACTTTTTGGTGTGTACTTCCTTATGAAAGACAAGAGGAGG
AATAA 
 

> lytR 
Function: protein coding sequence; sensor histidine kinase/subunit R (core genome, constant) 
Best match: lytR_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[38582:39322:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 147789 … 148530; Length: 741 bp 
Sequence: 
ATGAAAGCATTAATCATAGATGATGAGCCATTAGCACGTAATGAATTAACA TATTTATTA
AATGAAATTGGTGGTTTTGAAGAAATTAATGAGGCAGAAAATGTAAAAGAA ACATTGGA
AGCACTACTGATCAATCAATATGACATTATATTTTTAGATGTCAATTTAAT GGATGAAAAT
GGGATCGAATTAGGAGCTAAGATTCAAAAGATGAAAGAGCCACCTGCGATTATTTTTGCA
ACTGCACATGACCAATACGCAGTACAGGCATTTGAATTAAATGCGACAGACTATATTTTG
AAACCGTTTGGTCAAAAACGTATTGAACAAGCAGTCAATAAAGTGCGTGCGACTAAAGC
CAAAGATGATAATAACGCAAGTGCAATTGCGAATGATATGTCGGCGAATTTTGATCAAAG
TTTACCTGTTGAAATTGACGATAAAATTCACATGTTAAAGCAACAAAATAT TATTGGGAT
TGGCACACATAATGGTATTACAACCATACATACAACGAATCATAAATACGA AACAACAG
AGCCATTGAATCGTTATGAAAAACGATTGAATCCCACTTATTTTATACGTATTCATCGTTC
ATATATTATTAACACTAAACACATTAAAGAAGTGCAACAATGGTTTAACTA CACTTATAT
GGTAATATTGACAAATGGTGTCAAGATGCAAGTTGGACGTTCATTTATGAAAGATTTTAA
AGCGTCGATAGGATTACTTTAA 
 

> lrgA 
Function: protein coding sequence; holin-like protein (core genome, constant) 
Best match: lrgA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[307072:307515] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 148642 … 149086; Length: 444 bp 
Sequence: 
ATGGTCGTGAAACAACAAAAAGACGCATCAAAACCAGCACACTTTTTTCACCAAGTCATT
GTAATTGCTTTAGTACTCTTTGTATCGAAAATAATTGAATCATTTATGCCAATTCCTATGC
CTGCATCAGTAATCGGTTTAGTATTATTATTTGTATTATTATGTACTGGTGCTGTTAAGTTA
GGCGAAGTCGAAAAAGTAGGAACGACACTAACAAATAACATTGGCTTACTCTTCGTACC



AGCCGGTATCTCAGTTGTTAACTCTTTAGGTGTCATTAGCCAAGCACCATTTTTAATCATT
GGACTAATAATCGTCTCAACAATACTATTACTTATTTGTACTGGCTATGTCACACAAATTA
TTATGAAAGTTACTTCGAGATCTAAAGGTGACAAAGTCACAAAAAAGATCA AAATAGAG
GAGGCACAAGCTCATGATTAA 
 

> lrgB 
Function: protein coding sequence; antiholin-like protein (core genome, constant) 
Best match: lrgB_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[37332:38033:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 149078 … 149780; Length: 702 bp 
Sequence: 
ATGATTAACCACTTAGCACTAAACACACCTTACTTCGGAATACTGTTATCCGTTATACCAT
TTTTCTTAGCGACCATATTATTTGAAAAAACTAATCGTTTCTTCTTATTCGCACCGCTATTT
GTCAGTATGGTATTTGGTGTGGCCTTCCTCTATTTAACAGGCATTCCGTATAAGACTTACA
AAATAGGTGGAGACATTATTTATTTCTTCTTAGAACCGGCAACAATCTGTTTTGCGATTCC
GTTATATAAAAAGCGTGAAGTGCTTGTTAAACATTGGCATCGTATCATCGGAGGTATTGG
CATCGGTACAGTTGTAGCGTTATTAATTATTTTAACTTTTGCGAAGTTAGCACAATTTGCC
AATGATGTTATTTTATCAATGTTACCTCAAGCAGCAACTACAGCGATTGCGTTACCAGTAT
CAGCTGGTATCGGTGGTATAAAAGAATTAACATCATTAGCAGTTATTTTAAATGGTGTCA
TTATTTATGCCCTAGGTAATAAATTCTTGAAGCTTTTCCGAATTACTAACCCTATTGCCCG
AGGATTAGCACTTGGAACAAGTGGTCACACATTAGGTGTAGCACCAGCCAAAGAATTAG
GACCTGTAGAAGAATCAATGGCAAGTATAGCTTTAGTGTTAGTTGGTGTAGTTGTTGTAG
CAGTTGTGCCTGTCTTTGTAGCAATATTCTTCTAA 
 

> Q6GK48 
Function: protein coding sequence; putative nitric oxide reductase (genomic island) 
Best match: Q6GK48_CC022_21310_AFNP01000014.1[33698:35989:r] 
Position: 008-contig_256: 150119 … 152411; Length: 2292 bp 
Sequence: 
ATGAGTATGCAAAGTTCATATAAACGTTTAGTTAAAGTGCTACTAACGATT TTAGTGATT
GTGTTTTCAATTTTACTAGTAGGTGGTTGGTATATTTTTAAAAATGAAGCACCTCGTCCAA
CAAAGATAGTAGATCAACAAGGTCATACGCTTGTTACAAAAGACGAGCTGATCAGTGGG
CAAGCGATATATGAGAAATATGGGTTAACAGATTATGGCTCCTACCTAGGCAATGGTTCT
TACTTAGGCCCAGATTATACAGCAGAGGCATTACATCATTACCTGATTGGTATGCGTAAA
TATTATGCACAAGATATTTATCATAAGCAACTTCATAAATTAAATCATGCA GAGTTAGCC
GTAGTTAAAGATAAAGTGATGAAAGAAATACGGATTAATCGTTATTCTGAA AAAGAAGA
TCAACTTGTATTAACGCCAGGACAAGTATACGGTCTAAAATATTTGCAAGATTATTATAA
AGAAGAGTTTGTTAATAACCCTAAACAAGTAGGGTTAAATGAAAATATGAT TAAACAGTT
TCAAAATGATGATTATATGGTCGCAGGAAATAAAGTTGAACATTTAAGTCA ATTCTTTTTC
TGGGGTGCTTGGCTATCGTCAACAGATAGACCTGGAAAAACATTTTCATATACAAATAAT
TGGCCATACGATGTGGATGCAGGAAATACGTTGCCTAGTGCAGGGATTTTATGGACTGCT
ATATCTGTAACATTACTGATTGCAGGCTTGGCATCCATTATATATATTCAAAAGCGTTATC
AATTTGACATGAAGCCGACGTATGAGTCGGAACGGGAACTACCAAAGAGTGAAGTGGAT
CGTAAAATCACTGATAGTCAACGAAAAGTTGGGAAATATTTAGTCGTTGTCATGTTACTA
TTTTTGGTTCAAATATTATTAGGCGAATTACTGGCACATTATTATGTAGAGAATAAATTTT
TTGGTATAGAAATACAAAGGCTCTTTCCATTTAATATTGCGAAGACATGGCATGTGCAAT
TAGTTATTTTCTGGGTTGCTACGACTTGGTTAGCAGCAGGAATATACATTGTACCTAAAGT
ATTGGGCAAAGAACCAAAGAAACAAGGCGTATTAGTAGATATATTGTTTTG GGCCTTAAT
CATAGTTGTGATGGGCAGCATGATTGGAGAATGGGGTCATATTTTAGGTTGGATTGATTC
TCATTGGTGGCTATTCGGGCACTTTGGTTGGGAATATATAGAATTAGGTAAATTTTGGCA
AATATTATTTATAGTAGGTATGATCTTATGGGTTATCATTCTTTGTCGAGGTTTTTTACCAG
CTATTCGCAACAAAGTACAAGTGAATCATGATAAACGTCACTTATTGACGCTATTGTTTGT
TGGAGCAATTGCAATTCCGTTATTTTATCTTGCATCATTATTTATAATGCCGAATTCACAT
GTGACGTTTGCCGATTACTGGCGATGGTGGATTGTTCACTTATGGGTTGAAGGTATATTTG
AAGCATTTGCCGTAGTGTTGATTGGTTTCTTAATGGTTAATATGAAATTAACTACCATTGA
AACGACGATTCGTGCATTATATTTTCAATTAATCTTATTACTAGGTACAGGTATTGTTGGT



ATGGGTCATCATTACTATTGGCAAGGTGATCATTCCATATGGCTAGCACTGGGTTCTTGTT
TTTCAGCATTAGAAGTCGTGCCGCTTTGTTTATTAATTTGGGAAGCATACACACACTATCG
CTTATATAAGAATAGTGACATCGCTTTTCCTTACAAAGGTACATTTATTTTTCTTGCTTCA
ACAGGATTGTGGAATGCAATTGGTGCTGGAGCATTAGGCTTTTTAATTAACACACCAGCA
GTTAACTACTTTGAACATGGTACGCAATGGACTGCAGCACATGCCCATGGTTCTATGGCT
GGCGTGTATGGTATGTTCTCAATTGCAATTGCGTTGTATGTTTTTAAAAATATTACTAAAA
AAGAATTTTGGACACCGAAAGTTGAAAAATGGATAAAAATATCATGTTGGG CTTTAAATA
TTGGCTTGGCAGGTATGGTTTTCGTTACATTAATGCCAGTAGGTTATATCCAACTTAAAGA
TGCATTAGAACATGGTTATTGGCATTCAAGACTAACGTCATTTTATGAACAACCACTTGTA
AAAGCAATCATGTGGGGGAGAATGCCTTGGGACATTATATTCACAGTAGGTGTCATTATA
TTAGTAGTTATTTTTATAAGGGGATACAGACACTTAAAACCAAAATACAGA GTATAG 
 

> Q5HJB2 
Function: protein coding sequence; putative transcript regulator/GntR family (core genome, variable) 
Best match: Q5HJB2_CC025_21193_AFEG01000009.1[165880:166584]RC 
Position: 008-contig_256: 152636 … 153341; Length: 705 bp 
Sequence: 
CTACTTTTTACTTGGAATATAAAACTGTGCATGACGATAATGAAATACGAT GTCAGACGA
ATCAAAAGGTTTGCCAGTCATTGTATAAAACGTTTGGTGATAACGTAAACATGGTTCGCC
TGCAGATAATTGTAGTAATGTCGCTTCACTTGAAGTGAGTTTATCTACATTAAAGAAAAT
ATCTGAAAAACCAATACGAAGTTTCATGTTTGATTCTAAATAATCGAAGAT AGAGCCCTT
AGCAATATCATCATTTAAATATTTCACGATTTCTTTATGATAATAAGAATA TTCGATACAT
AAAACATCATCGTCCACGAATCTTAATCGCTCTAAATAGTAGACGGTATCATCTGCATTT
AATTGGAGTTCATCTTGTACAGATTTAGGTGGCGTTGCCATCTCCTTAAAAACAAGTACCT
TACTTGTCATTCGATGTTCACCTAAACTTTTAGAGAAACCATTAGTCTTAAAGACGTTGAT
ACGATTGGCATCTGCAATATTTCTCACATAAATACCACTGCCTTGTGCTTGATAGATCAAA
CCATCTTGTTCCAATAAGCCTAATGCTTTAATGATAGTACTCTTACTTACTTGATAACGTT
CTTTTAATTGCGTCACGCTTGGCAATTTATCACCGGGTTTGAAATTAGATTGATGTATAAA
CGCATTAAGTTGCTTAGCAATATGTTCATACTTTAACAA 
 

> Q1YAD5 
Function: protein coding sequence; PTS system/IIA component (core genome, variable) 
Best match: Q1YAD5_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[32831:33622:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 153489 … 154281; Length: 792 bp 
Sequence: 
ATGAGCAATAAATATAAAGAACAAGCCCAAGACATTCTTACAGCTGTAGGT GGTGTCGA
AAACATTGTTGATGCAACGTATGATACGAAGTGCATTACAATTCATATGCAACATACAAT
TCCTTCTACAGCAAATGAAGTGAAACAAATAGTTGATGTGACATCTGTAGCAGAAAATGA
TGCGCAGTTAGTTATAAAATTAAATGGAAATGTTGATGAAGTGTATCAGCA ATTACAGCG
ATTAATTAAGAATGCTAATGTCGAAGAGAGTGAGAATACTGACAATATTAA TAGCCAAG
ATACAAGTTATACACCTCAAGTAAAAGTAACAACACCAATTTTAGTGAAAG CACCAATCG
CTGGTCGTCGTATTTTACTTAAAGAAGTAAGAGATTCAATTTTTAGAGAGAAAATGGTAG
GCGAAGGCTTGGCAATCAAAGCTCATGAAGAATCCAAAGTAATCGCACCGTTCAATGGTT
TAGTATCTATGATTGTACCAACTAAGCATGCAGTTGGTATTCAATCAGAAGACGGTGTGG
ACATAGTCATTCATATTGGCGTGAATACAGTTGACTTGGAAGGTAAAGGGTTCAAGTGCT
TTGTAAAGCAAAATGATCGTGTTGAAGCAGGGCAAACGTTGTTACAATTCGACCAGCAAT
ATATACAACAACAAGGCTACAATGCTGACGTTATTGTCGTTATTAGCAACTCTGCCGATTT
AGGAAAAGTAGAACTGACAATGAATGAAATCATTACGACTGAAGATGTTAT TTTTAAAAT
ATTTAAAAACTAG 
 

> bglA 
Function: protein coding sequence; putative 6-phospho-beta-glucosidase (core genome, variable) 
Best match: bglA_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[31379:32815:r] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 154296 … 155733; Length: 1437 bp 
Sequence: 



ATGACAAAATTACCGCAAAATTTCATGTGGGGTGGCGCACTTGCCGCAAATCAATTTGAA
GGTGGATATGATAAAGGTGGTAAAGGGTTAAGTGTAATTGATGTTATGACGAGTGGTGCA
CATGGCAAAGCACGTCAGATTACAGAATTTATAGATCCCAATCACTATTATCCAAATCAT
GAAGGTATTGATTTTTATCATCGTTATAAGGAAGATATTGCCTTGTTTAAAGAAATGGGA
TTGAAATGTTTACGTACGTCGATTGCGTGGACACGTATCTTTCCGAATGGGGATGAAGAT
GTGCCAAACGAAGAAGGACTCGCCTTTTATGATCGTATCTTTGATGAATTAATTGCACAA
GGTATTGAACCTGTTGTGACGTTATCACATTTTGAGATGCCACTTCATTTAGCGAAACATT
ATGGTGGATTTAGAAATAGAGAAGTTGTCGATTATTTTGTGCATTTTGCGCGTGTTGTATT
TGAAAGATATAAAGATAAAGTTACATATTGGATGACGTTTAATGAAATTAA TAATCAGAT
GGACACATCAAATCCTATCTTTTTATGGACGAATTCTGGGGTAGCATTGACAGAAAATGA
TAATCCTGAAGAAGTCTTGTATCAAGTAGCACATCATGAACTTTTAGCCAGTGCTTTAGC
AGTTCGTCTTGGTAAAGAGATTAATCCGAAGTTTAAGATTGGAACAATGATTTCACATGT
ACCCATTTATCCATATTCGTGTCATCCGAAAGATATGATGGAAGCACAAATTGCGAATCG
CTTACGTTTCTTTTTCCCGGATGTCCAAGTGAGAGGTTATTATCCAAGCTATGCTAAAAAA
ATGTTGGCACGAAAAGGATATGATGTTGGATGGCAAGAAGGGGACGACAGTATTTTACA
GCAGGGCACGGTTGATTATATTGGCTTTAGTTATTACATGTCTACGGCTGTAAAACATGAT
GTTGATACTACAGTTGAAAACAACATCGTCAACGGTGGTTTGAATCATTCTGTGGAGAAT
CCGCATATCGCAACGAGTGATTGGGGTTGGGCGATTGATCCAGATGGCTTAAGATATACA
TTGAATGTGTTATATGATCGTTATCAGTTACCACTTTTTATTGTGGAAAATGGTTTTGGTG
CAGTTGATGAAGTGGTAGATGGACATATTCATGATGATTATCGCATTGAATATTTAAAAG
CACATATTACAGCAGCGATAGAAGCAGTTGATCAAGATGGTGTAGATTTAATCGGTTATA
CACCGTGGGGAATCATTGATATTGTTTCATTTACAACCGGTGAAATGAAGAAACGCTATG
GTTTAATATATGTTGATCGAGATAATGATGGTCATGGCACGATGGAACGCTTGAAAAAAG
ATTCGTTCTATTGGTATCAACAAGTGATAGCATCAAATGGAGATAAATTAT AA 
 

> Q5HJA9 
Function: protein coding sequence; putative methyltransferase (genomic island) 
Best match: Q5HJA9_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[30213:30974]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 156248 … 157010; Length: 762 bp 
Sequence: 
TTAGTGCTCTTTTTTAGCGACAAAAGTAATATAATTCATATCTTTACGCAA TTTAGTCATC
GTTTTAAACATTTTACAAAACATTGGTCGATTTTCTTTTTTTAAAGCATTG TTGATAATCTT
TATAGTTCCAACAATACCTTCGTCATAAATTAAACCTTTTGGTGTCATTAAACTCATTGGA
CCAGTATGATAATGCACATGATTAAAACCAGCTTGATTATATAAATCTAAC CAGCCAAGT
TTCGTCTGCGGTGAGACATTGACATTAATTGCTGCAGATAATGATTTAACTACATGTGTGG
CATGTGATTCATTAACGATGACAATATCATGTGTTAACAAGATACCCCCAGGCTTTAAGA
CTCGGTAGTACTCGCGTAATGCTTTTTCCTTTATGGCGATGGGTAACATTGTTAACATTGC
TTCATTTAAAACGATATCGAATTGATTGTCATCAAAGGGCAATTTAACAGC ATTCGCTTGT
TGAACTTGAATATATGATTCAAGACCTGCTGCTGAAATATTTTCCTGTGCTTTTTCTAATG
CTTTCTTATTTATATCAACGCCTTGAATGTGACAGCCATATGTATGAGCTAGATAAATAGA
TGTTGTGCACATATTACATGCCACTTCTAACACTTTTTTATCTTGTGAAAATGCCCCTTGTT
GTATTAACCAATCTGTTGCTGCTTTACCACCGGGGCGTAGACGAGTTTTTCCTAATTTAGC
TAAAAATGTATGACCAGCTTCTTTGGACAT 
 

> rbsK 
Function: protein coding sequence; ribokinase (core genome, variable) 
Best match: rbsK_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[29048:29962]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 157260 … 158175; Length: 915 bp 
Sequence: 
TTACACTTGATTTACTTCTTCTAGTAGAGGAATAGATGCTTGCGCGCCGTGTTTTTGTACA
GTGAGTGAGCTCGCTTTATTACCAAAATCAATAGCATCTGCTAAGTTATCTTGCGACTTGT
TTAAGCGACTGACAAATGCACCAATAAATGTGTCGCCTGCAGCAGTTGTATCAATCGCAT
TTACTTTATAAGCTTCGATGTGTTGGCTTTGATTTTTAGTAGCAAAATATGTACCTTGCTTA
CCTAGCGTAATCAAAACAGTCTTAATGCCTAAAGATAAAAAGTAATTGGCA TTGTCTTTC
ATAGATTGTTCATTAGTTACTTTAATCCCAGATAACAATTCGGCTTCTGTTTCGTTTGGCA



CAATAATATCGATTAATGATAATAATTCATTAGGTAATGCTTTCGCTGGTGCAGGATTTAA
TACTGTCGTCACACCATGTGCCTTGGCAATTTCAAATGCAGATATAATAGCCGGGATGGG
TACTTCTAATTGTGCAACGACAAAGTCTGCATTGATTATAGCGTCTTTTGCGTTAATAACA
TCTTCAGGTGTCATCGTCATATTCGCACCACCATAAACATAGATGGTATTTTGTCCTTCTG
CATTCACAGTGATAAAGGCTTGGCCCGTTTTTGCTTCAGTTGATTTGATAATATATGATGT
ATCAATATGAGCTGCTTTAAAATCTTCTAAGATGAAATCAGCAACGCCATCAGTGCCAAT
TTTAGTAATAAATGTTGTGTCTGCTTGCATGCGTGCAGTGGCAATAGCCTGGTTGGCACCT
TTACCTCCGCCGAATGCTTTTTGTGCTTCTTCAACATGTAATGTTTCGCCTGGTTGTGCATA
TCTTTCAACTGTTAAAAATTGATCGACATTCGTTGAACCTAAAATAACAAC TTTGTTGGTC
AT 
 

> rbsD 
Function: protein coding sequence; D-ribose pyranase (core genome, constant) 
Best match: rbsD_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[28616:29020]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 158202 … 158607; Length: 405 bp 
Sequence: 
TTAAAAAGTAACATTCGATTCTAATGCAATATTAGAGTAGGGCGTTGTTTCACCAGTACG
AATATTACCTTTATTTAATGGGTGAGCTAAGTTACTTTTCATTTCTTCGTGAGGAATGAAA
ATGATTTCGATTTCCGATGAAATCAATTGTTTAATTTGTTGCAATTGTGTAGGGTTATGTT
CTTTTATTTCTTCTGCTAAGTATATTTTTTGTATTTCCATTTCTTCTAACACTGTAGCTAAG
ACATCAATAAAGCGTGGTAAGTTTTTAGTTACAGCTAGGTCGATACGACGATGATCATTT
GGAATTGGCATGCCAGCGTCATTAATCGTTAATAGATCAAAATGACCAATTGTCGCGATT
GCTTTTGAAATATGTTCATTTAAAACAGCTGTTTTTTTCAT 
 

> rbsU 
Function: protein coding sequence; ribose uptake protein (core genome, constant) 
Best match: rbsU_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[27720:28601]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 158621 … 159503; Length: 882 bp 
Sequence: 
TTATTTTATAAATACTGTAACAGAAGCGGCTACTAAAATGAGTACTAAGCC GATGATTGT
AATAACCATTTCTTTTGACGTTTTATGTTGTTTTAAGAAATAAATACCAGT TAATGTAGCA
AGCACAACGGATGTTTGAGAAAGAATAAATCCAGTTGCTAAACCATTCATA TTAGGTTGT
GCTGAAATAAGATATGTTAAGGCACCAAATGCAAAGAAGAAACCTGAAATA ATTTGTAA
CCACGTAATTTTATTACGGAATGGATTCTCTGCTTTCATATTCATAAAGCCATAAATGACT
GCAACAATTACCATACCCATTGCTTGAGGTAAAAAGGCAGTTAGGCCATCAATAGAAGTT
GCTTGCGGTGCAGCTGAATATAACCAGTATCCAAATTCACCAATTAACAGAAGTACCACT
GCACGACGTAAATTTTTGGCGTTACTTGCTTCTTTGCGTTCACTCCAAACTGTCATACGCG
CACCAATTAGAATAACGACTAAAGCTGTAAATCCAATGATTTTATGACCAA TGCCTGGCC
AATTTCCTAATGCAAAGACACCCCATAAAGATGCGCCTAATAATTGGAATGCTGTTGTGA
CTGGCATGGCACGAGATGAGCCGACTAATTCGAACGCTTTAAATGTAATGATTTGTCCGA
ATCCCCATCCTGCACCTGATAATAAGGCGAATAGCAAATTGGTTCCAGTAGGGAAGCCAC
TTGATGTGACTACGGCTAATATAATAGCGAAGATTAACGTACCTACAGTAGCACCGATAA
TTTGATGTACAGGTTTACCACCAAACTTTGAAGCGACTGTTGGGAAGAAGCCCCAGCCAA
TTAAGGGGCCTAACCCGATAAGTAATGCAACAATGCTCAT 
 

> rbsR 
Function: protein coding sequence; ribose operon transcript repressor (core genome, variable) 
Best match: rbsR_CC001_ATCC51811-ST1_ADVP01000041.1[145517:146515]RC (completely 
identical) 
Position: 008-contig_256: 159734 … 160733; Length: 999 bp 
Sequence: 
TTAGTTTGAAAGATGATAGCCAGTTGTTGCACGAATTTTTAAAGTCGTTGGTAATTCAATC
ATATCAATGGATTTATCTAAGTGCTGTAATCGTTGAAGTAATAAGGTTAAA GATGTTTTGC
CAATATCAGTTATAGGTTGTGCCACAGTAGTTAAAGGTGGCGAGACGTACGCTGCATAAT
CAATGTCGTCATAACCTATTAATGAGATATCTTTCGGAATACTGATGCCATGTTCAATTAG



TCCTCGTAAAATGCCAATAGCGAGTTCATCGTTAATAGCGAAGATTGCAGTGGCAGATTG
AACCATGATGTCATCAACAATGGTTAGCCCACCGCGCTTAGATAATTCAGTATGGACGAT
TTGTGGTTCTGGCAATTGATTCGCGCGCAAAGTATCAACAAATCCAGCGACACGAGTCGA
CATATTCGCCATCATGTCATATGGTGCAACAATCATCATATTGTTGTGACCGAGTTCTATT
AAATGTTGTGCTGCAAGTTGTCCGCCTTGATATTCATTTGTCCGAACAAAATCTGTATAGC
CTTGATGGTCATTTTGATCCAGTACGACATAAGGTACATGATGTTTCTTTAGATAGTTATT
TAGGGCGTCCGGGGATGAAATGTATTGTGCGATAATTAATCCGTCAATACCTCGATCAAT
TAAATGTTTAATATTGTCATACAAATCAGTTGCTGTAGATGTTAAAAAGCA TAAATCAAC
ATCAGATGGTTTATGGTCATGAATACTTTGCATCAGTGCTGAGAAAAACGGATTTGTTAA
GCTAGGCAAAATGACGCCAATAGTTTGAATTTTACTGCCGCGCAATTGTTTTGCATGTTTA
TTAGGGGCATAGCCTAAACGTTCTGAAACAGCATGTACGTTTTTTATCGTTGTTGCGGAA
AAACGACTATCATTATGATTTAAAATATGTGACACAGTTGTAACTGATACA CCAGCTTCT
CTAGCAACATCTTTAATTGACACTTTTTTCAT 
 

> lytM 
Function: protein coding sequence; lysostaphin (core genome, variable) 
Best match: lytM_CC001_MW2-USA400_BA000033.2298898:299848 [4_50ANF10END] 
Position: 008-contig_256: 164560 … 165511; Length: 951 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAATTAACAGCAGCAGCGATTGCAACGATGGGCTTCGCTACATTTACAATGGCG
CATCAAGCAGATGCAGCAGAAACGACAAACACCCAACAAGCACATACACAAATGTCAAC
ACAATCACAAGACGTATCTTATGGTACTTATTATACAATTGATTCTAATGG GGATTATCAT
CACACACCTGATGGTAACTGGAATCAAGCAATGTTTGATAATAAAGAATAT AGCTATACA
TTCGTAGATGCTCAAGGACATACGCATTATTTTTATAACTGTTATCCAAAAAATGCAAAT
GCCAATGGAAGCGGCCAAACATATGTGAATCCAGCAACAGCAGGAGATAACAATGACTA
CACAGCGAGTCAAAGCCAACAGCATATTAATCAATATGGCTATCAATCAAA TGTAGGTCC
AGACGCGAGCTATTATTCACATAGTAACAACAACCAAGCGTATAACAGCCATGATGGTA
ATGGAAAGGTCAATTCCCCTAATGGCACGTCTAATCAAAATGGCGGATCAGCAAGTAAA
GCGACAGCTAGTGGTCATGCGAAAGACGCAAGCTGGTTAACAAGTCGTAAACAACTACA
ACCATATGGACAATATCACGGTGGTGGTGCGCATTACGGTGTCGACTATGCAATGCCTGA
AAATTCACCAGTTTACTCATTAACTGATGGTACAGTAGTACAAGCAGGTTGGAGTAACTA
TGGTGGTGGTAATCAAGTAACGATTAAAGAAGCGAACAGTAATAACTACCAATGGTATA
TGCATAATAATCGTTTAACTGTTTCAGCTGGTGATAAAGTCAAAGCTGGTGACCAAATTG
CATATTCAGGTAGTACGGGTAATTCAACAGCGCCTCACGTACACTTCCAACGTATGTCTG
GTGGCATCGGTAATCAATATGCAGTAGACCCAATGTCATACTTGCAAAGTAGATAA 
 

> ssaA 
Function: protein coding sequence; staph secretory antigen A (core genome, constant) 
Best match: ssaA_CC001-ST772_118_AJGE01000065.1[16080:16982]RC (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 170240 … 171143; Length: 903 bp 
Sequence: 
TTAATGGATGTAATTATATGATGAAACTTCTGAAGCAGAGATGGTTCTTGATGAAACGAT
ATATTCACCGATCCAATTCATTTCTGAAATTAGAATGCTTCCATCAATATTAACTTTTTCA
ACGTAGGCTACATGACCAAATGGACCGTTTACTGTTTGTAAAATTGAACCTCGTGTTGGG
TGTCTATCTACTTTGAAGCCATTGCTTGAAGCTTGGCCTGCCCAGTTTTTAGCATCTCCCC
AAAATGTACTAATCGTGTGTCCATCTTTGGCACGTTTATCAAAGACATACCATGTACATTG
TCCAGCAGTATATAAGTTGTTCTTACTTGTGATAAGAGGCTGATCAATGATTTTACCGTTA
CCTAATGCTAAAGGTTTACCGTCAGCAGTCTTTGCTTTGTCATTAAATTCGGCGATTTGTA
ATTCGTCATACAATTCGTCTAAATCGATGCCTGTAATAAGCCCTTTGTTATCTTTTGAAAA
AGCGTTATTTAATTCATCGTCATTGTCTTCGACATTCGGTATTGCTGGTGTCAAAGGATTG
CTTGGTGACGTTTGAGGCGGTGTGTGTGAATCAATTGCGTCATTAATGTGCGTATACTGAC
CACTTAATGAAGAATGGTACTGATTGTTGTTAAGATCACGTTGATTTGCGTGTTGATGATT
GTCGTTTGTACGTGACTGGTTTTGATGATTGTTGTTTGGCGTGTTGTTTTTGTCATATGTAT
AAGTATACGCGCCGGTGTCTTTATTCACTTTGAACTGTGCGTTTGGGTGTGCTTTCTTTGCT



TCTTCTAATGTTTTGCTATCATTCGTATATGCTTGAGCCGAGTTAGGCGACATACTAAATA
AAGTAAGAGTTGTCATCGTCAGTAAAATTGTTTTCTTCATAATAACCAT 
 

> esxA 
Function: protein coding sequence; virulence factor esxA (core genome, constant) 
Best match: esxA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[305719:306012] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 171381 … 171675; Length: 294 bp 
Sequence: 
ATGGCAATGATTAAGATGAGTCCAGAGGAAATCAGAGCAAAATCGCAATCTTACGGGCA
AGGTTCAGACCAAATCCGTCAAATTTTATCTGATTTAACACGTGCACAAGGTGAAATTGC
AGCGAACTGGGAAGGTCAAGCTTTCAGCCGTTTCGAAGAGCAATTCCAACAACTTAGTCC
TAAAGTAGAAAAATTTGCACAATTATTAGAAGAAATTAAACAACAATTGAA TAGCACTG
CTGATGCCGTTCAAGAACAAGACCAACAACTTTCTAATAATTTCGGTTTGCAATAA 
 

> esaA 
Function: protein coding sequence; protein esaA (core genome, constant) 
Best match: esaA_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[273193:276222]  
Position: 008-contig_256: 171757 … 174787; Length: 3030 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAGAAAAATTGGATTTATGCATTAATTGTCACTTTAATTATTATA ATTGCCATAG
TTAGTATGATATTTTTTGTTCAAACAAAATATGGAGATCAATCAGAAAAAG GATCCCAAA
GTGTAAGTAATAAAAATAATAAAATACATATCGCAATTGTTAACGAGGATC AACCAACG
ACATATAACGGTAAAAAAGTTGAGCTGGGTCAAGCATTTATTAAAAGGTTA GCAAATGA
GAAAAACTATAAATTTGAAACAGTAACAAGAAACGTTGCTGAGTCTGGTTT GAAAAATG
GTGGATACCAAGTCATGATTGTTATCCCAGAAAACTTTTCAAAATTGGCAATGCAATTAG
ACGCTAAAACACCATCGAAAATATCGCTACAGTATAAAACAGCTGTAGGACAAAAAGAA
GAAGTAGCTAAAAACACAGAAAAAGTTGTAAGTAATGTACTTAACGACTTT AACAAAAA
CTTAGTCGAAATTTATTTAACAAGCATCATTGATAATTTACATAATGCACA AAAAAATGT
TGGCGCTATTATGACGCGTGAACATGGTGTGAATAGTAAATTCTCGAATTACTTATTAAA
TCCAATTAACGACTTCCCGGAATTATTTACAGATACGCTTGTAAATTCAATTTCTGCAAAC
AAAGACATTACAAAATGGTTCCAAACATACAATAAATCATTATTGAGTGCG AATTCAGAT
ACGTTCAGGGTGAACACAGATTATAATGTTTCGACTTTAATTGAAAAACAA AATTCATTA
TTTGACGAGCACAATACAGCGATGGATAAAATGTTACAAGATTATAAATCG CAAAAAGA
TAGTGTGGAACTTGATAACTATATCAATGCATTAAAACAGATGGACAGCCAAATTGATCA
ACAATCAAGTATGCAAGATACAGGTAAAGAAGAATATAAACAAACTGTTAA AGAAAACT
TAGATAAATTAAGAGAAATCATTCAATCACAAGAGTCACCATTTTCAAAAG GTATGATTG
AAGACTATCGTAAGCAATTAACAGAATCACTGCAAGATGAGCTTGCAAATA ACAAAGAC
TTACAAGATGCGCTAAACAGTATTAAAATGAACAATGCTCAATTTGCTGAA AATCTAGAA
AAACAGCTACATGATGATATCGTTAAAGAACCAGATAAAGATACAACATTT ATCTATAAC
ATGTCTCAACAAGACTTTATAGCTGCAGGTTTAAATGAGGATGAAGCTAATAAATACGAA
GCAATTGTCAAAGAAGCAAAACGTTATAAAAACGAATATAATTTGAAAAAA CCGTTAGC
AGAACACATTAATTTAACAGATTACGATAACCAAGTTGCGCAAGACACAAG TAGTTTGAT
TAATGATGGTGTCAAAGTGCAACGTACTGAAACGATTAAAAGTAATGATAT TAATCAATT
AACTGTTGCAACAGATCCTCATTTTAATTTTGAAGGCGACATTAAAATTAA TGGTAAAAA
ATATGACATTAAGGATCAAAGTGTTCAACTCGATACATCTAACAAGGAATA TAAAGTTGA
AGTCAATGGCGTTGCTAAATTGAAAAAGGATGCTGAGAAAGATTTCTTAAA AGATAAAA
CAATGCATTTACAATTGTTATTTGGACAAGCAAATCGTCAAGAAGAACCAA ATGATAAGA
AAGCAACGAGTGTTGTGGACGTAACATTGAATCATAACTTTGATGATCGCTTATCGAAAG
ATGCATTAAGCCAGCAATTGAGTGCGTTATCTAGGTTTGATGCACATTATCAAATGTACA
CAGATACAAAAGGCAGAGAAGATAAACCATTCGATAACAAACGTTTAATTG ATATGATG
GTTGACCAAGTTATCAATGACATGGAAAGTTTCAAAGACGATAAAGTAGCTGTGTTACAT
CAAATTGATTCAATGGAAGAAAACTCAGACAAACTGATTGATGACATTTTA AATAACAAA
AAGAATACAACAAAAAATAAAGAAGATATTTCTAAGCTGATTGATCAGTTA GAAAACGT
TAAAAAGACATTTGCTGAAGAGCCACAAGAACCAAAAATTGATAAAGGCAA AAATGATG
AATTTAATACGATGTCTTCAAATTTAGATAAAGAAATTAGTAGAATTTCTG AGAAAAGTA



CGCAATTGCTATCAGATACACAAGAATCAAAAACAATTGCAGATTCAGTTA GTGGACAAT
TAAATCAATTAGATAATAATGTGAATAAACTACATGCGACAGGTCGAGCAT TAGGCGTAA
GAGCGAATGATTTGAACCGTCAAATGGCTAAAAACGATAAAGATAATGAGT TGTTCGCTA
AAGAGTTTAAAAAAGTATTACAAAATTCTAAAGATGGCGACAGACAAAACC AAGCATTA
AAAGCATTTATGAGTAATCCGGTTCAAAAGAAAAACTTAGAAAATGTTTTA GCTAATAAT
GGTAATACAGACGTGATTTCACCGACATTATTCGTATTATTGATGTATTTACTATCAATGA
TTACAGCATATATTTTCTATAGTTATGAACGTGCCAAAGGACAAATGAATT TCATTAAAG
ATGATTATAGTAGTAAAAACCATCTTTGGAATAATGTCATTACGTCAGGTGTTATTGGTAC
AACTGGTTTGGTAGAAGGATTAATTGTCGGTTTAATTGCAATGAATAAGTTCCATGTATTA
GCTGGCTATAGAGCGAAATTCATCTTAATGGTGATTTTAACTATGATGGTCTTCGTACTTA
TTAATACGTATTTACTAAGACAGGTAAAATCTATCGGTATGTTCTTAATGA TTGCTGCATT
GGGTCTATACTTTGTAGCTATGAATAATTTGAAAGCGGCTGGACAAGGTGTGACTAATAA
AATTTCACCATTGTCTTATATCGATAACATGTTCTTCAATTATTTAAATGC AGAGCATCCT
ATAGGCTTGGCGCTAGTAATATTAACAGTACTTGTGATTATTGGCTTTGTACTGAACATGT
TTATAAAACACTTTAAGAAAGAGAGATTAATCTAA 
 

> essA 
Function: protein coding sequence; protein essA (core genome, constant) 
Best match: essA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[309124:309582] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 174786 … 175245; Length: 459 bp 
Sequence: 
ATGTTGATGAATAGCGTGATTGCTTTAACTTTTTTAACAGCATCTAGCAATAATGGCGGAC
TTAATATTGACGTGCAACAAGAAGAGGAAAAGCGAATCAATAATGATTTAA ATCAATAT
GATACAACGCTATTTAATAAAGACAGCAAAGCGGTTAATGATGCGATTGCTAAGCAGAA
AAAAGAACGACAACAACAAATAAAAAATGATATGTTTCAAAATCAAGCGAG TCACTCGA
CTCGCTTGAATGAAACTAAAAAAGTGTTATTTTCCAAATCTAACTTAGAAA AGACTTCGG
AGAGTGATAAAAGCCCCTATATTCAAAACAAGCAGGAGAAAAAAATATTCC CGTACATT
TTGATGTCTGTAGGGGCTTTTTTGACTTTAGGATTTGTCATTTTTTCAATTCATAAAGGGA
GACGAACGAAAAATGAATCAGCACGTAAAAGTAACATTTGA 
 

> esaB 
Function: protein coding sequence; protein esaB (core genome, constant) 
Best match: esaB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[330865:331107] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 175216 … 175459; Length: 243 bp 
Sequence: 
ATGAATCAGCACGTAAAAGTAACATTTGATTTTACTAATTATAATTACGGC ACATATGAC
TTAGCAGTACCAGCATATTTACCGATAAAAAATTTAATAGCTTTAGTATTG GATAGTTTGG
ACATTTCAATATTTGATGTCAATACACAAATTAAAGTGATGACGAAAGGTC AATTACTTG
TTGAAAATGATCGACTCATTGATTATCAAATCGCTGATGGAGATATTTTGAAGTTACTATA
G 
 

> essB 
Function: protein coding sequence; protein essB (core genome, constant) 
Best match: essB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[309809:311143] 
Position: 008-contig_256: 175471 … 176806; Length: 1335 bp 
Sequence: 
ATGGTTAAAAATCATAACCCTAAAAATGAAATGCAAGATATGTTAACGCCT TTAGATGCT
GAAGAAGCAGCTAAAACAAAATTACGCTTAGATATGAGAGAGATTCCTAAG TCTTCAATT
AAACCAGAACATTTTCATTTAATGTACTTATTAGAACAACATTCTCCATAT TTTATAGATG
CTGAATTAACTGAACTACGTGATAGTTTCCAAATACATTATGACATTAATG ACAATCATA
CACCTTTTGATAATATTAAATCATTTACTAAAAATGAAAAATTACGTTACT TACTCAATAT
CAAAAATTTAGAAGAAGTAAATCGTACACGCTACACATTTGTGTTGGCACCAGATGAATT
ATTTTTCACAAGAGATGGATTACCAATTGCTAAAACAAGAGGTTTACAAAA TGTTGTTGA
CCCATTACCGGTGTCAGAAGCTGAATTTTTAACAAGATATAAAGCACTGGTTATCTGTGC
ATTCAATGAGAAACAATCATTTGATGCTTTAGTTGAAGGAAACTTAGAATT ACATAAAGG



AACGCCATTTGAAACTAAAGTTATTGAAGCGGCAACGTTAGATTTACTAACGGCATTTTT
AGATGAACAGTATCAGAAACAAGAACAAGATTATAGTCAAAATTATGCATA TGTACGCA
AAGTAGGGCATACCGTTTTTAAATGGGTTGCTATCGGTATGACAACGTTAAGTGTTTTATT
AATTGCATTCTTAGCCTTTTTATATTTTTCAGTAATGAAGCATAATGAGCGCATTGAAAAA
GGATACCAAGCATTTGTAAAGGATGATTATACGCAAGTACTAAATACGTAT GATGATTTA
GATGGTAAAAAATTAGATAAAGAGGCACTTTACATTTATGCCAAAAGTTAT ATCCAAACA
AATAAACAAGGTTTAGAAAAAGATAAGAAAGAAAATTTACTTAATAACGTG ACACCAAA
TTCAAATAAAGACTACTTATTATATTGGATGGAATTAGGACAAGGACATCT TGATGAAGC
GATTAATATTGCCACTTATTTAGATGATAACGATATTACAAAGTTAGCGTT GATTAATAA
GTTAAATGAGATTAAAAATAACGGAGATTTATCGAATGATAAACGTTCTGA AGAAACGA
AAAAGTATAACGATAAATTGCAAGATATTTTAGACAAAGAAAAACAAGTTA AAGATGAA
AAAGCGAAATCTGAAGAAGAGAAAGCAAAAGCGAAAGATGAGAAATTAAAG CAACAAG
AAGAGAACGAAAAGAAACAAAAAGAACAAGCACAAAAAGATAAAGAAAAAC GCCAAG
AAGCTGAAAGAAAAAAATAG 
 

> essC 
Function: protein coding sequence; protein essC (core genome, variable) 
Best match: essC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[311165:315604] 
Position: 008-contig_256: 176827 … 176857; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATGCATAAATTGATTATAAAATATAACAAA 
 

> orfHyp-MRSA252 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: orfHyp-MRSA252_ref_CC030_MRSA252_BX571856.1[333582:334646] 
Position: 008-contig_256: 180211 … 181276; Length: 1065 bp 
Sequence: 
ATGGAAGAATATGAAGAAATGATGTCTAAGGTGACACGTGAAGGTTTAGCATTAGGGGT
ATACATCATTCTTTCAGGATCAAGATCAAGTGCAATAAAATCAGCTATATT TACTAACATT
AAAACAAGAGTTGCACTATACCTCTTTGAAAATAATGAATTAACAAATATT ATTGGTTCT
TATAAAAAAGGTGTGAAAGATGTTAAAGGTAGAGCTGCAATAAATGATGAT AACTTCAC
ACAGTTCCAAATTGCGCAACCATTTGAATTAGCAGAAGGACAAACATATAA CGAGCGCA
TTAAAAATGAAGTAGCACAAATGAAAGAATTCTATGTAGGAGATTATCCAA AACATATCC
CAATGATGCCAGATAAGGTATTAATGGATGATATTCAAGAAACATATGATT TGGAAAAA
ATCATTCATGAAGAACACAAATTACCATTAGGATTAGACTTTGAGGATGTGGAACTAGTT
AGCTTAGATCTGACAAGTTCTTCGATTGTAACAGCAATTAAACCAACTGAGATGGAAAAA
ATGAATGATGTTATAATGTCTAGTTTATCAGTATATAGTAAAAACCAATTT GTTATCTTGG
TTGATGCAGAAGATAATATGAGCCAGTATGCAGAAGATGTAACCTCTTATTATTCAGCAC
CATCAGATTTGAGCAACATTAGATTAGGATTTAAGCAAGAAATAGAAGCAA GGAAAAAT
GGCGAGAAAAGTATAGAGGAATGCAAGATTGTATTTATAAATAATATTAAA CGATTCAAT
CAATTAACTGGAATGACAGAAGATGAAATTCGTGTGTTATTTAATGAAGGT CAAAAAGTT
AATATTATCATTATTGCAAGTGGACTATACTCAGATACAATTGGTGCATTTGATAGAGAA
AGTAAAATGATGGTAAGAACTATAAATCAAGCTTTGATTAGTCATAAGATA TCGGAACAA
GAATTTATAAGAGTTAAAGATCGATTTGGTGAACCAGAATTAAAAGTGGGA GAAATGTA
TTACATTAATAATCAAGAATATCAAAAAATAAAACTAATGGAGGGATAG 
 

> Q6GK23 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q6GK23-MRSA252_ref_CC030_MRSA252_BX571856.1[334649:334915] 
Position: 008-contig_256: 181395 … 181545; Length: 150 bp 
Sequence: 
TTTAAAGAATATGTAAATATGTTTGAAGATTATCAATCAGCTCTATCTAAT TATGAAAAC
ATAATTGAACAAGATACGACGGCTATGGATACAACGGTAACAGAAATTGTT GAAAACGA
TAGAGAAATAGCAGGACAAATTAATAAATAA 
 



> Q6GK22 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q6GK22-MRSA252_ref_CC030_MRSA252_BX571856.1[334938:335333] 
Position: 008-contig_256: 181567 … 181963; Length: 396 bp 
Sequence: 
ATGAGTAATAAGGGAGAAATAAGAAGGCAAATTGCTAATAAAGAAAGAGAA AAAGCAA
GTAAAGAAGCACAACTAACAGATTTAAAAGAGGATTTAAGAAGGTTGAAAG ACGCTTCG
AAAAAATTGGATACAGCAGGAGAAGATTTTAACAAAGGACAGAGTAGTTAT AACAAAGT
AGAAATTAGTACTTCAGATTGGAAAGGAGAAAGAAGGACTAAAAGTGACAG CAAAAAG
AAAGATGTCGATTCTGAATTAAAAAAAGTTGAACAAGACTTTGATGATGCG AAGAAGGC
TATTAAAAAAGATATTCAGGATAAAGAAGGAGAAATCAAGGGAGTCGAAGG AGAAATC
AGTACTATAAATGCAGCTATAGATGCACTTAAATCAAAATTATAA 
 

> Q6GK21 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q6GK21-MRSA252_ref_CC030_MRSA252_BX571856.1[335355:337025] 
Position: 008-contig_256: 181984 … 182134; Length: 150 bp 
Sequence: 
ATGGGGTACAAAGTTGATATGTCTGAAGTGCACAATATGCAAAAGTCTATTGATTCAAGC
TTAAGTGCAATAAATACAAAGGTTAGCACGCTTAGCAGTAGCATAAACAAC CTTATAAAT
ACTGAAGGATTCGAAGGTCAGACAGCAAGT 
 

> Q6GK19 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q6GK19-MRSA252_ref_CC030_MRSA252_BX571856.1[337685:338140] 
Position: 008-contig_256: 184314 … 184770; Length: 456 bp 
Sequence: 
ATGGAAGTAGGAATGTTAATTATGCCGTTTTGTGTGAAGATTACATTTGAAATTGATAAA
AATGATAATTGGTTAAATGCATTAGATACAGTAAATGAATTTTTTATGGAT AAAGATATA
TATCCTACTGGACCTATAATTTTCCAAAGAGAATTAGCAGGTTTGGGTGAATATAAATAT
ACAGCATATATAGCTCTTAATGATGAACTCCAAGATATACCTGAATTGAAC ATTAAATAT
ATTGATTGTTTAGAGGTAGGACCTACGTTATCAACTAAGTGTTTTGAAGAAGAGGAATTT
GAAAGAGCCTATAAAGAAATTGAATATGTAGCTAACGAAAATAATATTAAG ATTCTAAA
TCAACCATATTATCATGTAATGGTGGATTATTTTGGTGGTACGGCTTTTGAAATTTATGCT
CAAGTAGATTTGGATGAGAGTGAAGTATATGGATAA 
 

> Q6GK17-var1 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q6GK17-var1_CC012_21266_AFTT01000027.1[118923:119510:r] (completely 
identical) 
Position: 008-contig_256: 185245 … 185833; Length: 588 bp 
Sequence: 
ATGATAATTTTTATTTTAATAACAATATTTGCTATTTATTATATAGCTATG ATTGCTAGTTT
GTTTAAAAGTGAAGGTTTTTCAATAATAGGTTTAATATTGGATATAGTTAT TTTGACAACG
TTAATTTTTTATTATTTTGTAGGTGCGCGTTTTGTTGATCATGATTTAAGCAACTTTTTAGC
ATTTATGCATTTGGGTTCATTTGTGTATATTTACTTTGCAATTAAGTGTTTATGGGTGAAA
CCTAAGGTAGTAAATTATTTGATTGCAAAAGAATTGGATGAATCTAAAGAG GTCATTGAA
GAGCAGGAATTAGATTTACAGACATCAAAGATAAGAGGTATCTACTTTTTCATTATTGCA
GTAGTGATGTTAATTATTGCTAAATTAAGGATGCAACCAGAATTACAAGTA GATGCGTTA
TCAATGAATCCAGTTTTTATTTTTATAGGAGTTATTATCATCTTAATTTGGCTAGTACTGG
ATATATATCGTAAGAAAAAATACGGTATATTCTTATTCAAGACGATAGTGC CATTAGTTG
TTACGACTTGGATTATTATAGCTACTATTGTACTTTCGTAA 
 

> Q9L3N6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 



Best match: Q9L3N6_CC030_MRSA252_BX571856.1[339379:339597] (completely identical) 
Position: 008-contig_256: 186013 … 186232; Length: 219 bp 
Sequence: 
ATGGAAAACCAAAAACAAGGCAATGGCTTAAAAATTGCAACATGGGTATTT ATTGTATTA
ACAGTAGTTACACCGCTATTTGGTATTGGAAGTATTGTTTGTAGTATTAATTACAAAAAAT
ACGATGCAGAAAAAGGTTCGAAGTTATTGAAAATTGCAATTATCGTAACAA TAATTGTTT
TTGTTTTAAATTTATTAGCATATTTAGGTTTAAGATAA 
 

> Q9L3N5-locus1 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q9L3N5-locus1_CC030_MRSA252_BX571856.1[339729:340229] 
Position: 008-contig_256: 186363 … 186393; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATGACTTTCGAAGAGAAGTTAAGTCAAATG 
 

> Q9L3N5-locus10 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q9L3N5-locus10_CC008_NCTC8325_CP000253.1[293073:293573] 
Position: 009-contig_245_RC: 57 … 207; Length: 150 bp 
Sequence: 
GATTGGGCGAATTCAGAGTTTGGACAAATGGGAAGAGAACATTATTACATGTATAAAAA
ATTTGGAATTTGGCCTGAAAAAGAATATGCCATAAATTGGGTAAAAAAAAT AAAAGATT
ATGTTAAAGAGCAAGATGAAGCTGAACTATAG 
 

> Q9L3N5-locus4 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q9L3N5-locus4_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[325134:325622] 
Position: 009-contig_245_RC: 217 … 1217; Length: 1000 bp 
Sequence: 
ATGACTTTCGAAGAAAAGCTAAGTCAAATGTACAATGAAATTGCAGATGAA ATCAGTGG
AATGATACCAGTTGAATGGGAAAATATATATACAATTGCCTATGTAACTGA TCAAGGTGG
AGAGGTCATTTTTAATTATACTAAACCAGGTAGCGATGAATTGAATTATTA CACGGATAT
CCCTAGAGAGTATAATGTCTCTGAAAAAGTATTTTATGATTTGTGGACGGATTTATATAG
ATTGTTTAAGAAGTTAAGAGAAACTTTTAAAGAAGAAGGGCTTGAACCATG GACATCAA
GTGAATTTGACTTTACAAGCGAAGGTAAATTAAAAGTTTCATTTGATTATA TTGATTGGAT
AAATACAGAGTTTGATCAATTAGGCCGTGAAAACTATTATATGTATAAAAA GTTTGGTGT
TTTACCAGAAATGGAATACGAAATGGAAGAAGTTAAAGAAATCGAGCAATA TATTAAAG
AGCAAGATGAAGCTGAACTATAGGGGCGATAACATGACTTTCGAAGAAAAGCTAAGTCA
AATGTACAATGAAATTGCAAATGAAATCAGTGGAATGATACCAGTAGAATG GGAAAAAG
TATATACAATTGCCTACGTAGATGATGAAGGTGGAGAGGTTGTTTTTAATTATACTAAAC
CAGGAAGTGAAGATTTGAATTATTATTCAGATATTCCTAAAGATTGCAATG TCTCAAAAG
ATATTTTTAAGAATTCATGGTTTAAAGTTTATCGAATGTTTGATGAGTTAA GAGAAACTTT
TAAAAAAGAAGATTTAGAACCGTGGACATCATGTGAATTTGACTTTACAAG AAAGGGAA
ATTTAAAAGTATCATTTGATTATATAGATTGGATTAAATTAGGTTTTGGCC CATCAGGAAA
GGAAAACTACTATATGTACAAAAAAATTGGTATTTTACCAGATATGGAATA TGAAATGGA
AGAAATTCGAGAAGTAGAGAAGTATGTTAAAGACCAAGAGTAG 
 

> Q1Y4S0 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q1Y4S0_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[109069:109443:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 1839 … 2214; Length: 375 bp 
Sequence: 
ATGAAAAGAATATTGGTAGTATTTTTAATGTTAGCAATTATATTGGCAGGT TGTTCTAATA
AAGGTGAAAAGTATCAAAAAGATATTGATAAAGTGTACAAAGAACAGAATC AAATGAAT
AAAATTGCCTCGAAAGTACAAAACACTATTAAAACAGACATTAAACAAGAA GACAGTAA



TACACATGTTTATAAAGATGGTAAAGTCATTGTTATTGGTATTCAATTATA TAAAGATCGT
GAAAAAATGTATTATTTCGCATATGAAATAAAAGATGGTAAGGCAGAAATC AATAGAGA
AATAGACCCAATTAAGTATATGAAAGACCATAAAGCAGATTATGAAGATGA AAATGTAG
AAGTGGAAAAAGATTAA 
 

> Q2G173 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: Q2G173_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[326771:327169] 
Position: 009-contig_245_RC: 2363 … 2762; Length: 399 bp 
Sequence: 
ATGGAAAAATCGATCAAAATAATGACAATAATAGGAATTGTGATTCAGGGT TTAGCAAC
GGTATTTAGTTTACTATTGATGGTTTTAGCAGCATCAGGTGTAATGACTACAGATGTGTCA
ACAACAGTTAATGGTGAGGTTGACCCAGTTGATGCAGAAACAGCAGCAGCAATTTTCACT
GTATTATTCTTATCCCTATTCATATTTGGAATCATTTCAATTATTTTAGGTGCAATCGGTAT
GTTTAAAGCATCTAAAAACAAAAAAATGAGTGGTATATTGTTGATTATTGG AGCTGTAAT
AAGTGGTAACATAATTACATTTGCTTTATGGTTAGTCAGTGGTATTAAACTCCTTACTAAT
AACAAGCCTAAAGATGAAATAAGCGACTTATCATAA 
 

> nirC-L1 
Function: protein coding sequence; formate/nitrite transporter/locus 1 (core genome, variable) 
Best match: nirC-L1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[347433:348257:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 2976 … 3801; Length: 825 bp 
Sequence: 
TTAATTATTTTTATAAAATTGATGATGATCATTCAAGTAAGCATAGAATAA ACCTATAATG
AGTCCGCCTCCAATATAGTTACCGATAAAAGCCGCAGCGATATTCGAAATAGCTGGTATG
AAGTGCAATGTATCAACTTGATAAATTAAACCACCCATAAATAAGCAACTG TTGTAAACG
ACATGTTCATAACCCATAAAGGCGAATATGGTAACACCGAACATCATGACAAACATTTTT
GCGAGTACATCGTCAATTTGCATGGCAATAACTAATGAAATATTGATAAAG AAATTGGCG
AATATCGCTTTCATTAATATACTTACAAAACCAGTAGACAACGTTTTATGC TCTATAACTG
CTGATAACTGATTTAACATATCTGGCGTCATTACATTTGAAAAACGCATGAAACTAAATA
AAATAGCAGCACCTAAAATATTTCCTGCAAAGCACAATAAAAATATTTTCA ATACTCTAG
TCGGTTTAATTACTTTATAATACAGGCCTACAGTAAAGTACATGAAGTTACTGGTTAGTA
GTTCGGAGTTTGTAAATAAAATGAGTACTAACGCAAAACTGAATGTAATGG CGCTGGCCA
TATTCACAATGCCTGGCGGTAAATCTGGTTCGTGTGTTGCTTTAACTGATAATACGAAGAC
CGTAATAATCCCGATAATAAATCCTGCCATCATAGCGCGTAATAAATAACGTTTTAAATA
AACGCTTTGTAATATATCTTTCGTTCTTATCGTTTCGACTACGTTATTTACCCAGTCGTCCC
CATAAAAAATCTTATCCCATTTAATATGTTTCTCCTTCAC 
 

> brnQ2 
Function: protein coding sequence; branched-chain amino acid transport system II carrier protein (core 
genome, variable) 
Best match: brnQ2_CC008_NCTC8325_CP000253.1[297408:298715:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 4039 … 5347; Length: 1308 bp 
Sequence: 
TTAAGTTGTCGCTTGTTTCGGACGGCGTATAACTACATCGATGATGAAACCTATGATTGCC
AAAAGAATGAATGGTACAAGCCAAGCTAAATCGATATCTGCTAAAGGTAAC ATCATAAA
CCATTTCAAAATAACACCGTGTAATAAGTTGAAACTATTTAGTATTTGTAA AATTGAAAT
AATCAATGTAATAACAGTTGCGAGTCGATAGGCCCAACTGAATCTGAATGTGCTAAACAT
GTTAGCAAATGATATCAGTACAAGTGCAATAGACACGGGATATATTAATGT CAACAATGG
TACAGCAATTTTTAAAATCATTTCTAAACCAAGTGTTGTAAATAAGAACCC TATGATAGA
GAAAATAAGTGCGAATATTTTATAAGAAAACTTAGGTACGTGTTTCTTAGT AAATGTGGC
GCAAGCATTGACGAGTCCTATACATGTTGTTAAACATGCAAGTATCACTGTCATACCAAA
TACTATGTTGCCAAATGAACCAAATACGCGTAATGAATTGTACGTCAATATATCAGTACC
ATCTTTAAAGTTTCCTGGAGCTGTTGACGCACCTACATATGCCAACGCAAAGTAAATCAT
ACCAAGTAATATAGCTGCAATAAATCCTGAAAAGCAGACATACTTTAATAT TTTCATGCG



ATCTGTGAGGCCTTTAAACTTATAGCCATTGACAATGACTACGGAAAAAGCTAACGCAGC
AACAAGATCCATTGTAAAATAGCCTTCCAAACTTCCTGAAATGAAAGGATG TGTTATATA
TTTATCCTTAGGTGCACTTAGTGCAGATTCAGGGTTGAAAATGACAGCAATACTTAATAG
AGCGACCATTAATAGTAATAACGGTGTTAATAATTTACCTAAATTATCAAC GATTTTCGAT
GGATTTAAACTAATCCAGTAAACGATGGCAAAAAAGACTGCTGCGAATATA ATTAAAGT
CCATTGGTTGTGCACAGGTAAAATGTGTCTTGTACCAATTTCGTACGCGACATTTGCAGCA
CGTGGAATACCGTAAAATGCTCCGATAGACATGTAAATCACGACAGCAAAAATAAACCC
GAACCATGGATGTATACGATTGCCTACACTTTCAACACCTTCATCATAAAATGCAACAAC
AATAACAGTAATAAAGGGGAGTAATATGCCTGTAAGGGCAAAGCCTAACAT ACCAATCC
ACATATTTTGACCTGCTGTATGGCCAAGCATGGGCGGGAATATTAAATTTCCGGCTCCAA
AAAATAGTGAAAATAACATGAGGCCCGAAATAATAACTTGTTTTTTCAA 
 

> Q99WS0 
Function: protein coding sequence; acid phosphatase precursor (core genome, variable) 
Best match: Q99WS0_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[330373:331263] 
Position: 009-contig_245_RC: 5930 … 6821; Length: 891 bp 
Sequence: 
ATGAATAAAATTTCAAAGTATATTGCAATAGCATCATTATCGGTAGCGGTT ACAGTTTCG
GCACCACAAACGACAAATTCTACAGCGTTTGCCAAAAGTTCTGCTGAAGTTCAACAAACA
CAACAAGCTTCTATACCAGCATCACAAAAGGCGAATCTTGGTAATCAAAATATTATGGCA
GTGGCTTGGTATCAAAATTCAGCTGAAGCAAAAGCATTATATTTACAAGGTTATAACAGT
GCAAAGACTCAGTTAGATAAAGAGATTAAAAAGAATAAAGGTAAACATAAG TTAGCTAT
TGCTTTGGATTTAGATGAAACAGTTTTAGATAATTCTCCATATCAAGGCTATGCATCAATA
CATAATAAACCTTTCCCAGAAGGTTGGCATGAATGGGTACAAGCTGCTAAAGCTAAACCT
GTCTATGGCGCAAAAGAATTCTTGAAATATGCTGACAAAAAAGGTGTCGATATCTACTAT
ATTTCTGATAGAGATAAAGAAAAAGATTTAAAGGCAACACAAAAGAACTTA AAACAACA
AGGTATCCCTCAAGCTAAGAAGAGTCATATTTTACTAAAAGGTAAAGATGA TAAGAGTA
AAGAATCACGCAGACAAATGGTTCAAAAGGATCATAAACTTGTCATGCTAT TTGGAGATA
ATTTATTAGACTTTACAGATCCAAAAGAAGCTACAGCTGAATCTCGTGAAGCATTAATTG
AAAAACATAAAGACGATTTCGGTAAGAAATATATCATTTTCCCTAACCCAA TGTATGGTA
GTTGGGAAGCTACAATTTACAACAATAACTATAAAGCAAGTGACAAAGCAA AAGATAAA
TTACGTAAAAATGCTATTAAGCAATTCGATCCTAAAACAGGCGAAGTTAAA TAA 
 

> Q2G168 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/permease protein (core genome, constant) 
Best match: Q2G168_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[351524:352573] 
Position: 009-contig_245_RC: 7070 … 8120; Length: 1050 bp 
Sequence: 
ATGTTTTTAGCTTGGAATGAAATACGGCGCAACAAATTGAAGTTTGGACTAATTATTGGT
GTGTTAACGATGATTAGTTACTTGCTATTTTTATTATCTGGATTGGCGAATGGTCTTATCA
ATATGAATAAAGAAGGCATTGATAAGTGGCAAGCAGATGCCATTGTTCTAAATAAAGAT
GCCAATCAAACTGTGCAACAATCTGTTTTTAACAAGAAAGATATTGAAAAT AAATACAAG
AAGCAAGCTACTTTGAAGCAAACAGGGGAAATTGTGTCTAATGGCCATCAAAAAGACAA
TGTTTTAGTGTTCGGTGTTGAAAAGTCATCATTTTTAGTTCCGAGTTTAATAGAAGGGCAT
AAAGCGACTAAAGATAATGAAGTGTTAGCTGATGAAACACTTAAAAATAAA GGATTTAA
AATTGGCGACACATTATCACTATCTCAATCAGATGAAAAATTGCATATCGTAGGTTTTAC
AGAAAGTGCAAAATATAATGCGTCACCAGTCATTTTCACGAATGACGCTACCATTGCCAA
GATCAATCCTAGATTGACTGGAGATAAAATTAATGCAGTTGTTGTACGTGATTCAAATTG
GAAAGACAAAAAATTAAACCAAGAGCTTGAAGCGGTAAGTATTAATGACTT TATTGAAA
ATTTACCAGGTTATAAACCGCAGAACTTAACATTAAACTTTATGATTTCAT TCTTATTTGT
CATTTCAGCTACAGTTATAGGCATTTTCTTATATGTCATGACATTACAAAAAACAAGTTTA
TTTGGCATATTAAAGGCTCAAGGATTTACGAATGGCTATTTAGCGAACGTAGTTATTTCGC
AGACGCTCATATTAGCATTATTTGGTACGGCATTTGGCTTACTGTTAACAGGCGTTACAGG
TGCATTTTTACCTGATGCAGTACCTGTCAAATTCGATGTACTAACATTGCTCGTATTTGCA



ATTGTGTTAATGATTGTCTCTGTATTAGGAAGTTTATTCTCCATTTTAACAATTAGAAAAA
TAGATCCGTTAAAGGCGATTGGGTAG 
 

> A5IPH6 
Function: protein coding sequence; ABC transporter related protein (core genome, constant) 
Best match: A5IPH6_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[332575:333252] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 8132 … 8810; Length: 678 bp 
Sequence: 
ATGTTGAAATTTGAAAATGTAACAAAGTCATTTAAAGATGGGAATCGTAAC ATTGAAGCG
GTTAAAGATACAAATTTTGAGATAAATAAAGGTGATATTATAGCATTGGTT GGACCTTCT
GGCTCTGGTAAAAGTACATTTCTAACTATGGCAGGTGCTTTACAAACGCCGACATCTGGG
CACATTTTAATCAATAACCAAGATATTACGACAATGAAGCAAAAAGCATTG GCAAAAGTT
AGAATGTCTGAAATAGGTTTTATTTTACAAGCTACAAACCTTGTGCCATTTTTAACGGTAA
AGCAACAATTTACATTATTGAAAAAGAAAAATAAGAATGTTATGTCTAATG AAGACTATC
AGCAACTTATGTCACAATTAGGGCTAACTTCATTGCTTAATAAGTTACCTTCAGAAATTTC
AGGTGGTCAGAAACAACGTGTGGCGATAGCTAAAGCGTTATATACGAATCCGTCGATTAT
TTTAGCGGATGAACCTACCGCGGCGTTAGATACTGAAAATGCGATTGAAGTCATTAAAAT
TCTACGTGATCAAGCCAAACAAAGAAAGAAAGCATGTATTATTGTTACACA TGATGAACG
ACTTAAAGCATATTGTGATCGTTCATATCATATGAAAGATGGCGTCCTTAATCTTGAAAAT
GAAACAGTAGAATAG 
 

> pfoR 
Function: protein coding sequence; putative perfringolysin O regulator protein (core genome, 
constant) 
Best match: pfoR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[333460:334491] 
Position: 009-contig_245_RC: 9017 … 10049; Length: 1032 bp 
Sequence: 
ATGGATTTATTGATAGGTACTTTATTTTTATTTTTGGTCTTAGTGATTTTTACATTATTTAC
ATATAAAGCACCTAATGGTATGCGTGCCATGGGAGCATTAGCTAATGCAGCAATCGCAAC
ATTTTTAGTAGAAGCATTTAATAAATATGTTGGTGGCGAAGTATTCGGTATTAAATTTTTA
GAAGAGCTAGGAGACGCTGCGGGAGGTCTAGGTGGTGTCGCTGCCGCTGGATTAACAGC
ATTAGCTATCGGTGTGTCACCAGTATATGCATTAGTTATAGCAGCCGCGTGCGGTGGTAT
GGATTTATTACCAGGTTTCTTTGCGGGTTATATGATTGGATATGTGATGAAATATACAGAG
AAATATGTGCCGGATGGTGTCGACTTAATTGGATCGATTGTCATCTTAGCGCCATTAGCTC
GTCTTATTGCAGTATTATTAACGCCAGTAGTGAATAGTACATTGATTCGAATTGGTGATAT
TATCCAAAGTAGTACGAATACGAATCCAATTATCATGGGTATCATTTTAGGTGGTATTATT
ACGGTTGTCGGCACAGCGCCATTGAGTTCAATGGCATTGACAGCATTATTAGGTTTAACG
GGTGTACCTATGGCTATTGGTGCCATGGCAGCATTTAGTTCGGCATTTATGAATGGGACG
CTATTCCATCGCTTAAAATTAGGTGATCGTAAGTCTACGATTGCAGTAAGTATTGAACCTT
TATCACAAGCAGATATTGTATCAGCCAATCCAATTCCAATCTATATTACAA ATTTCTTTGG
TGGTGCGATTGCTGGTTTAATTATTGCTATGTCAGGTTTAATTAACGATGCGACAGGTACA
GCTACACCGATTGCAGGATTTTTAGTTATGTTTGGATTTAATCATCCGACGACAATTGTGA
TTTATGGTGTAGTAATGGCGATTGTAGGTGCGCTTGCAGGTTATCTTGGTTCAATTGTATT
TAAAAAATATCCAATTGTTACTAAGCAAGACATGATTAATCGAGGTGCAGT AGACGCATA
G 
 

> Q5HJ57 
Function: protein coding sequence; PfkB family carbohydrate kinase (core genome, constant) 
Best match: Q5HJ57_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[334834:335952] 
Position: 009-contig_245_RC: 10391 … 11510; Length: 1119 bp 
Sequence: 
ATGAGCGATTCTGAGAAAGAAATTTTAAAAAGAATTAAAGATAATCCGTTT ATTTCACAA
CGTGAACTTGCTGAGGCAATTGGATTATCTAGACCCAGCGTAGCAAACATTATTTCAGGA
TTAATACAAAAGGAATATGTTATGGGAAAGGCATATGTTTTAAATGAAGAT TATCCTATT
GTTTGTATTGGCGCAGCGAATGTAGATCGTAAGTTTTATGTGCATAAAAATTTAGTTGCA



GAAACATCAAATCCTGTAACGTCAACACGCTCTATTGGTGGCGTAGCAAGAAATATTGCT
GAGAACTTAGGTAGGCTTGGCGAAACGGTCGCTTTTTTATCTGCTAGTGGACAAGATAGT
GAATGGGAAATGATTAAACGATTGTCCACACCATTTATGAATTTGGATCATGTTCAACAA
TTTGAAAATGCGAGTACAGGTTCATATACAGCTTTAATTAGTAAAGAAGGCGACATGACA
TATGGCTTAGCAGATATGGAAGTATTTGACTACATTACGCCTGAATTTTTAATTAAGCGTT
CACACTTATTGAAAAAGGCTAAGTGCATTATTGTCGATTTGAATTTAGGCAAAGAGGCAT
TAAACTTCTTATGTGCCTATACCACGAAACATCAAATCAAATTAGTTATCA CCACGGTTTC
TTCCCCAAAAATGAAAAATATGCCTGATTCATTACATGCTATTGATTGGATTATCACGAAT
AAAGATGAAACAGAAACATACTTAAATTTAAAAATAGAATCTACTGATGAT ATAAAAAT
AGCTGCTAAACGCTGGAATGATTTAGGTGTTAAAAATGTTATTGTGACAAATGGCGTGAA
AGAACTCATTTATCGAAGTGGTGAGGAAGAAATCATCAAGTCAGTTATGCCATCAAATAG
TGTGAAAGATGTTACAGGTGCAGGTGATTCATTCTGTGCTGCAGTAGTGTATAGCTGGTT
AAATGGGATGTCTACTGAAGATATATTAATTGCTGGTATGGTTAACGCAAAGAAAACGAT
AGAAACGAAATATACAGTTAGGCAAAACCTAGATCAACAGCAACTTTATCA CGATATGG
AGGATTATAAAAATGGCAAATTTACAAAAGTATATTGA 
 

> psuG 
Function: protein coding sequence; pseudouridine-5'-phosphate glycosidase (core genome, variable) 
Best match: psuG_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[98875:99798:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 11484 … 12408; Length: 924 bp 
Sequence: 
ATGGCAAATTTACAAAAGTATATTGAGTATTCTCGAGAAGTTCAGCAAGCA CGGGAGAA
CAATCAACCGATTGTAGCATTAGAATCAACAATTATTTCGCATGGTATGCCGTACCCACA
AAATGTTGAAATGGCAACAACAGTAGAGCAAATTATCAGGAATAATGGTGC CATTCCAG
CAACCATAGCCATTATAGATGGCAAAATTAAAATTGGTTTAGAAAGCGAAG ATTTAGAA
ATACTGGCAACTAGTAAAGACGTTGCTAAAGTATCTAGAAGGGATTTAGCAGAAGTTGTT
GCGATGAAGTGTATTGGTGCTACTACTGTAGCGACGACGATGATATGTGCTGCAATGGCT
GGTATTCAATTTTTTGTTACAGGAGGTATTGGGGGCGTCCATAAAGGTGCAGAACATACG
ATGGACATTTCAGCAGACTTAGAAGAACTGTCTAAAACAAATGTCACTGTTATCTGTGCA
GGTGCCAAATCAATTTTAGACTTACCTAAGACGATGGAGTATTTAGAAACAAAAGGCGTT
CCAGTTATTGGATATCAAACGAATGAATTGCCAGCATTCTTCACTCGCGAAAGCGGTGTT
AAGTTAACAAGTTCGGTTGAAACGCCAGAACGACTTGCTGACATTCATTTAACAAAACAG
CAGTTAAATCTTGAAGGCGGCATTGTTGTTGCTAATCCAATTCCATATGAGCATGCCTTAT
CAAAAGCATATATTGAGGCAATCATAAATGAAGCTGTTGTTGAAGCGGAAA ATCAAGGT
ATTAAAGGTAAGGACGCCACACCGTTCTTGTTAGGGAAAATTGTAGAAAAAACGAATGG
TAAAAGTTTAGCAGCAAATATAAAACTTGTTGAAAACAATGCGGCGTTGGGTGCTAAAAT
TGCTGTCGCTGTTAATAAATTATTGTAG 
 

> nupC2 
Function: protein coding sequence; nucleoside permease C/locus 2 (core genome, variable) 
Best match: nupC2_CC015_CIGC93_AHVD01000006.1[17555:18775] 
Position: 009-contig_245_RC: 12418 … 13639; Length: 1221 bp 
Sequence: 
ATGAATATTTTATTCGCTATCACAGGGATAGCATTTGCACTATTTGTTGCGTTTTTATTCA
GTTTTGATCGTAAAAACATAGACTTCAAAAAGACGTTAATAATGATATTTA TTCAAGTGT
TGATTGTGTTATTTATGATGAACACAACGATTGGTTTAACAATCTTAACTGCATTAGGCTC
ATTTTTTGAAGGGTTAATAAATGTTAGTAAAGCAGGTATAAACTTTGTTTT TGGAGATATA
CAAAATAAAAATGGCTTTACGTTCTTTTTAAATGTGTTGCTGCCATTAGTGTTCATTTCTG
TATTAATAGGCATTTTTAATTATATTAAGGTATTACCATTTATTATCAAAT ATGTAGGTAT
CGCTATTAATAAAATAACGAGAATGGGGCGCTTAGAAAGTTACTTTGCTATTTCAACAGC
AATGTTTGGACAACCAGAAGTATATTTAACAATAAAAGATATTATTCCAAG ATTATCTAG
AGCGAAATTATATACAATTGCGACGTCTGGTATGAGTGCTGTTAGTATGGCAATGTTGGG
TTCATATATGCAGATGATTGAGCCCAAGTTCGTAGTTACAGCTGTAATGTTAAATATTTTT
AGTGCGCTTATCATCGCCAGTGTAATCAATCCCTATAAATCTGATGATAGTGATGTTGAA
ATTGATAACTTAACTAAATCAACGGAAACGAAATCAGTGAATGGAAAAACA GGAAAACC



TAAGAAAGTTGCCTTTTTCCAAATGATTGGTGATAGTGCGATGGATGGGTTTAAAATCGC
TGTTGTAGTAGCCGTGATGTTGTTAGCGTTTATTTCATTAATGGAAGCAATCAATATCATT
TTTGGTAGTGTTGGTTTGAATTTTAAACAGTTAATTGGTTATTTGTTTGCACCTATCGCATT
CTTAATGGGGATTCCTTGGAGTGAAGCTGTTCCAGCTGGCTCTTTAATGGCTACAAAATTA
ATTACAAATGAGTTTGTAGCAATGCTAGATTTTAAAAATGTTTTGGGTGACGTATCAGCT
AGAACACAAGGTATTATCTCAGTTTACTTAGTGAGTTTTGCTAATTTCGGTACTGTTGGTA
TCATCGTTGGTTCAATTAAAGGAATTAGTGATAAGCAAGGAGAAAAAGTTG CATCCTTTG
CAATGAGGTTGCTACTTGGTTCAACTCTAGCTTCAATCATTTCAGGATCAATTATTGGCTT
AGTATTGTAA 
 

> sss 
Function: protein coding sequence; sodium solute symporter (core genome, variable) 
Best match: sss_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[96007:97539]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 13743 … 15276; Length: 1533 bp 
Sequence: 
CTACTTTTTCGTAGCCGTTTTTGAAATGTATGTTGATGGTTTATCTTTTTCAAAAATTGTTA
ATCCCGTTATATCTTTTTTATGTTTTGAAGGGACAATGAAGCTAAGTATATAAGCAAAGA
CAAAAGCAACTGTAAATGAAATGGTAGATACATAGAAAGGTGAGTTACCTT TGCCAACA
CCATTATAGATATAAGCAAAGATGATACCCAATATTAATCCACAAATAACA CCGAATGTA
TTCGTACGTTTAGTGAAAATACCAACTGCAAATACACCAGCTAATGGAACACCGAATAAT
CCAGTTACAAACAAGAATAAATCCCATAAGTCATTTGAATTAGAAGCAATT AAGTATAGT
GACATTCCAAAACCGAAAATACCTGCAATGATGATAATCAAACGTGCAAAG TTAACTTCG
TGTCGCTCGCTACCTTTTCCGAAGAAGCGTTGCTTAATGTCGATTGAAATACAAGCAGAT
ATAGAATTTAAACTAGATGAAATGGTAGACTGTGCAGCGGCGAAAATGGCTGCAATAAG
TAATCCTGCTACAAATGGTGGCATCTCAGTCAAAATGAAATATGGCACTACAGATGATGT
ATTGAAGCCTTTTGGTAAAACAGCTTCATGTGTATAAAATGAATACAGCAT TGTACCCAT
ACCATAAAATAAGGGTGCTGAAATTAAAGCTAGGATACCATTTGTCCATAA CGATTTATT
TGTTTCTTTTAAACTATCAGAAGCTTGATAACGCTGCACGACGTCTTGACTCGCTGTGTAT
TGATACAAGTTGTTGAAAATATTTCCTAGGAAAATAATTGGAATGGCAGCT GCCGCAGTG
TTTAGCTTCCAATTATCTGCACTAATTAATTTTTTGTGCTCAATCGCATCTGCAAAGACAG
TGCCAAAACCGCCTTTAATGTTCATAACACCTAGAATAATAATAACTAAAG CGCCGCCTA
ATAAAATGACGCCTTGAATGAAATCACTCCAAACCACACCTTCGAATCCACCTAAAAATG
TATATAAAATACATAGTAAACCAACGAGTGATGCAACGATATAAGGGTTCA TGTCTGATA
CAGATGTGATTGCTAATGTTGGTAAGTAGATAACGATTGCAACACGCCCTAAATGGTAAA
CGACAAATAATAATGAGCCAATAACACGTATGCTAGGGCCGAATCTAGCTTCTAAATATT
CATATGCAGATGTTACCTTTAACTTTTTAAAGAATGGAACATAGAAATAAA TGAGTAATG
GAATAATTGCTACGATAGCGATGTTACCTGCAATATATGACCAATCTGTTAAAAATGCTT
TCTCTGGTGTAGACATAAACGTAATTGCACTTAATGTAGTAGCATAAATGGAAAAACCAA
CTACCCAAGATGGCAAGCGACCACTTGCGGTAAAGAAACTATTCGTACTTTGACTCGCGC
GCTTGGTAAAATAAACGCCAATGAGTAACATAGCTAGTAGATAAATGATAA CGGCAACC
CAGTTTAGTGTGCCAAATCCAACTTCTTTCAT 
 

> nanA 
Function: protein coding sequence; N-acetylneuraminate lyase (core genome, variable) 
Best match: nanA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[339759:340640:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 15315 … 16197; Length: 882 bp 
Sequence: 
CTATAAATCGTATTTTGCAATGAGTTGATCTAATGTTTGTCGATGTGCTTCGTTAAAAGGT
TTGAAAGGTCTTTTCGGTAATCCTGCATCAATGCCACGATGACGTAATATTTCTTTCAATG
TTGGATAAATCCCCATTGATAACACTGTTTCGATAATGTCGTTTGAATCATGTTGTAGTTG
GTAAGCTTCTTGAATTTGACCTTGTCTTGCTAAGTCGAAGATTTTTCTAGCGCGGCGACCA
TTAACGTTATATGTAGAACCAATTGCACCATCTACGCCAGAAATCGTAGCTTGAACTAAC
ATTTCATCAAAGCCAGATAAGATTAATTTGTCTGGGAATGCTTTTCTAATACGTTCGAGTA
GGAAGAAGTTTGGCGCTGTATATTTAACACCAACAATTTTTTCATGATTAAATAGCTCGCT
GAATTGTTCAATAGAAATATTCACACCTGTTAAATCTGGTATTGCATAAAT AATCATATTG



TTCTGAGTTGCTTCGATAATATCGAAATAGTAATCTCTAATTTCTTCAAAA GTAAATGGAT
AGTAGAATGGTGTTACGGCGGAAAGTGCATCATAACCGAGTTCTGTGGCATATTTTCCAA
GTTCAATGGCTTCATTTAAATCTAACGAACCTACTTGAGCAATCAATTTCACTTTATCCCC
AACTGCCTCTTTGGCAACTTTGAAAACTTGCTTCTTCTGCTCTGTATTTAATAAAAAGTTTT
CGCCTGAGCTACCATTTACATAAAGACCGTCTAATTCTTCAGTTTCAATGGCATTTTGAGC
AATTTGTTTGAGTCCTTGTTCATTTACTTGACCATTTTCATCAAAAGGAACGAGTAACGCT
GCATATAAACCTTTTAAATCTTTGTTCAT 
 

> rok 
Function: protein coding sequence; putative protein/repressor/ORF/kinase-family (core genome, 
variable) 
Best match: rok_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[340798:341658] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 16354 … 17215; Length: 861 bp 
Sequence: 
GTGTATTACATCGCAATCGATATTGGAGGCACTCAAATTAAATCGGCAGTTATTGATAAG
CAATTGAATATGTTTGACTATCAACAAATATCAACGCCGGACAACAAAAGT GAGCTTATT
ACTGACAAAGTATATGAGATTGTAACAGGATATATGAAGCAATATCAGTTG ATCCAACCT
GTCATAGGTATTTCATCAGCAGGCGTTGTTGATGAACAAAAAGGCGAAATTGTATACGCA
GGGCCAACCATTCCGAATTATAAAGGTACTAATTTTAAGCGATTATTAAAA TCACTGTCT
CCTTATGTCAAAGTAAAAAATGATGTAAACGCTGCATTACTAGGCGAATTGAAATTACAT
CAATATCAAGCAGAACGGATCTTTTGTATGACGCTTGGTACAGGCATTGGGGGTGCGTAC
AAGAATAATCAAGGTCATATTGATAATGGTGAGCTTCATAAGGCAAATGAA GTTGGGTAT
TTATTGTATCGTCCAACTGAAAATACAACGTTTGAGCAACGTGCTGCAACGAGTGCATTG
AAAAAGCGCATGATTGCCGGAGGATTTACGAGAAGCACACATGTGCCAGTATTGTTTGAA
GCAGCTGAAGAAGGTGATGATATTGCAAAACAAATATTGAATGAGTGGGCAGAAGATGT
AGCAGAAGGGATTGCCCAAATACAGGTCATGTATGATCCAGGGCTTATATTAATTGGGGG
CGGTATATCTGAACAAGGAGATAATCTCATTAAATATATCGAGCCGAAAGTTGCACACTA
TTTACCAAAAGACTATGTTTATGCACCAATACAAACGACTAAGAGTAAAAA TGATGCAGC
ATTATATGGCTGTTTGCAATGA 
 

> nanE 
Function: protein coding sequence; N-acetylmannosamine-6-phosphate 2-epimerase (core genome, 
constant) 
Best match: nanE_CC008_NCTC8325_CP000253.1[311800:312468]  
Position: 009-contig_245_RC: 18431 … 19100; Length: 669 bp 
Sequence: 
ATGTTACCACATGGATTAATAGTATCTTGTCAGGCACTACCAGATGAACCATTGCATTCAT
CTTTTATTATGTCGAAAATGGCATTAGCTGCGTATGAAGGTGGTGCTGTTGGTATTCGCGC
AAATACTAAGGAAGACATTTTAGCAATTAAAGAAACGGTAGATTTACCAGT TATTGGCAT
TGTGAAACGTGACTATGATCACTCAGATGTTTTCATTACTGCAACGTCAAAAGAAGTTGA
TGAACTGATAGAAAGCCAATGTGAAGTCATTGCATTGGATGCAACGTTACAGCAACGTCC
GAAAGAAACGTTAGACGAATTAGTATCATATATTAGAACACATGCACCGAA CGTTGAAA
TCATGGCTGATATCGCGACCGTTGAAGAAGCTAAAAATGCCGCACGACTTGGCTTTGATT
ATATTGGCACGACGTTACATGGCTATACTAGTTATACGCAAGGACAATTACTTTATCAGA
ATGACTTCCAATTTCTAAAAGATGTACTACAAAGTGTTGATGCAAAAGTTA TTGCGGAAG
GTAATGTCATTACACCGGATATGTATAAACGTGTGATGGACTTAGGCGTTCATTGTTCAGT
CGTTGGTGGTGCGATAACACGACCAAAAGAAATTACGAAACGTTTTGTTCAAATTATGGA
AGATTAA 
 

> A6TYA3 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: A6TYA3_CC008_NCTC8325_CP000253.1[312595:313908:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 19226 … 20540; Length: 1314 bp 
Sequence: 



TTATCCAAAAATAAGTAAAGCGACGGGGATGGTGATTAATAGCGACAACGCCACGCGTA
AAAACCAAATGATGATGAGTTTCCAGACAGGTATTTTAATTTCAGTTGCTAGTATACATG
GCACTAATGCTGAGAAAAAGATAATGGCTGATACGCTTACTACACCGACGACAAATTTAG
TACTCATTGCAGCTTTAGTTACTAACAAAGATGGTAGAAACATTTCTACAA TAGAAATCG
CTGACGCTTTTGCAAGTACAGCCTGATCAGCAATTGGGAAGATATAAATAAATGGATAGA
ATATATAGCCAAGCCAATCAATGAATGGTGTATAGTTCGCTACAATCAGTCCTAAAAAAC
CAATCGATAATATAGAAGGTAAAATACCAACAGTCATTTCTAAACCGTCTT TCAAATTGT
CCCAAACGTTCTTCACGAGAGATGGTGTTAATGCATTTTGTATCATCGCCTCTGCATATGC
AGTTTTCAGTCTGCTTCCTTCAATAGCAACTTCTTGTTCTCCTTCTTGTCCGTTATAATATT
CTGTTGATTCATTGCTGATTGGCGGTAGCCATGCAGTAATTGCAGTCACGACAAATGTGA
TGACTAAAGTTATCCAAAAGTATAAATTCCAATGCGGCATTAATCCTAAAG TTTTAGCAA
CGATAATCATAAAAGTTGCTGAAACTGTTGAAAAGCCAGTCGCAATAATCGTGGCTTCTC
GTTTGTTGTACATCCCTTGCTTATAGACACGATTAGTAATCAATAATCCTAAGGAATAACT
GCCGACAAACGAAGCCACTGCATCGACAGCGGATTTTCCTGGTGTTTTAAAAATAGGTCT
CATAATAGGCTCCATATAAACACCGACAAATTCTAATAAGCCATAGCCCACTAATAAAGA
AAGCGCAATTGCACCTACTGGAATTAAGATACTTAATGGCATCATTAATTTTTCAAACAA
AAACGGACCATAGTTAGCTTTAAATAGTATTGATGGACCGATTTTAAATAC ATACATTAT
ACCAATCATTGCACCTGCAACTTTAAATAATGTAATGACCAAGTTTGTGATTGAAGTCAT
AAAAGTACGTCTCACTATTGGTAACGCTGTACCAATTAAAATCATAATCAG TGCAACATA
GGGCATAAGTGGACCTATGATTGAGCGAATGGCTAGATGAACATGATCGACGAAAATAG
TGTTGTTACCATTAATCGTAAAAGGAATAAAGAAACATAGTATGCCCACTA AACTATAGA
CAAAAAAACGCCATGCACTTGGTTGTTGTGCATTAGAATGATATTGATTCAT 
 

> lip2 
Function: protein coding sequence; lipase 2 (core genome, constant) 
Best match: lip2_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[88253:90325:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 20957 … 23030; Length: 2073 bp 
Sequence: 
ATGTTAAGAGGACAAGAAGAAAGAAAGTATAGTATTAGAAAGTATTCAATA GGCGTGGT
GTCAGTGTTAGCGGCTACAATGTTTGTTGTGTCATCACATGAAGCACAAGCCTCGGAAAA
AACACCAACTAATGCAGCGGCACAAAAAGAAACACTAAATCAACCGGGAGA ACAAGGG
AATGCGATAACGTCACATCAAATGCAGTCAGGAAAGCAATTAGACGATATGCATAAAGA
GAATGGTAAAAGTGGAACAGTGACAGAAGGTAAAGATACGCTTCAATCATCGAAGCATC
AATCAACACAAAATAGTAAAACAATCAGAACGCAAAATGATAATCAAGTAA AGCAAGAT
TCTGAACGACAAGGTTCTAAACAGTCACACCAAAACAATGCGACTAACAAA ACTGAACG
TCAAAATGATCAGGTTCAAAATACCCATCATGCTGAACGTAATGGATCACAATCGACAAC
GTCACAATCGAATGATGTTGATAAATCACAACCATCCATTCCGGCACAAAAGGTAATACC
CAATCATGATAAAGCAGCACCAACTTCAACTACAACCCCGTCTAATGATAAAACTGCACC
TAAATCAACAAAAGCACAAGATGCAACCACGGACAAACATCCAAATCAACA AGATACAC
ATCAACCCGCGCATCAAATCATAGATGCAAAGCAAGATGATACTGTTCGCCAAAGTGAA
CAGAAACCACAAGTTGGCGATTTAAGTAAACATATCGATGGTCAAAATTCCCCAGAGAA
ACCGACAGATAAAAATACTGATAATAAACAACTAATCAAAGATGCGCTTCA AGCGCCTA
AAACACGTTCGACTACAAATGCAGCAGCAGATGCTAAAAAGGTTCGACCACTTAAAGCG
AATCAAGTACAACCACTTAACAAATATCCAGTTGTTTTTGTACATGGATTT TTAGGATTAG
TAGGCGATAATGCACCTGCTTTATATCCAAATTATTGGGGTGGAAATAAATTTAAAGTTA
TCGAAGAATTGAGAAATCAAGGCTATAATGTACATCAAGCAAGTGTTAGTGCATTTGGTA
GCAACTATGATCGTGCTGTAGAACTTTATTATTACATCAAAGGTGGTCGCGTAGATTATG
GTGCAGCACATGCAGCTAAATACGGACATGAGCGCTATGGTAAGACATATAAAGGAATC
ATGCCTAATTGGGAACCTGGTAAAAAGGTACATCTTGTAGGGCATAGTATGGGTGGTCAA
ACAATTCGTTTAATGGAAGAGTTTTTAAGAAATGGTAACAAAGAAGAAATT GCCTATCAT
AAAGCGCATGGTGGAGAAATATCACCATTATTCACTGGTGGTCATAACAATATGGTTGCA
TCAATCACAACATTAGCAACACCACATAATGGTTCACAAGCAGCTGATAAGTTTGGAAAT
ACAGAAGCTGTTAGAAAAATCATGTTCGCTTTAAATCGATTTATGGGTAACAAGTATTCG
AATATCGATTTAGGATTAACGCAATGGGGCTTTAAACAATTACCAAATGAG AGTTACATT
GACTATATAAAACGCGTTAGTAAAAGCAAAATTTGGACATCAGACGACAAT GCTGCCTAT
GATTTAACGTTAGATGGCTCTGCAAAATTGAACAACATGACAAGTATGAAT CCTAATATT



ACGTATACGACTTATACAGGTGTATCATCTCATACTGGTCCATTAGGTTATGAAAATCCTG
ATTTAGGTACATTTTTCTTAATGGATACAACGAGTAGAATTATTGGTCATGATGCAAGAG
AAGAATGGCGTAAAAATGATGGTGTCGTACCAGTAATTTCGTCATTACATCCGTCCAATC
AACCATTTGTTAATGTTACGAATGATGAACCTGCCACACGAAGAGGTATCTGGCAAGTTA
AACCAATCATACAAGGATGGGATCATGTCGATTTTATCGGTGTAGATTTCCTAGATTTCA
AGCGTAAAGGTGCAGAACTCGCCAACTTCTATACAGGTATTATAAATGACTTGTTGCGTG
TTGAAGCGACTGAAAGTAAAGGAACACAATTGAAAGCAAGTTAA 
 

> attB_phiSa5 
Function:  attachment site in bacterial chromosome for int1-phiL54a (mobile element) 
Best match: attB_phiSa5_empty_ST425_LGA251-cow_FR821779.1[342202:342299:r]RC 
(completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 22831 … 22929; Length: 98 bp 
Sequence: 
TGAACCTGCCACACGAAGAGGTATCTGGCAAGTTAAACCAATCATACAAGGATGGGATC
ATGTCGATTTTATCGGTGTAGATTTCCTAGATTTCAAGC 
 

> A5IPQ2 
Function: protein coding sequence; esterase/lipase-like protein (core genome, variable) 
Best match: A5IPQ2_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[87184:88011]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 23271 … 24099; Length: 828 bp 
Sequence: 
TTACATCATTGTTATAGCGTTTAAGAAATCAACAACTTTACGATAAATAGT GATTGCTTCG
TCATTAGGTCTACGATCAAAATCATGCTCGTTTTTATTCACGCGTTCAAATGTTGAATGTG
GAACATGATTCATGATATGTTCGCTTTCCTCAACGGGAACATCATAATCGCCATTACAAT
GCGTAATGAACACCGGGGGAAGTGTTTTAAGTTCATATGGTGCAATATTATATTTTGAAT
CAGTATAATCAGCAATGTTAATCATATTTATCCATTTACCTGTGCCACGTGCATAAACGTA
GATTAAAAAACGTTGTGCGATTTGATCTTGAACAACCGGTGTTGGTGAAGTGAGTTGTGC
AATCATTGTTTCGTTTACGCTTTGAGCTATTTTTGCGTAATAACTATTAGTTGTTTTAAAAG
GTTCAGTGTTGATGCGACTATAACCATAAAAATCAATAACACCATCAATAT CTCTGTCTC
GTGCAATTAATAGACTTAAATATGCACCTGATGATCTGCCAAAGGTAAAAA TAGGGCAAT
TAGAATATTGTGATTGAATCGCATCGAATGATGCGTAGACATCCTCAATAATGCAATCGA
GACTTACTTCTGGTAATAAACGATAACTTAGTTGAATTAAATCGTAATGTT CCGTAAGGA
TATCGATATACTGTGGGGATAAATCGTTAGCTTTACCGAACATTAATCCACCACCGTGGA
TGTAGACAATAGCGCCTTTTGTTGGTTGATTTTTTGCTTTAATAATTGTGTAAGGTAATGC
AAATGCATCTTTAGTAATTACTTTATCTTTAATTTCAGTCAC 
 

> Q6GJZ4 
Function: protein coding sequence; putative NADH-flavin oxidoreductase (core genome, variable) 
Best match: Q6GJZ4_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[348620:349819:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 24171 … 25371; Length: 1200 bp 
Sequence: 
TTAAGACGATGAGTCATGATAATTCTGTTCCAATTGACGTAAAGCGTCACGGGTATGCTT
CTTTAGACCTTCCCCATAATCCATCATTTTAACAATATCTTTAAAAGCAGCATGTGGAATG
GCTAAATCTTCTAAATCTGCCATAGAAAATTCAAGATTGATATCATGTGGTCGCTGTTCAG
CAAGTTTATGCACAAAGTCAGGTTCTGTGACAAAAGGCGAAGACATGCCGACCATATCTG
CATGTTGTAAAGCATCTAAAGCAGACTCTGGAGAATTAATCCCGCCACTTGCAATTAAAG
GGATACGACCTGCTAAATGTTCATAGACAATTTGGTTAACTGGTCGACCGAAATGATCAC
CTGGTGTACGAGACGTATTTTGATAAATATGTCGACCCCAGCTAGCGATTGCTAAGTATT
GGATGTTTGAAACGTCCATGACCCAATCGATTAATTGGTTGAACTCGTCAATGGTATATC
CTAAATCACTGCCTCTGGTTTCTTCTGGCGTTGCTCGAAATCCTAAAATAAAATTGTCAGG
TGCTTCTTTATCAATCACTTCTTGTACCGCACGCATAACTTCTAAACATAATCTTGCACGA
TTTTTTAATGAGTCGGCACCGTAATGGTCTGTACGTTTATTCGAAAAAGTTGAGAAAAAT
GTTTGAATCAGCAAACGTTGTGCAATCGAAATTTCCACACCATCAAAACCTGCTTTAATC
GCGCGTAATGTAGCATCGCGATACTGCTGAATGATGCTATTGATTTTCTCATGAGACATG



GCGATAACATCGTGTTCAATCGGTGAATGCAAAGTCATAGGACTTGGTCCATACACCTTT
CCAAAATTTAAAATGGCTTGATTTGAAAAACGACCAGCATGCGCTAGCTGGATAATAGCG
AGGCTACCATGTTGTTTCATCGTAGATGCCATGTTAGTTAATCCAGGGATACAAGCATCA
TGATCAATATTAAAGCCATATTCAAACAATTGACCATAAGGTTCAATGTAA GCAGCGCCG
GTGACTTGCATTCCAGCTGAATTAGAGCGACGTGCAGCATAAGCCAAGTCTGCTTTTGTA
ATATAGCCTTCTTTTGTTGATGTGTTTACGGTCATTGGTGATAATACAAAGCGATTCGAAA
TTTTGATGCCATTAGGTAAGTGGATTGATTGTAAAAGTGGTTTGTATCGGTACAT 
 

> lplA1 
Function: protein coding sequence; lipoate-protein ligase A/locus 1 (core genome, variable) 
Best match: lplA1_CC008-ST239_16K-ST239_BABZ01000038.1[6384:7406] 
Position: 009-contig_245_RC: 28752 … 29775; Length: 1023 bp 
Sequence: 
ATGTACTTAATAGAACCGATTAGGAATGGAGAATATATTACTGATGGTGCGATTGCACTC
GCTATGCAAGTTTATGTTAATCAGCATATCTTTTTAGATGAAGATATTTTA TTCCCTTATTA
TTGTGATCCAAAAGTGGAAATTGGACGTTTTCAAAATACTGCTATAGAAGTGAATCAAGA
TTATATAGATAAACACAGTATTCAAGTAGTTCGCCGAGATACTGGTGGTGGCGCTGTGTA
TGTTGATAAAGGTGCCGTTAATATGTGTTGTATTTTAGAACAAGACACTTCAATTTATGGT
GATTTTCAACGATTTTATCAGCCAGCTATAAAGGCGTTGCATACATTAGGTGCAACAGAT
GTGATACAAAGCGGTAGAAATGATTTAACATTGAATGGTAAAAAAGTGTCA GGCGCCGC
AATGACATTAATGAACAATCGTATTTATGGCGGTTATTCGCTATTACTTGATGTTAATTAT
GAAGCAATGGATAAAGTGTTAAAGCCTAATCGCAAAAAGATTGCATCGAAA GGGATTAA
ATCTGTGCGTGCACGTGTTGGTCATCTTAGAGAAGCACTGGATGAAAAGTATCGTGATAT
AACAATTGAAGAATTTAAAAATTTAATGGTGACGCAGATTTTGGGAATCGA TGACATTAA
AGAGGCAAAACGATACGAATTATCTGATGCAGATTGGGAAGCGATTGAAGAATTGGCGA
GTAAAAAGTATAAAAATTGGGATTGGAATTATGGGAAGTCACCTAAATATG AATATAATC
GAAGTGAAAGATTATCATCAGGTACGGTAGACATAACAATTTCTGTTGAACAAAATCGTA
TCGCAGATTGTCGTATTTATGGGGATTTCTTTGGACAAGGTGATATAAAAGATGTGGAAG
AAGCATTACAAGGAACAAAAATGACAAGAGAAGATTTAACGCACCAGTTAA AGCAATTA
GACATCGTTTATTATTTTGGCAATGTTACGGTAGAATCATTGGTTGAGATGATTTTAAGTT
AA 
 

> Q5HIW6 
Function: protein coding sequence; putative NAD-dependend oxidoreductase (genomic island) 
Best match: Q5HIW6_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[80167:81192:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 30090 … 31116; Length: 1026 bp 
Sequence: 
ATGAATAATAAAGTATTAGTAACCGGTGGTACAGGGTTTGTTGGCATGCGAATTATTTCA
CGATTATTAGAACAAGGTTATGAGGTACAAACAACGATACGTGATTTAAGT AAAGCTGAT
AAAGTAATTAAAACAATGCAAGACAATGGCATTTCCACAGAGCGATTAATG TTTGTCGAA
GCGGATTTATCACAAGATGAACATTGGGATGAAGCAATGAAAGATTGTAAA TATGTCTTG
AGTGTAGCATCTCCGGTGTTTTTCGGTAAAACAGACGATGCAGAAGTGATGGCGAAGCCT
GCCATTGAAGGCATACAACGTATTTTAAGAGCTGCAGAACATGCTGGCGTGAAGCGTGTG
GTGATGACTGCAAACTTTGGTGCAGTTGGTTTTAGCAATAAAGATAAAAATTCAATCACA
AATGAAAGTCATTGGACAAATGAAGATGAACCAGGCTTATCAGTATATGAA AAATCAAA
ATTGTTAGCTGAAAAGGCAGCGTGGGATTTTGTTGAGAATGAAAATACAACAGTAGAATT
TGCCACAATCAATCCAGTTGCAATTTTTGGGCCATCATTAGATGCACACGTTTCAGGAAG
CTTTCATTTATTAGAAAATTTATTGAATGGTTCAATGAAACGTGTACCGCAAATTCCATTG
AATGTTGTTGATGTGAGAGACGTAGCTGAACTACACATTTTGGCAATGACAAATGAACAG
GCTAATGGCAAGCGATTTATTGCTACAGCTGATGGACAAATTAATTTGTTGGAAATTGCA
AAATTAATTAAAGAAAAGAGACCTGAAATAGCTCAAAAAGTTTCTACTAAA AAATTACC
AGACTTTGTTTTGAGTCTAGGTGCTAAATTTAATCATCAAGCTAAAGAAGGTAAACTTTTA
TTAGATATGAATCGAAATGTAAGTAACGAACGAGCAAAAATACTTCTTGGT TGGGAACCG
ATTGCGACACAAAAAGAAGCAATTTTAGCAGCTGTCGATAGTATGGCTAAGTATCATTTA
ATATAA 



 

> break 
Function:  integration site of chromosomal replacement 
Best match: break_ST239_2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[355545:355593] (completely 
identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 31096 … 31145; Length: 49 bp 
Sequence: 
CTAAGTATCATTTAATATAATACAAAACACCGTCCATAAGTAAGTGGCT 
 

> ulaA 
Function: protein coding sequence; putative sugar-specific permease/SgaT/UlaA (core genome, 
constant) 
Best match: ulaA_CC001_ATCC51811-ST1_ADVP01000041.1[83583:84929]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 31208 … 32555; Length: 1347 bp 
Sequence: 
CTATTGCTGTGGCTTTTGACGGCCTTTTAATAAAATTGCTGTCGCACCTACGATAATAATA
AATAGAATCGCACCAAATAATCCCATATATTTTACTGCGTTACCGAACACGATACCGACA
GTTAAAAAGTCTGTATCTGAGAATGTTGTTGCAGCACCACCTAATTCGCCTAAAAATGGC
AAGAATAATAATGGTAAAAACGTGATTAGGATACCATTTAGAGCGGCGCCAGCAACAGC
ACCTTTAATACCGCCTCTTGCATTACCGAATACAGCAGCCGTTGCACCTAAGAAGAAGTG
TGCAACTACGCCAGGTAAAATGACGACGCCACCAAATAAGAATAAGATAAA CATACCGA
TGACACCTGTAATAAAGCTGACAAAGAATCCAATTAATACTGCATTTTGTGCATAAGGGA
ACACAATAGGGCAGTCTAATGCAGGTTTAGAATTTGGTACAAGCTTTTCAGAAATTCCTT
TAAATGCTGGGACGATTTCAGCTAAGATTAAACGAACGCCCGTTAAAATAATAAATACAC
CAGCAGCAAATGTCACACCTTGAATTAAAGAAAAGACAATAAAGTTTTGAC CATCACTAA
TAGATTCGTGTACATAACTAACGCCCGCAAATAAGCATGCGATGAAGTAAAGTAATGCCA
TCGTAATCGAGATACTAATTGTACTTTCTCGTAAGAAACTTAAGCCTTTTGGAAATTTAAT
CTCTTCCGTTGATTTAGACTTACCTTTGAATAATTGACCTACAGCACCTGCGGCAAAGTAA
CTGATTGAGCCAAAATGACCTAACGCTACTTGGTCATTCCCTGTAATTTTTCGCATTGTAG
GTTGGAGTAATGCAGGTAAGACTGCCATGATTAATCCTAATACGAGTGCGCCGATAACAA
TCGTTAGCCAGCCTTTAATATGACTGACTGTTAAAATGATTGCTAAAAACGCAGCCATGT
AAAATGTATGATGACCTGTTAAAAAGATATATTTTAAATTAGTGAAGCGGG CAATTAAAA
TATTAACAATCATGCCACAGACCATGATGAGTGCAGCTGTTGTTCCAAAATCTTTTAAGG
CTAGTGAGACGATAGCTTCGTTGTTAGGTACGATACCTTGCACACCAAATGCGTGTTGGA
ATATTTTGCCGAATGGTTCAAGAGATCGAACGACGACATCAGCACCTGCACTTAAAATTA
AGAAGCCTAATATCGTTTTAATGGTTCCTGAAGTGATCGTTGCGGCAGGTTTTTTCTGAAC
GATTAAACCTATAAAGGCAATCAGTGCAACAAGAATGGCTGGTTGACTTAAAATATCGAC
TATAAAATTAAGGATTGCTTGCAT 
 

> A8YZF7 
Function: protein coding sequence; transcript antiterminator/BglG family (core genome, variable) 
Best match: A8YZF7_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[76024:77979]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 33303 … 35259; Length: 1956 bp 
Sequence: 
TTAAGCCTCCTTTGTCATAGTTAAAGCAATGTGTTGTTTAATTTTAAAAAT ATTCCCATCT
AAGAAATCTTGTCGATATAAGTCGTTGCTTAAGCATTCGCTTAACTGTCCCAATGCCTTTA
AATGTGCATTGGGGTGGTCCGTTGCTAATGTAATTACAAGGTGAACGGGATCGTTAGCTT
TACTACCAAAGATAATCCCTTCAGTGAAATATGTTAGTGCGAAACCTACACCATTCTGTA
CATAATCAGTACCAGCGTGAATAAGTGCAATATGTGGACTAATGACCATATATGACCCGA
ATTGTTCAAATTGTTTTAAAATTGCAGCTGTATAATTTGAATAGACAATGC CATCATTGAT
TAAAGGTTGCACAGCCACTGCAATTGCGGATTCAATTGATAATGGTTGTTTATTTATAATG
ATGCGATGTTCAGGCAATAAATCTGCGAGTGACTTGCCATCAGTTGCCATTTTCATGACTC
GTTGTTCTCTTGAGTCATTGATAATTTGATTCAATTTTTGACGAGATTGTTGATTGATAAA
TGGATCGACATGAATAACTGGTACAGCTGATATTTCACAAGGTACTGTTGAAATGACATA
ATCAATGTTATCTTGCAATAATCGACTTTCTTCCAATTGATAAATGGAATA GGCATCCCAA



ATGTGAAACTCAGGATACAGGTGATTTAGTTTTGATTTTAAAAGTTGCGACGTGCCTATA
CCAGAACCACATAGTAAGACAACCTTAATCATTGATTGTTTATGTGTTGCAACACGCTCT
ATACTTGATGCGAAGTGAATTGTAATGTATGTTAATTCATCTTCGTTGAAGCGAATAGCA
GCATCTTGTTCAATTGGGCTAATATGCTTGCTAACGGCTTCAATGATTTGAGGATAGCGAC
GCATAACTTCTTGCCTCAAAGGATTAGGTTGTAGCATATCATATTTAATACGATGTATAGC
TGGTTTGATATGTGTGATCAGACTGGTATGTAACTTGTTGTCTTTTGACATATCAATGCCT
AATTCTTGGCTAACACAAGTGATTAATTCATGTATATTTTGCGATAAATCA TGGTATTCAA
AGGCAATTGAAGACGCTGTATGTTCGGTCATTTTAGAGCCTAGTAAATGTAACGTGATAA
AGATAATTTCAGACTCTGGAAATGTGACATTACAACTACGTTCTAAGTTTTCTATCATTTT
TGAAGCAATAGCATACTGATTAGTATGTCGCCATTTATCAATTTCATTGATAGGTATATCG
AACGAAAAATTTTCATTTAGACGCTGAATGGCAATGAGTATATGATAGATT AAGCCATCG
ATAGCCGACTGAACTAAATGATAATTTTCACTATTTAATGTCTTAATAATG GCACGGCGA
ACCAATGCGATTGATTCTGAATTAAAGATATCCGCCTCTATAAAAGGTGCAGCTTGTTTC
ATATATTGATGTATAAAGTGTGCATACGCTTTACGATAGTGATCTTCCTCACCAATAATAT
TGAATCCTTTATTGTGGACATAATTTAACTTTAAATGGTATTGATCTAGTTGGGCTTGAAT
CATTTTAATATCATCTGCAATTGTCCGACGCGAAACATTAGCATCTTGCGCAAGTTGCTTT
GTTGAAACAGGATCGGTTGTTTCGAATAACTTTAAAGCGATATGTGTGAGTCGTTCATCTT
TTGAAAAATGAATTTGATTTGTTAGATTGTGCTCTAATTCATTTAATAGTG TCGCGTGAGC
TGTTGTTACTTTGATGCCTGCAGCTTTATTACGGCTGACTTGGTAATGATAAGTTTCAGCA
TATTGCTCAATATATGCTATATCATATTGAATGGTACGAGGTGATACACCAAGTTGATTA
GCAATGGTATTGATTGGAATAAACGTTTGCTCATGAATTAAAAGATACAAA ATTTCGATT
TGTCTATAACTTAACAA 
 

> mepR 
Function: protein coding sequence; MATE regulatory protein (core genome, constant) 
Best match: mepR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[359919:360338] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 35470 … 35890; Length: 420 bp 
Sequence: 
ATGGAATTCACTTATTCGTATTTATTTAGAATGATTAGTCATGAGATGAAA CAAAAGGCT
GATCAAAAGTTAGAGCAATTTGATATTACAAATGAGCAAGGTCATACGTTA GGTTATCTT
TATGCACATCAACAAGATGGACTGACACAAAATGATATTGCTAAAGCATTA CAACGAAC
AGGTCCAACTGTCAGTAATTTATTAAGGAACCTTGAACGTAAAAAGCTGATCTATCGCTA
TGTCGATGCACAAGATACGAGAAGAAAGAATATAGGGCTGACTACCTCTGGGATTAAAC
TCGTAGAAGCATTCACTTCGATATTTGATGAAATGGAACAAACACTCGTATCGCAGTTAT
CTGAAGAAGAAAATGAACAAATGAAAGCAAACTTAACTAAAATGTTATCTA GTTTACAA
TAA 
 

> mepA 
Function: protein coding sequence; staph virulence regulator A (core genome, constant) 
Best match: mepA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[360445:361800] 
Position: 009-contig_245_RC: 35996 … 37352; Length: 1356 bp 
Sequence: 
ATGAAAGACGAACAATTATATTATTTTGAGAAATCGCCAGTATTTAAAGCG ATGATGCAT
TTCTCATTGCCAATGATGATAGGGACTTTATTAAGCGTTATTTATGGCATATTAAATATTT
ACTTTATAGGATTTTTAGAAGATAGCCACATGATTTCTGCTATCTCTCTAACACTGCCAGT
ATTTGCTATCTTAATGGGGTTAGGTAATTTATTTGGCGTTGGTGCAGGAACTTATATTTCA
CGTTTATTAGGTGCGAAAGACTATAGTAAGAGTAAATTTGTAAGTAGTTTCTCTATTTATG
GTGGTATTGCACTAGGACTTATCGTGATTTTAGTTACTTTACCATTCAGTGATCAAATCGC
AGCAATTTTAGGGGCGAGAGGTGAAACGTTAGCTTTAACAAGTAATTATTTGAAAGTAAT
GTTTTTAAGTGCACCTTTTGTAATTTTGTTCTTCATATTAGAACAATTTGCACGTGCAATTG
GGGCACCAATGGTTTCTATGATTGGTATGTTAGCTAGTGTAGGCTTAAATATTATTTTAGA
TCCAATTTTAATTTTTGGTTTTGATTTAAACGTTGTTGGTGCAGCTTTGGGTACTGCAATCA
GTAATGTTGCTGCTGCTCTGTTCTTTATCATTTATTTTATGAAAAATAGTGACGTTGTGTCA
GTTAATATTAAACTTGCGAAACCTAATAAAGAAATGCTTTCTGAAATCTTT AAAATAGGT
ATTCCTGCATTTTTAATGAGTATCTTAATGGGATTCACAGGATTAGTTTTAAATTTATTTTT



AGCACATTATGGAAACTTCGCGATTGCAAGTTATGGTATCTCATTTAGACTTGTGCAATTT
CCAGAACTTATTATCATGGGATTATGTGAAGGTGTTGTACCACTAATTGCATATAACTTTA
TGGCAAATAAAGGTCGTATGAAAGACGTTATCAAAGCAGTTATCATGTCTATCGGTGTTA
TCTTTGTTGTATGTATGATTGCTGTATTTACAATTGGACATCATATGGTTGGACTATTTACT
ACTGATCAAGCCATTGTTGAGATGGCGACATTTATTTTGAAAGTAACAATGACATCATTA
TTATTAAATGGTATAGGTTTCTTGTTTACTGGTATGCTTCAAGCAACTGGTCAAGGTCGTG
GAGCTACAATTATGGCTATTTTACAAGGTGCGATTATCATTCCAGTATTATTTATTATGAA
TGCTTTGTTTGGACTAACAGGTGTCATTTGGTCATTATTAATTGCTGAGTCACTTTGTGCA
TTTGCTGCAATGTTAATTGTCTATTTATTACGTAATCGTTTGACAGTTGATACATCTGAATT
AATAGAAGGTTAA 
 

> mepB 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: mepB_CC022_HE681097.1[355767:356197]  
Position: 009-contig_245_RC: 37455 … 37886; Length: 431 bp 
Sequence: 
ATGTATAAATCTAAAATACTGTTGAAATATATTTTTAGTGAAGAATCAGAA GTTAAAGAC
TTAACTGAAGAAAAATATAATCAAGATTACGAAGCATTAACATTTAGCTTT AAAGAGGAA
ACATATCAAAGTAGGTTAGCTAAGAAAACACCGACTAAAACAGGGTATTTT GTTACATGT
TGGACAAAAGACGAGAACAATTGCAATCAACCATACTCAAAAGAGGCATTT GCAGATTA
CTTAATGATTATAGTTATTGATGAAGAATTAAGCGGTTATTTCTTATTTCCTAGGGAATTA
TTGGTAGAAAAAGGCATCTTAACTACATTTGAACATAAAGGTAAGATAGCT TTTAGAGTT
TATCCTAAGTGGTGTAATCAATTGAATAAAACAGCAGGGCAAACACAAAAG TGGCAATG
TAAATATTTTTT 
 

> txbi_glpT 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of glpT and mepB (core genome, constant) 
Best match: txbi_glpT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2362340:362428 [4_50ANF10END] 
Position: 009-contig_245_RC: 37888 … 37977; Length: 89 bp 
Sequence: 
AATACTAATAAAAAGTCATATGGTTGAACTTATAAGAGATGAATATATCAT CTTTCGATA
AGATAACCCTATGACTTTATTTTTTATCA 
 

> glpT 
Function: protein coding sequence; glycerol-3-phosphate transporter (core genome, constant) 
Best match: glpT_AJ563809.1[1:1359]RC  
Position: 009-contig_245_RC: 37978 … 39337; Length: 1359 bp 
Sequence: 
TTAATGATGAACGGTTTCTTGTCCTACTTTATTCCAAGTGAGGATAAAGCTCAACATTGCA
AACACACTGATTGCTGTTAATAAAATAAAACCGACATCCCATCCGAATTTA TCAACTACA
GCACCTAAGACGATGTTGGCCATTACAGCACCAAACAGATAACCAAATAATCCTGTTAAT
CCAGCTGCTGTGCCAGCTGCTTTTTTAGGTACATAATCTAATGCTTGTAAACCAATTAACA
TAACTGGTCCATATATTAAGAAACCAATGGCAATTAATGAGACATTGTCTA ACCAAGCAT
TGCCTGGAGGATTTAACCAATAAATTAATACAAATACTGTGACACCTAACA TAAAGAAGA
AACCTGCAGGTCCACGACGACCTTTGAATAATTTATCAGAAATGTAACCACATAATAATG
TACCAGGAATTCCAGCCCATTCGTATAAGAAGTATGCCCAACCTGATGCTTTTAAGTCGA
AATGTTTTTCTTCACTTAAGTAGACTGGCGCCCAATCAAGTACACCATAACGCACGAAAT
AAACAAATATATTTGCAAAGGCAATTGCCCATACCCATTTATTGTTCAGTA CATATTTAAA
TAAAATTTCTTTTGTAGTTAATTCTGTTTCTAATGTTTTCTTATCGCTTGTAGCAAAGTCAT
TTTTATAAATTTCGATTGGAGGTAAACCTTGAGATTGAGGTGTGTCTCTAATCAATACGTA
TGAAATTGCGGCAATGATAAGTGCTAAGAGTGCAGGGTAAATGAATACACCTTCGAAAC
CTTTTAAATAACCAAAGTTGATAAATGCTGTTGTTGTAATACCCCAAGCAGCAATAGGTG
CCATAATACCTCCACCAACATTATGCGCAACGTTCCAAAGGGCAGTCTTACTTCCGCGTTC
ACTTACACTAAACCAGTGAACGAGAACACGGCCTGAAGGTGGCCAGCCCATACCTTGAA
ACCATCCATTTAAGAATAATAGGACAAACATAATACCGATACCTGATGTAA AGAACGGT



ACAAATCCCATTAACAAATTGACGATAGCAGTGAGTGCTAATCCAAGAACTAAGAATATC
CGAGCATTGCTCCGATCACTTACAGTACCCATAAAGAACTTACTAAATCCATATGCGATG
GAAACAGCAGAAAGTGCAAAACCTAGTTCCGCTTTTGTAAAACCTTGCTCTTGCAATGCC
GGCATCGCTAATGAAAAGTTTTTACGTAATAAATAGTACCCAGCGTAACCGATGAAAATA
CCAAGAAATACTTGGAGACGTAATCGTTTATAGGTATCATCTATCTGATTTTCTGGCAAA
GGCTTAATATGCTTTGCAGGTTTAAGAAAATTCAT 
 

> yeiH 
Function: protein coding sequence; UPF0324 membrane protein (core genome, variable) 
Best match: yeiH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[366741:367736:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 42289 … 43285; Length: 996 bp 
Sequence: 
TTAACTATATAGCCAATGAACGACGATAAAGGCAAGTGATGACAAGCATAT TGAGGTAA
TAATGATTGTCATAAGCGGTTTAAGTGCGCGATTTTTAAGATCTTTAAATGCCACATTTAA
CCCTAAAGCAACCATGGCCATTAATAAGCAAATTGTTGATACAGTATTTAA AATATTTAG
CAATGCTGACGGAATAGTTACATATGTATTCACTAAGGCCATAATGACAAATCCAATTAA
AAAGTATGGAATGCTTATTCGACCCTTGCTAGATGATTCTGATGAACGGAAACGCATAAT
TAAAATAAGTACGATGGTTAATGGAATCAGTAAGAATACTCTACCAAGTTT GCCCAGAAG
TGCAATTTTAAGTGCATCACTACCACCAAAGCCACCAGCTAAGACAACGTGTGCAATTTC
ATGAAGACTAACACCAGACCAAGCGCCATAAACATTTGTCGTCATTGAAAAGATAGCGT
AGATAGCTGTATATATAAGTGAGAATATCGTACCAATCAATGCGATGATAC CGATACTAA
TAGCTGTATCCTTTTCACGTGATTTGAATATTGGAGCTACTGCAGCAATAGCGGCAGCAC
CACAAACGCCTGTACCTACACCTAGTAATAATGCGATGTTTTTGTCACCATGTAACAGTTT
GTTGACAAAGAGCATCATTACAATACTAAAAATAACGACACCTACATCGAT GGCTAATAG
TCTACTACCTTGACCGATAATATCGAATATATTGAGTTTAAGTCCATATAGGATGATTGCA
AATCTTAATAAATATTTAGATGAAAACGTAATACCTGAGCTATATTGTTCA GGATATCCTC
TAAAGTGACGATATAGAATAGCGATTAATATCGCGATAGTTAATGCGCCAACCTTATCTA
AGATTGGCAATTTAGCTGCTAAAAAGCTAAATAATGCGACTATAAATGTTA ATGATAGTC
CAATCATAAAATGCTTATTTTTCAATGATGCCAT 
 

> STAR 
Function:  Staphylococcus aureus repeat element 
Best match: STAR_CC121_21269_AFTU01000042.1[72955:73177]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 43434 … 43464; Length: 30 bp 
Sequence: 
GGCGGGGCCCCAACAAAGAAGCTGACGAAA 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[1695238:1695347:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 43461 … 43491; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAAGTCAGCTTACAATAATGTGCAAGTTG 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC008_COL_CP000046.1[1182242:1182414]  
Position: 009-contig_245_RC: 43462 … 43492; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAGTCAGCTTACAATAATGTGCAAGTTGG 
 

> furbox-fep 
Function:  binding site of ferric uptake regulator next to fep 
Best match: furbox-fep_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[368688:368722:r]RC (completely 
identical) 



Position: 009-contig_245_RC: 44405 … 44440; Length: 35 bp 
Sequence: 
ATAATGATTTTGATAATTATTATCAACTAGATAAT 
 

> fepA 
Function: protein coding sequence; lipoprotein (core genome, variable) 
Best match: fepA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[368853:369707] 
Position: 009-contig_245_RC: 44570 … 45425; Length: 855 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAGTTAACAACGCTATTATTAGCATCAACGTTATTAATTGCTGCA TGTGGGAAC
GACGATAGTAAGAAGGATGATTCAAAGACATTGAAAAAAGATGATGGTGTT AAAGCAGA
ATTAAAACAAGCAACAAAAGCATATGATAAATATACTGATGAACAGTTAAA TGAATTTTT
AAAAGGTACAGAAAAATTTGTTAAAGCGATTGAAAATAATGATATGGCCCA AGCAAAAG
CGTTATATCCAAAAGTTCGTATGTATTATGAACGCTCTGAACCAGTTGCAGAAGCATTTG
GAGATTTAGATCCTAAAATTGATGCACGTCTTGCAGATATGAAAGAAGAGAAAAAGGAA
AAAGAATGGTCAGGATATCATAAGATTGAAAAAGCATTATACGAAGATAAG AAAATTGA
TGATGTGACTAAAAAAGATGCACAACAATTATTGAAAGATGCAAAAGAATT GCATGCCA
AAGCTGATACATTAGATATCACACCAAAATTAATGTTACAAGGTTCTGTTG ACCTATTAA
ATGAAGTTGCAACTTCTAAAATCACAGGTGAAGAAGAAATTTATTCACATA CAGATTTAT
ATGATTTTAAAGCGAACGTTGAAGGCGCACAAAAAATTTATGACTTATTTA AACCTATTT
TAGAGAAAAAAGATAAAAAATTAAGTGATGATATTCAAATGAACTTCGATA AAGTGAAT
CAATTATTGGATAAATATAAAGATAACAACGGCGGTTATGAGTCATTTGAA AAAGTATCG
AAGAAAGACCGTAAAGCATTTGCGGATGCTGTTAATGCATTAGGAGAGCCACTAAGTAA
AATGGCTGTGATTACTGAATGA 
 

> fepB 
Function: protein coding sequence; iron-dependent Dyp-type peroxidase (core genome, variable) 
Best match: fepB_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[64632:65861:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 45421 … 46651; Length: 1230 bp 
Sequence: 
ATGACAAATTATGAACAAGTTAACGATAGTACGCAATTTTCAAGACGTACA TTTTTGAAA
ATGTTAGGTATTGGCGGTGCCGGTGTTGCAATTGGCGCAAGTGGTGTTGGTAGCATGTGG
TCTTTCAAATCAATGTTCAATACACCAGAAGATCCGGAAAAAGATGCGTATGAATTTTAT
GGTAAAGTGCAACCAGGCATTACCACACCCACGCAAAAAACATGCAATTTCGTTGCGTTA
GATTTGAAGTCAAAAGATAGAGATGCAATTAAGGCAATGTTTAAAAAGTGG ACGGTTAT
GGCTGATCGTATGATGGATGGTGATACAGTTGGCAAGCCGAGTAACAATCCTTTAATGCC
ACCAGTAGATACCGGTGAATCGATAGGATTAGGTGCAAGCAAGTTAACGATTACCTTTGG
GATTAGTAAGTCTTTGATGAAGAAAATTGGGTTATCTAGTAAAATTCCCGATGCCTTTAA
AGATTTACCGCATTTTCCGAATGATCAGTTAATAGACGATTACAGCGATGGTGATATTAT
GATTCAAGCATGCTCAAATGATTCGCAAGTATCCTTTCATGCGGTTCATAATTTAGTTCGT
CCATTTCGAGATATTGTTAAGGTACGTTGGGCGCAATCTGGTTTTATCTCTGCTAAAGGTA
AGGAAACACCTAGAAATTTAATGGCATTTAAAGATGGAACAATTAATCCTA GAAAAAGT
AATCAACTTAAAGATTATGTGTTTATTGATGACGGATGGGCGAAACATGGAACTTATTGT
GTTGTCAGACGTATTCAAATACACATTGAAACGTGGGATCGTACTGCACTGGAAGAACAA
GAGGCTACATTTGGTCGGAAACGACATAGTGGTGCGCCGTTAACAGGTGGGAAAGAGTT
TGATGAAATTGACTTAAAAGCGAAAGATAGTCATGGCGAGTATATTATTGA TAAAGATGC
CCATACGAGACTAGCGAAAGAAGCAAATACGTCAATTTTACGTAGAGCCTTTAATTATGT
TGATGGTACGGATGACCGCACAGGTAACTTCGAAACAGGCTTGTTGTTCATTGCTTTTCA
AAAAGCGACAAAACAATTTATCGATATACAAAATAATTTAGGTAGTAATGA TAAATTAA
ATGAATATATTACACATAGAGGTTCTGCTTCATTTTTAGTATTACCAGGTGTTAGTAAGGG
AGGATACCTTGGTGAAACATTATTTGACTAA 
 

> fepC 
Function: protein coding sequence; high-affinity iron transporter (core genome, variable) 
Best match: fepC_CC005_04-02981_CP001844.2[390150:391862]  



Position: 009-contig_245_RC: 46631 … 48344; Length: 1713 bp 
Sequence: 
GTGAAACATTATTTGACTAAATTTGTAGCAATGCTAATAACTGCTGCTATGGTGTGTAGCT
TTGGGTTACTGAAAAGTCAGGCAGCAGAACAACAAAGTATTAGTGATGTATATAGTGTGA
TAACGGATGCGAAATCTGCACTTTCTAATAATTCGATATCGAATGACAATAAGCAGAAAG
CAATTGAGCAAGTGGTAAGTGCAGTTAAGAAATTATCGCTTGAAGATAATA GTGAAAGT
AATGCTGTCAAATCAGATGTGAGAAAGCTTGAAGATGCAAAAGCGAATGATAATCAAAA
AGATACACTTTCGCAATTAACGAAGTCATTAATTGCTTATGAAGAGAAATT GGCTAGTAA
AGATGCGGGTTCTAAAATTAAACTATTGCAACAGCAAGTCGATGCCAAAGATGCAGTAAT
GACAAAAGCGATTAAAGATAAAAATAAAGCAGAGCTAGAATCGCTGAACAA TAGTTTGA
ATCAGATTTGGACAAGTAATGAAACGGTAATTCGCAATTATGACGCAAATCAATATGGAC
AAATTGAAGTCGCATTACTGCAACTTAGAATCGCAATTCATAAGTCGCCATTAGATACAG
CGAAAGTGTCACATGCTTGGACAACTTTTAAATCAAATATTGATCATGTCGATAAGAAAA
GTGATACGTCTGCAAATGATCAATACCGTGTATCACAATTAAATGATGAGTTAGAGAAGG
CGATTAAAGCTATCGACGACAATCAATTGTCGGATGCTGATGCTGCGCTTACACATTTTAT
AGAAATTTGGCCGTATGTTGAAGGTCAAATTCAAACTAAAGACGGTGCTTTGTATACGAA
AATTGAAGATAAAATACCATATTATCAAAGTGTATTAGACGAACATAATAA AGCACATGT
GAAAGATGGTTTAGTAGATTTAAATAACCAAATTAAAGAGGTTGTTGGCCA TAGTTATAG
CTTCGTCGATGTGATGATTATCTTTTTACGTGAAGGGCTAGAAGTGTTGTTAATTGTAATG
ACATTGACTACCATGACGCGTAATGTAAAAGATAAGAAAGGGACTGCAAGTGTGATTGG
TGGTGCAATTGCCGGACTTGTACTGAGTATTATCTTAGCAATTACGTTTGTAGAAACTTTA
GGGAATAGTGGCATTCTTCGTGAAAGTATGGAAGCGGGATTAGGTATCGTTGCGGTCATA
TTAATGTTTATCGTTGGTGTTTGGATGCACAAACGTTCAAATGCAAAACGTTGGAATGAC
ATGATTAAAAATATGTATGCTAATGCGATTAGTAATGGTAATTTGGTATTG TTAGCGACG
ATTGGTTTAATATCTGTGTTGCGTGAAGGTGTTGAGGTTATCATTTTCTATATGGGGATGA
TAGGTGAGCTAGCGACAAAAGATTTTATTATTGGTATTGCTTTAGCTATCGTTATATTAAT
TATCTTTGCGTTATTATTTAGATTTATCGTCAGATTGATACCTATATTCTATATATTTAGAG
TATTGTCGATCTTTATTTTTATTATGGGATTCAAAATGCTTGGCGTAAGTATTCAAAAATT
ACAATTATTAGGTGCGATGCCGAGACATGTTATCGAAGGATTCCCAACGATTAACTGGTT
AGGATTCTATCCAAGTTATGAACCATTGATAGCACAAGCTGCCTATATTATGGTAGTTGCT
ATCTTAATCTTTAAATTTAAAAAATAA 
 

> tatC 
Function: protein coding sequence; twin-arginine translocation protein C (core genome, variable) 
Best match: tatC_CC188_21340_AGTX01000031.1[74906:75607:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 48435 … 49137; Length: 702 bp 
Sequence: 
TTAATGTGTTGGCGGTTTGCCTCGGTATGTAAATTTAACGATGAACGTACTGAACTCAAA
GAGCAATATGAGTGGCAATGTGAGTAATATATTTAATGTTAAATCGGGTGGTGCAATGAT
ACTTGCTAATACAAAGCAAGCGAAATAAATATATTTTCGATAATGCTTCAA TGATGTGGT
ATCTATAAGACCGAATTTTGCAAGTCCTATGAATAATATTGGCAATTGGAA TAAAATGCC
AAAAGTGAAAAGCCAACGGATAAGTTCAACTAAATACGCTTTAAAGCCAAT GACAGGCG
AAATGTTTAAAGTTAATGATAATTTTAACGCGAATTGAATGATCATTGGAA AGCTAACAT
AAAATGCAAAAGCGACGCCAGCACAGAATAATAACACGCTGAAAAAACTAT ATTTATAA
ATAAATTGGCGCTCATTATTATGCAAACCAGGCGCAACAAACGCCCACAATTGATAAAAC
ATAACCGGTGAAATGAGACAAAACGCGATGAAAAATATAATCATCACGTAT ATTTGGAT
CATTTCTGTGAATGAAAATGCATGTAAGGACACATGTGCACGGGTAATATACGTTATGAA
TGGTGTCATCCACCAAAATGATGAAACATATACGACGATGACCGTAATGACGAACGACA
ATAAAATTTTTACTAACCGATGGCGTAGTTCGCTAAAGTGAACCAT 
 

> tatA 
Function: protein coding sequence; twin-arginine translocation protein A (core genome, constant) 
Best match: tatA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[373436:373651:r]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 49153 … 49369; Length: 216 bp 
Sequence: 



CTATTGCTCTCGCTGTTGCTTCGATTCCTTACTGGGTGTATCGTGAGACTCTTTATCTAAAT
CTTCTGTTGCAGATTTAAATTCTTTTAAAGTAGAACCGATAGCACGACCAAATTGTGGTA
ATTTTTTCGGACCAAAAATAATTAAAGCGATAATGCTAATGACGACAAGAC TTGTTGGAC
CTGTGATGCCTAAAATAAAAGTGTTAGTTATCAT 
 

> ltrA 
Function: protein coding sequence; low temperature requirement A (core genome, constant) 
Best match: ltrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[377187:378320:r]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 52884 … 54018; Length: 1134 bp 
Sequence: 
TTATTCATGTTTATTACGTAGACGTTGATTTTTAAAATAAATCAGCATGAT GCAGAAAGTC
GCAACGGATACCGAGATAATCATTACTTGGTCATGCCCCTTAAAGATAAGGCTGATGATA
TATGATACTACAAGTATGCCTAGTGAAGAAGAAATATATTTTGCGTTTGTCAGTTCATTAT
GGAAATAAGGCGTGATTAACCATAATCCAATATAGAATATTAAAACACTGA TATACATCA
TATTAATTTCAAACAAGTCATTTAGTTTATTGTTATTACTAAAAACAATTG CAGCATTAAT
CACACCTAAAGCGATATTGATTAATAGATGCGTATACGATAAACGGAAACCGATAGATG
ACAATTTATGATTAATGTAATTTTCAGTAATGATCCAATATACACCGAAAA GACTAATTA
AAATCATAAATTGGAATATATAAATGTAACTAAAATGATCAATGCTAAATG ATGACGAA
GCTAAACCAACCAGTACCTCGCCAAAGATAATAATTGTTAGTAACGAAAAA CGTTCTACT
AAATGCATCATATTAACAGGTGATAATACAAGATATTTCTGAAATGGAATA AGTCCTGTC
GCTGCAATGAATACGCCTAAAAATCCAGGGATGTAATGGATACTTTGTGGTAGTACTAAT
GATAGAAATGATAAAAATGAAATCACAAAGGCTACGCTCGCAAAAGCTTGA CATGTACG
CTTATCGCCATAATCTAACCCTGTACGTATATGTAATAAATACTGTAATCCGATACTTAAA
TACATAATTGCCACGCATAAGAAGAATGGGAAGAATGTCTTTTCAAAGTCCGGATATAGG
CTGTTAGATAGGAAGACCATGATGAACATATTAAACATCATAAACGAGACG TCTTTGAAT
GTAACTTGACCAAATCGATTTGTAAAAAATGTTTGATGAGACCACATTAAC CATAAGAAC
AAACTCATGACGATGTATTTGAAAAATAAATCAGCTGAAATGGAACCGTTT TGTGTTGTT
AAAATCACATGTGCAATTTTTTGAATGGCATAGACGAAAATTAAATCAAAG AACAACTCA
TGGAATCCTGCACGCTTTTCAGCTAAATGTTTTGGTGTTAATGCATTAACCAT 
 

> thlA/yqil 
Function: protein coding sequence; acetyl-CoA acetyltransferase (core genome, constant) 
Best match: thlA_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[55545:56726:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 54556 … 55738; Length: 1182 bp 
Sequence: 
ATGACGAGAGTCGTATTAGCAGCAGCATACAGGACACCTATTGGCGTTTTTGGAGGTGCG
TTTAAAGACGTGCCAGCCTATGATTTAGGTGCGACTTTAATAGAACATATTATTAAAGAG
ACGGGTTTGAATCCAAGTGAGATTGATGAAGTTATCATCGGTAACGTACTACAAGCAGGA
CAAGGACAAAATCCAGCACGAATTGCTGCTATGAAAGGTGGCTTGCCAGAAACAGTACC
TGCATTTACAGTGAATAAAGTATGTGGTTCTGGGTTAAAGTCGATTCAATTAGCATATCA
ATCTATTGTGACTGGTGAAAATGACATCGTGCTAGCTGGCGGTATGGAGAATATGTCTCA
GTCACCAATGCTTGTCAACAACAGTCGCTTCGGTTTTAAAATGGGACATCAATCAATGGT
TGATAGCATGGTATATGATGGTTTAACAGATGTATTTAATCAATATCATAT GGGTATTACT
GCTGAAAATTTAGTGGAGCAATATGGTATTTCAAGAGAAGAACAAGATACA TTTGCTGTA
AACTCACAACAAAAAGCAGTACGTGCACAGCAAAATGGTGAATTTGATAGT GAAATAGT
TCCAGTATCGATTCCTCAACGTAAAGGTGAACCAATCTTAGTCACTAAGGATGAAGGTGT
ACGTGAAAATGTATCAGTCGAAAAATTAAGTCGCTTAAGACCAGCTTTCAAAAAAGACG
GGACAGTTACAGCAGGTAATGCATCAGGAATCAATGATGGTGCTGCGATGATGTTAGTCA
TGTCAGAAGACAAAGCTAAAGAATTAAATATCGAACCATTGGCAGTGCTTGATGGCTTTG
GAAGTCATGGCGTAGATCCTTCTATTATGGGTATTGCACCAGTTGGCGCTGTAGAAAAGG
CTTTGAAACGTAGTAAAAAAGAATTAAGCGATATTGATGTATTTGAATTAA ATGAAGCAT
TTGCAGCACAATCATTAGCTGTTGATCGTGAATTAAAATTACCTCCTGAAAAGGTGAATG
TTAAAGGTGGCGCTATTGCATTAGGACACCCTATTGGTGCATCTGGTGCTAGAGTTTTAGT
GACATTATTGCATCAACTGAATGATGAAGTTGAAACTGGTTTAACATCATTGTGTATTGGT
GGCGGTCAAGCTATCGCTGCAGTTGTATCAAAGTATAAATAA 



 

> Q5HIT9 
Function: protein coding sequence; cyclase family protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HIT9_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[380123:380875:r]RC (completely 
identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 55820 … 56573; Length: 753 bp 
Sequence: 
TTAGTCATTTGATGGTTTAATTGCAAATGCTCTAACAGGGAACCCAGGTGCATCTTTTGGT
TTAGGGCTGATAGCGTAAATGATGGCGCCACGAGTTGGTAATTGATCTAAATTAGTTAAT
AACTCGACTTGGTATTTATCCTGACCAAGAATATAACGTTCGCCAACTAAATCACCATTTT
TTACAACGTCCACAGATGCATCGGTATCGAATGTTTCATGACCAACAGCTTCAACACGAC
GTTCTTCAATTAAGTACTTCAAAGCATCTAATCCCCAACCCGGTGCATGTTGTTGTCCGTT
CGCATCTTTGTTTTCAAACTTTTCAATATTAGGCCAACGTTTTGACCAATCGGTACGAAGT
GCAACAAAAGTGCCAGGTTCAATAGTACCATGCTCTTTTTCCCATGCTTCTATATGCGCAC
GTGTTACAATGAAATCATTGTTGTTCGCTACTTCTGTTGAAAAGTCTAATACAATTAACGG
CAATACCAATTCTTTTAAATCAATGTCTTCTAAATAACGTTTATTCTCGAC AAAGTGAATT
GGTGCATCAATGTGAGTACCATATTGCGTTACAATATTCCAACGTTGCACATAGAAACCA
TGATCTTTAACCGTGAATAAAGTTGAAACTTCGCCTTTTTCAAACTCACTAAAACGTGGTA
TTTCCGGATCAAATGTATGCGTTAAATCAACCCAAGTTGCTTGTTTTAAAGTATTTAATTG
TTGCCATAAAGGATATTGTGTCAT 
 

> metE 
Function: protein coding sequence; 5-methyltetrahydropteroyltriglutamate--homocysteine 
methyltransferase (core genome, constant) 
Best match: metE_CC030_MRSA252_BX571856.1[397296:399524:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 56615 … 58844; Length: 2229 bp 
Sequence: 
TTATTCTTGGCGTTTAGCTTTAACAGCATTCACAAGCACAGTCAATGCATCTTTAACTTCT
TCTTCTTTTCGCGTTTTCAAACCACAGTCAGGGTTTACCCAGAATAATGAGCGGTCGATTT
GTTGTAGTGAACGATTGATTGCTGTAGTAATTTCTTCTTTTGTTGGAATACGTGGACTATG
AATATCATACACACCTAGACCAATACCTAAATCATAATTAATATCTTCAAA GTCTTTAATT
AAATCACCATGGCTACGAGATGTTTCAATTGAAATAACATCAGCATCTAAGTCATGAATA
GCATGAATGATTTGACCGAATTGAGAATAACACATATGTGTATGGATTTGAGTTTCATCA
CGAACTGAAGACGTTGCAAGTTTAAATGATAAAACAGCATCTTTAAGATAT TGTTCGTGA
TATTCAGAGCGTAATGGTAAGCCTTCACGTAATGCAGGTTCGTCAACTTGGATAACTTTG
ATTCCTGCAGCTTCAAGTGCTAATACTTCTTCGTTGATTGCTAAAGCAATTTGATCTTGAA
CGACTTTACGTGGTAAATCAACACGTTCAAATGACCAGTTTAGAATTGTTACAGGTCCAG
TTAACATACCTTTAACTGGTTTATCTGTTAAGCTTTGTGCATAAACTGTTTCATCAACAGT
TAAAGGCGCTGTCCATTTTACATCACCATAAATGATTGGTGGTTTTACGGCACGTGAACC
ATATGATTGCACCCAACCGAATTTAGTTACTAAGAAACCTTGTAATTTTTCTCCGAAGAAT
TCAACCATGTCATTACGTTCAAATTCACCGTGAACTAATACATCTAAGCCAATGTCTTCTT
GAATTTTAATCCATCGAGCAATTTCATTTTTTAAGAATGTTTCATATGCTTCGTCTGTAAT
GCGTTTGTTCTTCCAATCTGCACGGTATTTTCGAACTTCTCGGCTTTGTGGGAATGATCCA
ATAGTTGTTGTTGGTAAATCCGGTAAGTTCAAACGTTTTTGTTGTTGTTCAATACGTTGCG
CGAATGGTGATTGTCTTGAAGTACGCACGCTTTCGAAATCATAATCTAAGTTTTTGAATGA
TTGATTTTGGAAACGCTCATAACGTGCTTTTAATTTATCATATTTAACACTATCGTTTTGAT
TAAATAGGCGACGCAATGCATCTAATTCGTCTAATTTTTCAGTTGCAAAGCTTAAGCCTTC
GCCAACACTTGTATCTAATGTTTCATCATCTAAAGATACTGGAACATGTAATAATGAAGA
TGATGGTTGAATGACAAGTTCATTAGTGTGTGCTAACAATTTATCGATTAAGACTTTTTTA
GCTTCAATGTCACTTGCCCACACATTACGACCATCAATAATTCCAGCGTATAATGTTTTTG
ATTTATCAAAATCTCCAGCTTCAATTTGTTTAAGGTTATAGCCATTATCATGGACAAAGTC
TAAACCTAAACCACCAACAGGTAAAGAACTTAAGAATTTAAGATGTGCACG TTCAAAGT
ATGTTTGAATGACTAATTTTTTAGCAACACCAGCTTTTTCGAAATAGTCATAAGCTTCACG
TGTAATATTTTCATAGCTTTCGCTGTCGTCTGTAACTAAGATTGGCTCATCAACTTGAATG
TACTCAGCACCTGCATCAATTAATGATTCAAACACTTCTTTATAAAGTGGTAATAACGTTT



TAACTTTTTCTTCAAAAGTTTGGTGACCGCCTTTTGATAATTTAACAAAAGTAATCGGACC
AACAATGACAGGGTGAGCGTTAACGTTTAAAGATTGGGCATATTTAAAGCGATCTAATAA
TACATTGCGACTCACTTTAGGCTCAACATTGTCCCATTCAGGTACGATGTAATGATAGTTA
GTGTTAAACCATTTTATAAGTGCACTTGCAACATGGTCTTTATTACCGCGAGCAATATCAA
ATAATAAATCATCATCAATAGTTCTTCCTTGGAAACGTTCAGGGATGATGTTGAATAATA
ATGACGTATCTAATATATGGTCATATAAAGAGAAATCACCAACTGGGATGCTATCTAAGT
GATAGTACTTTTGTAATAATAAATTTTCTTTATGTAGATCAGTTAATGTTT GATCTAATTCT
TCTTTAGAAATCTTCTTTGCCCAATAACTTTCGATGGCTTTTTTCCATTCTCTTTTTCTACCT
AATCTTGGGAATCCTAAGTTTGATGTTTTAATTGTTGTCAT 
 

> metH 
Function: protein coding sequence; methylenetetrahydrofolate reductase (core genome, constant) 
Best match: metH_CC008_NCTC8325_CP000253.1[352150:353991:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 58840 … 60682; Length: 1842 bp 
Sequence: 
TCATAATATTGCCTCCTTGTGAGCAGTAATAGATTTTGAGTATGCTGCAAGTTCTAATGAA
TCTTCGACATTTTGAAACGGTGTGATAATGTATAAACCATTAAAATATTCA TGAACAGTA
TCGATTAAATCCTTTGAAAGCTTAAGACTTAGTTCTCGTGTTTTGGCTTTATCATCTTTAAC
TGCTTCAAATTGTTGTAAAATTTCATCTGACATCTTGATTCCTGGCACTTCATTATGCAAA
AAGAGTGCGTTTTTGTAACTTGCGATAGGCATAATGCCTATGAAAAATGGTTTGTTCAAG
TGCTTAGTGGCATGGTAAATTTCAATGATTTTCTCTTTGCTGTACACGGGTTGTGTTATAA
AATAAGACATTCCGCTTTCTATCTTTTTCTCTAATCTTTTGACGGCACCATCTAATTTACGA
ACATTAGGGTTAAAGGCGCCAGCGATGTTGAAGTGTGTACGTTTCTTCAGCGCATCACCG
TCAGTGTTAATACCTTGATTAAATCTTAGAGCGAGTTCAGTTAATCCTTTAGAATTAACAT
CATAGACATTGGTTGCACCTGGTAAGTGACCAACTTTTGAAGGATCACCAGTTATGGCTA
ATATTTCGTTAACGCCAATGAGCGATAATCCAAGTAAATGGGACTGCAAGCCGATTAAGT
TTCGGTCTCGACATGTAATATGTACGAGTGGTTCAATATTGTAATATTGCTTAATTAAGCT
AGCAGCAGCAATATTGCTAATTCTGACAGTTGCCAATGAATTATCTGCGAGTGTTACCGC
ATCTACATTAGCTTTATCAAGTTTAGCGATATTTTCAAAAAATCTATCCGT GTCTAAATGT
TTCGGTGTATCCAATTCGATAATAACGGTTGGACGTTCTTGAACCTTAGATGTTAATGATT
GTCTAACTTTATTTTGAGATGGATTGAAAAGTGCTTTCGTTGGTATCGGAATCACTTTTTT
GTCATTAACAGGTTTAAGTGTCTGAATAGATTCTTTAATAAATTTGATGTGCTCTGGCGTT
GTACCACAGCAACCACCAATTAAACGAACACCTTCGCGAATTAGATTTTGAGCAACTTGA
CCGAAATATTGTGCATTGTCACTATACTTAAATTCACTATTTTCAATATCTAATAAGCTGG
CATTTGGATAACAAGATAAGAATGCGTGCTCTGGTAATTCAATATGTGTGAAAGACTCTT
GCATATGGTGCGGGCCATGATGACAATTGAGTCCCACGATGTTTGCACCACATTGAACGA
GTTGTTTTAATCCTTCATTGATTGCCTGACCATTAACTAAGTAATTTGTGTTTGAAGCGGT
TAATTGAGCAATGATTGGAATGTCGTATTTCTTTCTCGTTCGTGAAATGACATTTGTTAAC
TCTTCTAGGTCGTAATACGTTTCGAAAAGTAGCGCGTCAACGCCTTCTTCAATTAAGGTGT
CTATTTGAATTTCAGTATGATAAAGAATAGTTTGTAAGCTGATATCCTCTTGTTTGATACC
TCTAAACCCACCAACTGTGCCTAATATATACGTATCTTTATTTGCTGCTTTTTTTGCGATGC
GAACGGCGGCTTGATGTATTGCTTTAACTTTATCTTCAAGACCGAATCGTTTTAACTTTTC
AAAATTTGCACCATAAGTATTGGTTTGAATGACATCAGCACCGGCTTCAATATATGAACG
ATGGATGCGTTCAACTTTATCTGGATGGCTAAGATTATATGCTTCTGGACAGGTGTCTAAT
CCTTCAGAGTATAAAATGGTTCCTATAGCGCCATCAGCTACTAAAACATTATCTTTCAATT
GTGTGAGGAATTGACTCAT 
 

> A5IPT9 
Function: protein coding sequence; putative cystathionine beta-lyase (core genome, variable) 
Best match: A5IPT9_CC007_TCH959-USA300_AASB02000040.1[61053:62213:r]RC (completely 
identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 60650 … 61811; Length: 1161 bp 
Sequence: 
TTATCTTTCAATTGTGTGAGGAATTGACTCATTGAATGCCTCCTTTAATGCGTATTTGATG
TCTGCAATGAGTTCATCAGGATCTTCGAGACCAACACTTAATCGGAATAGACCGAAAGTG



ATACCACGTTCTTGCCTCACTTCTTCAGGTAGTGTTGCGTGAGACATTGTTGCTGGGTGCG
AAAGTATTGTTTCCACACCACCTAGACTCACTGAAACGAGTGGTAATGTCAGTGCATCGA
CAAATTGTTGTGCTTTAGACTCATCAGCTAAACGTAAGCCAATAACGGCACCGCCATTTTT
AGCTTGTTCTAAATGAGATGCAGTAAGTCCCGGATAATAAACTTCTGAAATTTCATCTTGC
TTTATTAAAAATGACACGATTTTTTGCGCGTTTTCGACAGATTGTTTAAATCTGATTGGAA
ATGTTTTTAAATGTTTAGCAAGTGTCCAGCTATCTTGAGCAGATAACATATTGCCTGTACC
ATTTTGTATTAAATAAAGAGCTTCACTAATTGCCTCATTATTAGTAATGAC AGCACCAGCA
ATTAAATCGCTATGTCCACTTAAAAATTTTGTAGCACTATGAATGACAATA TCAGCGCCA
AGTAATAAAGGTGATTGACCTAACGGTGTCATGAATGTATTGTCCACAGCTACCAGTAGT
TCATGCTTTTCGGCTATTTTAGAAACAGCTTTGATATCAGTAATTTTAAAACAGGGATTCG
ATGGTGTTTCGATATAAATTAATTTTGTGTTTGATTGAATGGCACCCTCGATTTGTTCGAG
CTTGGTAGTATCTACGGTTGTAAATTCAATATTAAATCGATTCAAAATTTG CTCAGTGAGG
CGAAAAGTACCGCCATATACATCATCGGGTAAGATGACATGATCACCAGATTTGAAAGTC
AAAAGTACTGCTGAAATCGCAGCAATACCTGATGCAAAAGCAAAAGCGAAT TTCCCCTGT
TCTAATCGTGCTAACTTCTCTTCTAAAAGTTCACGGTTAGGGTTGCCACTTCGTGCATAAT
CATATTTAACATCGCCACCAAGACTTGTTTGATGGAATGTTGAAGAATCATAGAGTGGTG
GGTTAGCTGAATGATATTCCACACCTCTACGCCAATCGAATATCACTTCTGTCTCTTTTGA
AAGTGTCAT 
 

> A5IPU0 
Function: protein coding sequence; putative cystathionine gamma-synthase/cysteine synthase (core 
genome, variable) 
Best match: A5IPU0_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[386110:387213:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 61807 … 62911; Length: 1104 bp 
Sequence: 
TCATACAATCTCTCCAATCTGAGCTTTATCTAATGCTTGGATGATATCGCGTTCGATGTCT
TCATAATTTTCAACACCTAGTGATAAGCGGATTAAATACTCATCAATGCCACGTTTATCTT
TTTCAGCATCTGGCATATCAACATGTGTTTGGGTGTAAGGGAAGGTCACTAATGTTTCAGT
ACCTCCTAAACTTTCTGCAAAAATGCAAATGTCTAAATTTTTTAATAATTT AGCGACGCTA
TAGGCCTTGTTAAGTCTTAAACTAAGCATGCCAGTTTGCCCGCTATATAGTACTTCGTCAA
TTGCTTGAAGTGACTGACATTTTTTAGCAAGTTTTCTAGCGTTTGATTGCGCACGCTCAAT
GCGTAAATGCAAAGTTTTAAGTCCACGTAACAACAAATAACTATCTATTGG TGAAAGTGT
TGCGCCAGTCATGTTGTGAAAATCAAACAACTGTTGCGCGAGTGATTCACCTTTGACGGT
TACGACACCTGCTAGTACATCATTATGTCCACCAATATATTTCGTAGCTGAATGTAAGACT
ATATCAGCACCTTCTGCTAATGGTGTTGAAAGATAAGGTGTTAAAAATGTATTGTCGATA
ATTGACAATAAGCCTTTAGCTTTACAAAGTTGATAGTACGGCTTTACATCAATAGCAATC
ATTTGTGGGTTAGATATTGGTTCAATGAATAATGCAACTGTTTTATCAGTGATTTCTTTTTC
AACTTGTTCATAATCTGTAAAATCAACGTACTTAAATTTGATATTGTATTG TTGCTCATAA
AATTCAAATAATCTAAATGTGCCGCCGTATAAATCGAATGAAACTAAAATT TCATCGTGT
GGTTTAAATAAATTACATATTAATTGAATGGCTGACATTCCACTTGATGTA GCGAATGAT
GCAATACCATGTTCGAGTTTGGCAAAACAGGTTTCAAATGTTGAGCGTGTAGGATTTTTA
GTACGTGTATAATCAAAACCTGTCGATTGTCCTAGTTTTGGATGCTTGTAGGCAGTAGATA
AATGGATTGGATTCGCTATAGCACCGGTTGAATCATCGGTTAATGTGATTTGGGCTAACT
GTGTATCCTTCAT 
 

> tbox02 
Function: noncoding RNA T-box leader element (core genome, constant) 
Best match: tbox02_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[387279:387648:r]RC (completely 
identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 62976 … 63346; Length: 370 bp 
Sequence: 
AAAAAGGACGAAAGCTTATGTTTCGCGGTACCACCTTTATTTGTTATTCCATCGCTGAAAT
AACCTTATTCAGTACGCATTAAAAGTAAATATGCTTACTGAACAATTATCA CAATTAAAG
TCAGTAAGTAAGGATATAGTAATGTGCTATCCCATACTTATTAACAAAAAA TCGTGCGTA
AAGAATCCAGTACGCCATTTAACATCAATGTTAATACTGTATCGCTATAACGGGCGAACC



CGTAGACACCTCATATTGGCATCAACACTCCAAGGCCATTTTCAAACACGCTTTCAAAAT
CTTCTCTCAGCTACTAAAGACTCTCTGTATAAGCAGGGTGTGTTTTACTTTCCTCTTTATTG
TGTTTAC 
 

> spo0J 
Function: protein coding sequence; chromosome partitioning protein (core genome, variable) 
Best match: spo0J_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[387877:388722] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 63574 … 64420; Length: 846 bp 
Sequence: 
GTGAGTGAATTGTCAAAAAGTGAAGATCAACGTATTACTAAAACAAAAGAT GAACAAAT
TAAGCAAATAGATATATCGGATATCAAACCGAATCCGTATCAGCCCCGAAAAACTTTCGA
TGAAAATCATTTAAATGATTTGGCAGATTCAATTAAGCAATATGGAATTTT GCAACCAAT
TGTGCTTAGAAAAACAGTTCAAGGTTATTACATTGTAGTTGGTGAAAGAAGGTTTAGAGC
TTCGAAAATTGCTGGTCTAAAATACGTATCAGCGATTATCAAAGATTTAAC AGATGAAGA
TATGATGGAACTGGCGGTCATCGAAAATTTACAACGAGAAGACTTAAATGCGATTGAAG
AAGCTGAAAGTTATCAACGTTTGATGACAGATTTGAAAATTACACAACAAG AAGTAGCG
AAGCGATTGAGTAAGTCGCGCCCGTATATAGCGAATATGTTGAGGTTATTACATTTGCCG
AAAAAGATTGCTGACATGGTAAAAGATGGGCGACTGACAAGTGCACATGGACGAACGTT
ATTGGCAATTAAAGATGAACAACAAATGCTTAGGTTAGCGAAACGGGTTGTTAAAGAAA
AGTGGAGTGTTAGATATTTAGAAAACCATGTTAATGAATTAAAAAATGTTT CGTCAAAGT
CGGAAACAGACAAAGTAGATATAACTAAGCCTAAATTTATAAAGCAACAAG AACGACAG
TTGCGAGAACAGTATGGTACCAAAGTAGATATATCAATAAAAAAATCGGTT GGTAAAAT
CTCATTTGAGTTTGATTCACAAGAAGATTTTCTAAGAATAATTGAACAATT AAATCGTAG
GTATGGTAAATAG 
 

> engD 
Function: protein coding sequence; GTP-dependent nucleic acid-binding protein EngD (core genome, 
constant) 
Best match: engD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[390005:391102] 
Position: 009-contig_245_RC: 65702 … 66800; Length: 1098 bp 
Sequence: 
ATGGCTTTAACAGCAGGTATCGTTGGATTGCCAAACGTTGGTAAATCAACATTATTTAAT
GCAATAACAAAAGCAGGTGCTTTAGCAGCGAACTATCCATTCGCTACGATTGATCCTAAT
GTAGGGATAGTAGAAGTGCCAGATGCTAGATTACTTAAATTAGAAGAAATGGTTCAACCT
AAAAAGACATTGCCGACTACATTTGAATTTACAGATATCGCTGGTATTGTGAAAGGTGCT
TCAAAGGGAGAAGGGTTAGGTAATAAATTCTTATCACATATTAGAGAAGTA GATGCGATT
TGTCAGGTCGTTCGTGCATTTGATGATGATAACGTAACTCATGTTGCTGGTCGAGTAGACC
CTATTGATGATATTGAAGTTATTAATATGGAATTAGTACTAGCGGACTTAGAATCTGTTGA
GAAACGTTTGCCTAGAATTGAAAAATTAGCACGTCAAAAAGATAAGACTGC TGAAATGG
AAGTACGTATTTTAACAACTATTAAAGAAGCTTTAGAAAATGGTAAACCCG CTCGTAGTA
TTGACTTTAATGAAGAAGATCAAAAATGGGTGAATCAAGCGCAATTACTGA CTTCTAAAA
AAATGCTTTATATCGCTAATGTTGGTGAAGATGAAATTGGTGATGATGATAATGATAAAG
TAAAAGCGATTCGTGAATATGCAGCGCAAGAAGACTCTGAAGTGATTGTTATTAGTGCAA
AAATTGAAGAAGAAATTGCTACATTAGATGATGAAGATAAAGAAATGTTCT TAGAAGAT
TTAGGTATCGAAGAACCAGGATTAGATCGATTAATTAGAACAACTTATGAA TTATTAGGA
TTATCAACATATTTTACTGCTGGTGTGCAAGAAGTACGTGCTTGGACATTTAAACAAGGT
ATGACTGCACCTCAATGTGCTGGTATCATTCATACTGATTTTGAACGTGGATTTATCCGTG
CCGAAGTAACAAGTTATGACGACTATGTAAAATATGGTGGCGAAAGTGGCGCTAAAGAA
GCGGGCAGACAACGATTAGAAGGTAAAGAATATATTATGCAAGATGGCGATATCGTTCA
TTTCAGATTTAATGTATAA 
 

> rpsF 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S6 (core genome, constant) 
Best match: rpsF_CC008-ST72_21259_AFTS01000010.1[98755:99033:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 67338 … 67617; Length: 279 bp 



Sequence: 
ATGTACATCGTACGCCCAAACATTGAGGAAGATGCTAAAAAAGCGTTAGTTGAACGTTTC
AACGGCATCTTAGCTACTGAAGGTGCAGAAGTTTTAGAAGCAAAAGACTGGGGTAAACG
TCGCCTAGCTTATGAAATCAATGATTTCAAAGATGGCTTCTACAACATCGTACGTGTTAA
ATCTGATAACAACAAAGCTACTGACGAATTCCAGCGTCTAGCTAAAATCAGTGACGATAT
CATTCGTTACATGGTTATTCGTGAAGACGAAGACAAGTAA 
 

> ssb 
Function: protein coding sequence; single-stranded DNA-binding protein/chromosomal (core genome, 
constant) 
Best match: ssb_CC008-ST72_21259_AFTS01000010.1[98231:98734:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 67637 … 68141; Length: 504 bp 
Sequence: 
ATGCTAAATAGAGTTGTATTAGTAGGTCGTTTAACGAAAGATCCGGAATACAGAACCACT
CCCTCAGGTGTGAGTGTAGCGACATTCACTCTTGCAGTAAATCGTACGTTCACGAATGCT
CAAGGGGAGCGCGAAGCAGATTTTATTAACTGTGTTGTTTTTAGAAGACAAGCAGATAAT
GTAAATAACTATTTATCTAAAGGTAGTTTAGCTGGTGTAGATGGTCGCTTACAATCCCGTA
ATTATGAAAATCAAGAAGGTCGTCGTGTGTTTGTTACTGAAGTTGTATGTGATAGCGTTC
AATTCCTTGAACCTAAAAATGCGCAACAAAATGGTGGCCAACGTCAACAAAATGAATTCC
AAGATTACGGTCAAGGATTCGGTGGTCAACAATCAGGACAAAACAATTCGTACAATAATT
CATCAAACACGAAACAATCTGATAATCCATTTGCAAATGCAAACGGACCGATTGATATAA
GTGATGATGACTTACCATTCTAA 
 

> rpsR 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S18 (core genome, constant) 
Best match: rpsR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[392495:392737] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 68192 … 68435; Length: 243 bp 
Sequence: 
ATGGCAGGTGGACCAAGAAGAGGCGGACGTCGTCGTAAAAAAGTATGCTATTTCACAGC
AAATGGTATTACACATATCGACTACAAAGACACTGAATTATTAAAACGTTT TATCTCAGA
ACGCGGTAAAATTTTACCACGTCGTGTAACTGGTACTTCAGCTAAATATCAACGTATGTT
GACTACAGCTATCAAACGTTCTCGTCATATGGCATTATTACCATATGTTAAAGAAGAACA
ATAA 
 

> txbi_rpsR 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of rpsR 
Best match: txbi_rpsR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[392742:392795] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 68439 … 68493; Length: 54 bp 
Sequence: 
TAATTTATTGTCAAACCCCGTAGGCATAGGCTTACGGGGCTTTTTGTGTTTTGG 
 

> txbi_Q1XZL6 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of Q1XZL6 (genomic island) 
Best match: txbi_Q1XZL6_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[392889:392950] (completely 
identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 68586 … 68648; Length: 62 bp 
Sequence: 
AGATGCATAAAAAAAGAACTACGCATTTTAAATAAAATGCATAGCTCTTCT TTTTCTTGC
AT 
 

> Q1XZL6 
Function: protein coding sequence; Abi-like protein (genomic island) 
Best match: Q1XZL6_CC005_A6300_ACKF01000002.1[51616:52554:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 68700 … 69639; Length: 939 bp 
Sequence: 



TTATACTTTTGGTCTGTTGAAGTCAATAATTTTATCTAAAGCTATAAAAAA TCTTTTGATA
GCTAATGCATTATTATAATAGCTTTCGTTTCTTTTATATCGCTTTTGAAGTTGGTCCAAATC
GTGATATCTTGCTTGGATAATTGCATTACTACAAACTTGATTATGTAATTCTAGCGTAGCG
AAAGTATCTATGAAATTTTTTATTCCGAACATGTTTCTAGATATGCCTATA TTATTCCCTTT
TTCAAATAAATATTGAGGAGATCTACTGTCATAATTTAGATTTGCTATGAT GGGTTGGTTA
TGAGCTGATTTGTTTCTTATATTTTTAACTAAAGGCATTAAAATATTAGCA ACTCTCAATT
CTTCGTCATTGTACTTCTTGTAATAGAAGTTGAGAAACGAAACGAATTGACCTAGTTGCA
TGAATTCAATGCAAACTCATGCGGGTGGATTTTGATAGTATTTATTCAACTTCTCGGGTAG
TTGTCCTCGTTTATTCATATGCTTGAATATTTCGTTTTTATTTTTGATTTTGGTTTCCATAAC
TTCTTCTGGTGTTCTTGAATTTGTGTCAAAATTTGAATTGCTATATGATTTATCAATACATA
AGAACTCATCTATTATTTTATAACCATCTTCTTGGTTATTTTCTGTTATTAGTTTTAAGACT
AGACACTTTAAACTATGTTCAATATCTAAAGTTAAATGCAACATTGTGTAT CTTAATTTCA
TATCTATAGTTGCTAAATCTGATAAATAAGCAAATTCTATGAAATAGCCGC CATTCTTTTT
TTCGAAATTTTTTCGGAAATAAGCTAGTTTGAAGAAGTAATTATTTTTTCT AAGAATTTCA
TTTGCTTTTTCGGTGTCAATAATATTAAAAAATATATTCATCTGTTTTAAT TTCGCTATTTG
CTCATCAAAATTGAGCAT 
 

> int5-setC 
Function: protein coding sequence; (mobile element) 
Best match: int5-setC-COL_trunc_CC008_NCTC8325_CP000253.1[362987:363688:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 69677 … 70379; Length: 702 bp 
Sequence: 
TTAACTCCCCAATCGTTCAAATTTATTCATCATATCTTTCGCCATCTGATTAGTAACATGT
GTGTATATCTCTAGATTTTTTTTATAATCTGAATGACCTACATGCTCTTGCATTGCTTTTAA
GTTAATTCCTAATTGAGCAAGTGTAGATATATGCGAATGATGTAATGTATGCGTCGTTAT
AGGTTTCTTAATAGAACTAATATCAGCGCCCCCCTTTAATAATGTGGCTAATTTTGTTCGA
GTCGATAGGGCTACCAGCCGTATTTGTGAATATGTACTCTCTATCAATAAACTTATCATTC
CAAGCATAAGTGTTCTTAGTAAGTCGATGCTTTGGGTAGTGAGCCCTATGGCCTTATAGCT
ATTACTTCTTTCAGTTGTCTCCTTTACTCCGAATGCTCCCGTCTTTTTTCAGTTATCCAATT
AATTGTACCATCGATATCTAGCGTTTTATCTTCATAGTTTATATTTTCTCTCTTTATTGCAA
GTAGCTCACCGATACGCATGTCATTAGCAATTTGAAACTGTACCATAGCTTTTACCATTTT
ATAATTACGTTTTGTCGTTGGATATTTTTATACTTAATTACATAGTCGAAA CAATCCAGTA
ACTCCTTATCTTCATTATCTTCTAAAGTGTTATTACGTTTAGCTAGTAACGCATCACTATA
GGGATATCTATTTTATCTATTACACATAT 
 

> setC 
Function: protein coding sequence; staph enterotoxin-like toxin X (genomic island) 
Best match: setC_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[40087:40698:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 70584 … 71196; Length: 612 bp 
Sequence: 
ATGTTCAAAAAACATCATTCTAAAAATTCAATTGTATTAAAATCTATTCTA TCGCTAGGTA
TCATCTATGGGGGAACATTTGGAATATATCCAAAAGGAGACGCGTCAACACAAAATTCCT
CAAGTGTACAAGATAAACAATTCCAAAAAGTTGAAGAAGTACCAAATAATT CAGAAAAA
GCTTTGGTTAAAAAACTTTACGATAGATACAGCCAAAATACAATAAACGGA AAATCTAAT
AAATCTAGGAATTGGGTTTATTCAGAGAGACCTTTAAATGAAAATCAAGTT CGCATACAT
TTAGAAGGTACATACACAGTTGCTGGCAGAGTGTATACACCTAAGAGGAACATTACTCTT
AATAAAGAAGTTGTCACTTTAAAAGAATTGGATCATATCATAAGATTTGCT CATATTTCTT
ATGGCTTATATATGGGAGAACATTTGCCTAAAGGTAACATCGTCATAAATACAAAAGATG
GCGGTAAATATACATTAGAGTCGCATAAAGAGCTACAAAAAGATAGGGAAA ATGTAGAA
ATTAATACTGATGATATAAAAAATGTAACTTTCGAACTTGTGAAAAGTGTT AATGACATT
GAACAAGTTTGA 
 

> tx_setC 
Function:  rho-independent terminator of setC (genomic island) 
Best match: tx_setC_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[39995:40056:r] (completely identical) 



Position: 009-contig_245_RC: 71226 … 71288; Length: 62 bp 
Sequence: 
TATCGCTAATACTTTGAAAGTTAGGTATCCGAAGATGCCTAACTTTCTTTGTTATGATTAG
C 
 

> Q2G106 
Function: protein coding sequence; putative exported protein (core genome, variable) 
Best match: Q2G106_CC080_11819-97_CP003194.1[407424:407792] 
Position: 009-contig_245_RC: 71564 … 71933; Length: 369 bp 
Sequence: 
TTGAAAACGATTTTAAAAACAATAACATATCTTGCACTTACTATCATTGGC GCTTATGCTG
CTTTATTCATTTTAAAAACAATAGACTCTCATGGTATAACAGATCAATTTA ACCCATTAGT
AAAGGAAGATGATTCTTATGTTAAAACGACAGAGGTGTCTACTAGAATGGATGATCAACT
CCGAAGTTATACTCAAAGTGCTTTTAATAAAGAAGGGAAAGAAACGCAATT AATGTATAC
TGCTACATTTGATGTTAAACCGCATAGATACTTGAAAATTACACATAAAGG TCATCATGT
AGAAACTTTTGAAGAAGTTGAAAAGGAAGAAGTACCTAAAAAAGCATTAGA CAAACTGA
GTCGATAA 
 

> Q1Y9M1 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q1Y9M1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[396429:397001] 
Position: 009-contig_245_RC: 72113 … 72686; Length: 573 bp 
Sequence: 
ATGAAATTAAAATCATTAGCAGTGTTATCAATGTCAGCGGTGGTGCTTACTGCATGTGGC
AATGATACTCCAAAAGATGAAACAAAATCAACAGAGTCAAATACTAATCAA GACACTAA
TACAACAAAAGATGTTATTTCTTTAAAAGATGTTAAAACAAGCCCAGAAGA TGCTGTGAA
AAAAGCTGAAGAAACTTACAAAGGCCAAAAGTTGAAAGGAATTTCATTTGA AAATTCTA
ATGGTGAATGGGCTTATAAAGTGACGCAACAAAAATCTGGTGAAGAGTCAGAAGTACTT
GTTGCTGATAAAAATAAAAAAGTGATTAATAAAAAGACTGAAAAAGAAGAT ACAGTGAA
TGAAAATGATAACTTTAAATATAGCGATGCTATAGATTACAAAAAAGCCAT TAAAGAAG
GACAAAAAGAATTTGATGGTGATATTAAAGAATGGTCACTTGAAAAAGATG ATGGCAAA
CTTGTTTACAATATCGATTTGAAAAAAGGTAATAAAAAACAAGAAGTTACT GTTGATGCT
AAGAACGGTAAAGTATTAAAGAGTGAGCAAGATCACTAA 
 

> Q5HIS2 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HIS2_CC008_NCTC8325_CP000253.1[366133:366396:r]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 72823 … 73087; Length: 264 bp 
Sequence: 
CTATTTATCCATGCGAATATCGACTTCTTCTAAATGTTTCTGATATTCTTTAACCTTACTTT
CTAAAAACATTTCATATGGTGCATCAAAGAAGTCAGCTAAATGCATGGCATCTTTAAATT
TAGGTTCATGGTGATGATTCTCCCATTCCCAAATTTGATGTGCTTCATATTTAGTACCATA
TTTCTCATTTAATTGCTGTGCTAATTCGTCAATTTCTAAATTATGTTTAGTTCGTAAGTTAT
ATAAAATATGCATATTCAT 
 

> Q7A7J4 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q7A7J4_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[398373:398954] 
Position: 009-contig_245_RC: 74060 … 74642; Length: 582 bp 
Sequence: 
ATGACGATTTATTTAGTTAGACATGGCGAATCAAAATCGAATTATGATAAT AAACATTTT
AGATCTTATTTTTGTGGACAATTAGATGTGCCGTTAACGGATACTGGCACAAAAAGTGCG
GACGATTTATGTGATTATTTTAAAGAGAAACAGATTAAACATGTATATGTT TCAGACTTAT
TAAGAACACAGCAAACGTTTGAACATATTTTTCCATATGACATTGCATCAA CGACTACGC
CTCTATTAAGAGAACGTTCACTTGGCGTATTTGAGGGTGAATATAAAGATGAAATCAGTG



CGAATCCGAAATATGAAAAATATTTCAATGATTCAAACTTTAAAGACTTTC GTCATAGTTT
TTCACAAAAAGCGCCTGAAGGAGAAAGTTATGAAGATGTATATCAACGCGTAGAACATT
TTATGAATCATGTTGTCAATGAAGATACACAAAAAGATGATATTGTCATTG TTGCACATC
AAGTTGTCATTCGTTGTTTAATGGTTTATTTTAATAACGTTTCACGGGAAGAAGCTGTGGA
TTTAAAAGTTGAAAATTGCAAACCATATATCATTGAATAG 
 

> A5IPV8 
Function: protein coding sequence; putative lipoprotein (core genome, constant) 
Best match: A5IPV8_CC008_NCTC8325_CP000253.1[368658:369284:r]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 75346 … 75973; Length: 627 bp 
Sequence: 
TTATTTATCGATAACATCACTCTTGATACCTTTAGATTTTAAGAAATCTTT AATTTTATCTT
GTTGCTTTTTATTAACATCACCGGCATATTTTGTTGGCACGTCGACAACATTGATTTTATTT
TGCGGTTGATAGCTAAGCTTTTCAATATCTTCATCAACATTGGCGATTGTACTATTTAAAG
CTTTGAAGTAATTCATCATTAATTCAACGGGTTTCTTATATTCTTTAGGAATATTGTTTTCA
GTGACAAATTTCTTGAAATGCAAATCGTTTTTAACAGCTAAGTTAGATAAG TGGCTAAGT
GTTTCTGCTTGTTTTTCAGTCACTTTTGTTTGACTGTCAATTTGTTTATCTAGTTTATGTTGC
ATAATATATTTGTTATCAAGTATATCGCTATTTACAGACAAATACTTTTCT ATAGCTTGCT
TCATCTCTGCATCACTAATATCACTATTTTTCTTATCTGAGTTAAAGATATCTTTTGTTTCT
AATTTTTTAGCGCTTTTAGGTGCATGGATGCCAGTACTTGTATGATGATCTTCGTTATCAG
ATTGATCGGACGCGCAACCTGTAAGAATTAATGTCGATGCTAAAAATGTACTTAGTAGTA
ATCTCTTTTTCAT 
 

> ahpF 
Function: protein coding sequence; alkyl hydroperoxide reductase subunit F (core genome, constant) 
Best match: ahpF_CC001_MSSA476_BX571857.1[400727:402250:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 76417 … 77941; Length: 1524 bp 
Sequence: 
TTAGTTTCTGATAATATAGTCAAAGGCATTTAATGCTGCATTTGCACCAGCGCCCATTGAA
ATAATAATTTGTTTGTTCTTCTGATCTGTGACATCGCCAGCAGCAAATATTCCAGGTACGT
CAGTATTATTGTTACGATCAATAACAATTTCACCACGTTCGTTTAATTCAACAGCATCTTT
TAACCATGATGTGTTTGGAAGTAAACCAATTTGAACAAAGATACCATCTAA GTTAAGTAG
ATGTTCTTCGCCGGTGCTCATGTCTTCGTAACGTATACCTGTAACATGGTCTTCTCCGACA
ACTTCAGTAGTTTTGGCATTTGTTTTGATATCAACATTTGATAAAGAACGTAAACGATCTT
GTAACACGTTGTCTGCTTTTAATTCGCTAGCGAATTCGAATAATGTAACATGATTAACGAT
ACCAGCAAGGTCAATTGCTGCTTCAACCCCAGAGTTACCGCCACCGATAACTGCTACGTC
TTTATTTTCAAATAGAGGTCCGTCACAGTGAGGGCAGAATGCAACACCTTTATTAATCAA
TTGCTCTTCACCTGGAATGTTTAGCTTACGCCAACCTGCACCAGTAGCAATAATGACTGTT
TTACTTTCTAAGACAGCACCGTTTTCTAACGTAACTTTAATTGCTTCGTCAGTCTTTTCGAT
ATCTGTAGCACGTATACCTGTCATTGCATCAATGTCATATTGATCAATGTGCGCTGCTAAG
TTAGAAGAAAATTCAGAACCAGTTGTTTCTTTAACAGTAATGAAGTTCTCA ATACCAGCA
GTATCATTAACTTGGCCACCGATACGATCAGCAACTATACCAGTACGTAAACCTTTACGT
GCTGTGTAAATCGCTGCACTACCACTAGCAGGACCACCACCAACGATTAAGACATCATAA
GGTTCTTTATTTTCAAACTCAGATGCATCTGCCGTACTGCCTAGTTTCGAAAGAATATCTT
GGATTGTCATACGACCATTGCCAAATTCTTCGCCGTTTAAAAAGACAGCAGGGACTGCCA
TGATGTTTTCAGATTCTTCACGGAACACTGCACCATCAATCATAGAATGCGTGATGTTAG
GGTTGATCACACTCATTAAGTTAAGTGCTTGAACGACATCAGGACATTTTTGACACGTTA
AACTAATGAATGTTTCAAAATGGAATGAACCTTCTAAGTTTTTAATTTGGT CAATAATTGA
CTGTTTTTCTTTAGGTGCACGACCACTAACCTGTAAAATTGCTAAAACAAGTGAGTTAAA
CTCGTGACCTAATGGAATTCCTGCAAATGTTACACCTGTTTCTTCGCCAGGACGGTTGACT
GAGAAACTTGGTGTACGTTTTAAAGACTTTTCAGAAAGTGAAAGTCTAGGTGACATATCA
GAAATTTCTGTTAATAATTCTTTGAGTTCCTTAGATTTTTCATCTGAACCAAGGCTGGCAA
CGAATTCAACGTTGCCCTCCATTAGTTCTAATAATTGTTTAAGTTGTTGTTTTAAATCAGC
ATTAAGCAT 
 



> ahpC 
Function: protein coding sequence; alkyl hydroperoxide reductase subunit C (core genome, constant) 
Best match: ahpC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[403621:404190:r]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 77956 … 78526; Length: 570 bp 
Sequence: 
TTAGATTTTACCTACTAAATCTAAACCAGGTTGCAATGTTTTAGCGCCTTCTTCCCATTTA
GCTGGGCATACTTCGCCAGGGTTTTTACGAACATATTGAGCTGCTTTGATTTTGTGAGCTA
ATGTACTAGCGTCACGGCCAATTCCGTCAGCGTTAATTTCAGATGCTTGTACAACACCGTC
TGGGTCGATAATGAATGTACCACGTTGAGCTAAACCAGTAGCTTCATCTAATACATCAAA
ATTACGAGTGATTGTTTGTGATGGGTCACCAATCATAGTGTAAGTGATTTTGCTAATTGCA
TCTGAATGGTCATGCCATGCTTTGTGTACGAAGTGAGTATCAGTTGATACTGAGAATACA
TTTACGCCTAATTTTTGTAATTCTTCATATTGGTTTTGTAAGTCTTCTAATTCAGTTGGACA
AACGAATGAGAAGTCAGCAGGATAGAAGCATACTACGCTCCAAGAACCTTTTAAATCTTC
TTGTGTAACTTCTTTAAATTGATCTTTTTTTGGATCGAAAGCTTGCGCTGTAAATGGTAAG
ATTTCTTTGTTAATTAATGACAT 
 

> nfrA 
Function: protein coding sequence; NADPH-dependent oxidoreductase (core genome, constant) 
Best match: nfrA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[372329:373084] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 79017 … 79773; Length: 756 bp 
Sequence: 
GTGTCAGAACATGTATATAATCTTGTGAAAAAGCATCATTCTGTTAGAAAA TTTAAGAAT
AAACCTTTAAGTGAAGACGTTGTTAAGAAATTGGTAGAAGCTGGACAAAGCGCTTCGAC
GTCAAGTTTCCTGCAAGCATACTCAATTATTGGTATCGACGATGAGAAGATTAAAGAAAA
TTTACGAGAAGTTTCTGGACAACCTTATGTTGTAGAAAATGGCTATTTATTCGTCTTTGTT
ATTGATTATTATCGTCATCATTTAGTTGATCAACATGCTGAAACTGATATGGAAAATGCAT
ATGGTTCAACGGAAGGTTTGCTAGTAGGTGCAATCGATGCAGCATTAGTTGCCGAAAATA
TTGCGGTAACTGCTGAAGATATGGGGTATGGCATTGTCTTTTTAGGATCATTAAGAAATG
ATGTTGAACGCGTTCGAGAAATTTTAGACTTACCTGACTATGTCTTCCCGGTATTTGGTAT
GGCAGTAGGGGAACCCGCAGATGACGAAAATGGTGCAGCCAAGCCACGCTTACCATTTG
ACCATGTCTTCCATCATAATAAGTATCATGCTGATAAGGAAACACAGTATGCACAAATGG
CAGATTACGACCAGACAATCAGCGAGTACTATGATCAACGTACAAACGGGAATCGCAAA
GAAACATGGTCGCAGCAAATTGAGATGTTCCTAGGAAACAAAGCAAGATTAGATATGTT
AGAACAATTGCAAAAATCAGGCTTAATACAGCGATAG 
 

> A6TYN5 
Function: protein coding sequence; putative transporter (core genome, constant) 
Best match: A6TYN5_CC008_NCTC8325_CP000253.1[373165:374553:r]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 79853 … 81242; Length: 1389 bp 
Sequence: 
TTAGTGTGAAGTTAATGCAGCATTATCATTTGAATCGAAAGTATCTTTATCCCAATGTTTA
GTTAACTTGGCGGTACCTGTACCAGCTAGCATTGAATCGTTCACGTTTAATGCTGTTCTAC
CCATGTCAATCAATGGTTCAACGGAGATGAGCACGCCGGCTAAAGCGACTGGCAAGTTTA
ACGTTGACAACACCAATATGGATGCAAATGTAGCCCCGCCACCGACGCCAGCAACGCCG
AATGAACTAATAATCACGACAGCGATTAACGTTACAATAAATTGTAAATCA ATTTCTACA
TTAGCGACGGGTGCGACCATAATTGCAAGCATGGCAGGGTAAATGCCTGCACAACCATTT
TGTCCAATCGACAATCCAAATGTCGCAGCGAAATTGGCAATACCTTCTGGCACGCCTAGA
CGTCTTGTTTGTGTTTGTACATTCAATGGTAAGGCACCCGCGCTTGAGCGTGATGTGAATG
CAAAGATTAATACTTCCAAAGTCTTTTTAACATAGCGAATTGGGCTAATAC CTAACAGGC
TTAAAATAATTAAGTGAATGATATACATCGTAATTAATGCAGCGTACGATG CGATTAAGA
ATTTTCCTAAAGTCCAAATGGCGCCAAAGTCACTTGTCGATAATGTGTTGGCCATAATTGC
TAATACACCGTATGGCGTTAAACGTAAGACGAACGTCACAATCGCCATTACTAGTGAATA
GATAGCGTCAATCGCACGCTTAAGCAATTCACCATGATCAGGTTGTTTGCGTGCTACGCG
TAAATAAGCAAATCCTATAAACGAAGCAAATATCACGACAGCAATCGTGGA AGTTGCAC
GTTGTCCAGTGAAATCTAAGAATGGATTTTTAGGCAATAATTCCAAAATTT GTTGTGGTA



ACGTATGTGCTGTTAAATCTTTCGCTTGTTTAGCAATTTCGCTTCCACGTGCTTGTTCAGCG
TTACCAAGGTTAATTGTTGATGCATCTAAACCAAACACCAAGGCATACACAACACCAACA
ATCGCAGCAATGGTGACAGTGCCAATTAAAAAGATAAAAATGAGACTACCA ATTTTAGC
AAACTTTTCTCCGATTTGAATTTTAGTGAATGCAGCTACAATAGAAATGAA AATTAAAGG
CATAACAATCATTTGCAACAATGCAACGTAACCTTGTCCGACAATGTTGAACCAGTCACT
TGTTGATGTAATAACATTCGAATGTGTGCCATAAATAAGATGCAATAACAC ACCGAATAC
TATACCAATCCCTAAAGCTGTAAACACACGTTTCGCAAAAGATATATGTTTGCGAGCCAT
CATGTGCAATATTACGATGAAAATCACCAATACAATAATATTAATCAGTGT AAGAAAAGC
ATTCAT 
 

> yflT 
Function: protein coding sequence; heat induced stress protein (core genome, variable) 
Best match: yflT_CC008_NCTC8325_CP000253.1[377409:377816:r]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 84097 … 84505; Length: 408 bp 
Sequence: 
CTAAGCTTTGGGACCTTTAGATGCTTCAGCAAAATGTGTAATATCAATCTCTTCATAAGCT
GAATTATTTTCATGCACTTCTTGATGTGATGATTTGTCACGAACCGCTACAACTAACATTT
TATCGTCTAAAATAAGTTGTTTATATTTTTCTAATTCATCAGGCGCTAAGTTGTAGCGTGA
TAAAACTGCATGTTCACCATCTTCTCCTGTTAACAGTTTAGTCATTCTATCACTAAATGTT
CCACTTGTTGAGATAAGGGAGATTTCAGAGTCGTGTAAGTCATTTAGGTGTAATTTACTTT
TACTAATAATTGTTAGCTCTGATTCTAAATAACCTTCAGATTTCTTTTGATTGATTACGTTG
TATAATTCGCCAGTGTCATTTACTACAGTAATATCTGCCAT 
 

> RF00167 
Function: noncoding RNA purine riboswitch (core genome, constant) 
Best match: RF00167_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[410546:410648] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 84684 … 84787; Length: 103 bp 
Sequence: 
GTTAAATAATTTACATAAACTCATATAATCTAAAGAATATGGCTTTAGAAG TTTCTACCAT
GTTGCCTTGAACGACATGACTATGAGTAACAACACAATACTA 
 

> xpt 
Function: protein coding sequence; xanthine phosphoribosyltransferase (core genome, constant) 
Best match: xpt_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[410879:411457] 
Position: 009-contig_245_RC: 85017 … 85596; Length: 579 bp 
Sequence: 
GTGGAGTTACTAGGACAAAAAGTAAAGGAAGACGGCGTTGTCATTGATGAGAAGATTTT
AAAAGTCGATGGATTTTTAAATCATCAAATTGATGCAAAGTTAATGAATGA AGTTGGTCG
CACTTTTTACGAGCAATTTAAAGATAAAGGGATTACTAAAATCTTAACCAT TGAAGCTTC
CGGTATCGCACCTGCAATCATGGCTGCACTGCATTTTGATGTGCCATGTTTATTTGCGAAA
AAAGCAAAACCTAGCACTTTGACGGATGGTTATTATGAAACATCTATTCATTCATTTACTA
AAAATAAAACAAGTACGGTCATTGTTTCAAAAGAGTTTTTATCAGAAGAAG ATACTGTAC
TTATCATCGATGACTTTGTAGCAAATGGTGATGCTTCATTAGGATTATACGATATCGCACA
GCAAGCGAATGCTAAGACAGCTGGTATTGGTATTGTTGTTGAAAAGAGTTTCCAAAATGG
GCATCAACGTTTAGAAGAAGCAGGTTTAACAGTTTCTTCTCTCTGCAAGGTTGCTTCACTA
GAAGGAAACAAAGTGACATTGGTGGGAGAAGAATAA 
 

> pbuX 
Function: protein coding sequence; xanthine permease (core genome, constant) 
Best match: pbuX_CC007_TCH959-USA300_AASB02000040.1[87381:88649] 
Position: 009-contig_245_RC: 85595 … 86864; Length: 1269 bp 
Sequence: 
ATGAAAAATTTAATCCTAAGTGTTCAACATCTTTTAGCTATGTACGCAGGTGCTATCTTAG
TTCCAATCATTGTTGGTACAAGTTTGAAGTTTACACCTGAACAAATCGCTTACTTAGTTAC
AGTAGATATATTTATGTGTGGGGTTGCCACATTTTTACAAGCCAATAAAGTAACAGGAAC



AGGATTACCAATCGTTCTTGGATGTACATTCACGGCTGTTGCGCCCATGATTTTAATTGGT
CAAACGAAAGGAATAGATGTACTTTATGGTTCGCTATTTTTATCAGGGATATTAGTTATTA
TCATCGCGCCTTTCTTTTCACATCTTGTAAAATTCTTCCCACCAGTAGTAACGGGTAGTGT
TGTTACTATCATTGGTATCAATTTAATGCCAGTAGCAATGAATTACTTAGCTGGAGGTCAA
GGTGCAAAGGACTATGGAGATGTTAAGAACATTTTGTTAGGTTTAATGACATTAATCATT
ATTCTTGTTTTACAAAGATTCACAACTGGATTTATTAAGAGTATTGCCATA TTAATTGGAC
TCGTTTTAGGAACGATAGGTGCTGGCTTACTTGGGATGGTCGATATTAATCAAGTCAATC
ATGCCGGTTGGTTAGGCATCCCAGTGCCGTTTAGATTCTCAGGATTTAGCTTTGATGTGAC
ATCGACGTTAGTGTTCTTTATTGTAGCTATCGTTAGTTTAATTGAGTCGACAGGTGTCTAT
CATGCGTTAAGTGAAATTACCGGTAAGAAGTTAGAAAGAAAAGATTTTCGT AAAGGTTAT
ACTGCGGAAGGTCTAGCGATAGTGTTAGGTTCTATATTCAATTCATTTCCGTATACAGCCT
ATTCGCAAAATGTAGGACTTGTTTCTTTATCCGGCGCTAAGAAAAACAATGTTATATACG
GCATGGTCGTGTTATTACTTATATGTGGTTGTATACCTAAGCTTGGCGCATTAGCAAATAT
CATACCGCTACCTGTGTTAGGCGGTGCGATGATAGCTATGTTTGGCATGGTAATGGCATA
TGGTGTTAGTATATTAGGACATATCGATTTTAAAAATCAAAACAATTTATT AATTATCGCT
GTATCAGTAGGATTAGGTACTGGTATAAGCGCTGTACCACAAGCATTTAAAGGTTTAGGT
GAACAATTTGCATGGTTGACTCAAAACGGAATTGTTTTAGGCGCAATCTCTGCAATTATTC
TTAATTTCTTTTTTAATGGAATAAAGTATAAACAAACGGAAGAAAATGTGA AATAA 
 

> guaB 
Function: protein coding sequence; inosine-5'-monophosphate dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: guaB_CC009_21334_AGTW01000029.1[87100:88566]  
Position: 009-contig_245_RC: 86901 … 88368; Length: 1467 bp 
Sequence: 
ATGTGGGAAAGTAAATTTGCAAAAGAATCATTAACGTTTGATGATGTGTTA TTAATTCCA
GCACAATCTGATATTTTACCGAAAGACGTTGATTTAAGCGTACAATTATCAGACAAAGTT
AAATTAAATATTCCAGTTATTTCTGCTGGTATGGATACTGTAACTGAATCTAAAATGGCG
ATTGCTATGGCTCGTCAAGGTGGTTTAGGTGTTATTCATAAAAATATGGGCGTTGAAGAA
CAAGCGGACGAAGTTCAAAAAGTAAAACGCTCAGAAAATGGTGTCATTTCAAACCCATTT
TTCTTAACGCCAGAAGAAAGCGTTTATGAAGCAGAAGCATTAATGGGTAAATACCGTATT
TCAGGTGTACCAATTGTTGATAATAAAGAAGATCGCAACTTAGTAGGTATTTTAACAAAC
CGTGACTTACGTTTTATTGAAGACTTCTCGATTAAAATTGTAGATGTAATGACGCAAGAA
AATTTAATTACAGCTCCAGTGAATACAACACTTGAAGAAGCAGAAAAAATT CTCCAAAA
ACATAAGATTGAAAAGTTACCATTAGTTAAAGACGGACGTCTAGAAGGTCTTATTACTAT
TAAAGATATTGAAAAAGTTATCGAATTCCCTAATGCAGCAAAAGATGAACA TGGTCGTCT
ACTTGTAGCCGCAGCAATTGGTATTTCAAAAGATACTGATATTCGTGCTCAAAAATTAGT
CGAAGCAGGTGTGGATGTCTTAGTTATCGATACAGCACATGGTCACTCTAAAGGCGTTAT
CGATCAAGTGAAACATATTAAGAAGACTTACCCAGAAATCACATTAGTAGC TGGTAACGT
AGCAACTGCAGAAGCAACAAAAGATTTATTTGAAGCGGGTGCAGATATTGTTAAAGTTG
GTATTGGCCCAGGTTCAATTTGTACGACGCGTGTTGTAGCAGGTGTTGGTGTACCACAAA
TTACAGCAATTTATGATTGTGCAACTGAAGCACGCAAACATGGTAAAGCTATCATTGCTG
ATGGCGGTATTAAATTCTCAGGAGATATCATTAAAGCATTAGCTGCTGGTGGACATGCGG
TTATGTTAGGTAGCTTATTAGCAGGTACTGAAGAAAGTCCAGGTGCTACAGAAATTTTCC
AAGGTAGACAATACAAAGTATATCGCGGTATGGGTTCTTTAGGTGCGATGGAAAAAGGTT
CAAACGACCGTTACTTCCAAGAAGACAAAGCGCCTAAGAAATTTGTACCTGAAGGTATCG
AAGGACGTACAGCATATAAAGGTGCTTTACAAGATACAATTTACCAATTAA TGGGCGGA
GTGCGTGCTGGTATGGGTTATACTGGTTCACACGATTTAAGAGAATTACGCGAAGAAGCA
CAATTCACACGTATGGGTCCTGCTGGTTTAGCAGAAAGCCACCCACATAATATTCAAATT
ACGAAAGAATCACCGAACTACTCATTCTAA 
 

> guaA 
Function: protein coding sequence; GMP synthase glutamine-hydrolyzing (core genome, variable) 
Best match: guaA_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[21349:22890:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 88392 … 89934; Length: 1542 bp 
Sequence: 



ATGGAAATGGCAAAAGAACAAGAGTTAATCCTTGTCTTAGACTTTGGTAGCCAATACAAC
CAATTAATTACACGCCGAATTCGTGAAATGGGCGTTTATAGTGAATTACACGATCATGAA
ATTTCAATTGAAGAAATTAAGAAAATGAATCCAAAAGGTATTATCTTATCA GGTGGTCCA
AATTCAGTTTATGAAGAAGGTTCATTTACAATTGATCCGGAAATATATAAT TTAGGAATT
CCAGTACTTGGTATTTGTTACGGCATGCAATTAACTACTAAATTATTAGGTGGTAAAGTTG
AACGTGCCAATGAACGTGAATACGGTAAAGCAATCATTAATGCGAAGTCAGATGAGTTA
TTCGCTGGCTTACCAGCAGAACAAACTGTTTGGATGAGTCATTCTGATAAAGTTATTGAA
ATTCCAGAAGGCTTTGAAGTTATCGCTGATAGCCCAAGTACAGACTATGCAGCAATCGAA
GATAAGAAACGTCGCATTTATGGTGTTCAATTCCATCCAGAAGTACGTCATACAGAATAT
GGTAATGATTTATTAAATAATTTTGTCCGTCGTGTTTGTGATTGTAAAGGTCAATGGACAA
TGGAAAACTTTATCGAAATCGAAATTGAAAAGATTCGTCAACGAGTAGGAG ACCGTCGT
GTATTATGTGCGATGAGTGGCGGCGTAGATTCATCTGTTGTTGCTGTATTATTGCATAAAG
CAATTGGGGATCAACTAACATGTATCTTTGTAGACCATGGCTTACTTCGTAAAGGTGAAG
GCGACATGGTTATGGAACAATTCGGTGAAGGGTTCAACATGAATATTATTCGTGTTAATG
CGAAAGATCGTTTTATGAATAAATTAAAAGGTGTTTCAGATCCTGAACAAA AACGTAAAA
TCATTGGTAATGAATTTGTATATGTATTTGATGATGAAGCATCAAAACTGA AAGGTGTAG
ACTTCCTTGCGCAAGGAACACTTTATACAGACGTTATCGAATCAGGTACCAAGACAGCAC
AAACAATCAAATCACATCACAATGTTGGTGGATTACCAGAAGACATGGAAT TCGAATTAA
TCGAACCAATCAATACATTGTTTAAAGATGAGGTACGTAAATTAGGTATTG AATTAGGTA
TTCCAGAACATTTAGTATGGAGACAACCATTCCCAGGACCTGGTCTTGGTATTCGTGTACT
TGGAGAAATTACTGAAGATAAACTAGAAATCGTTAGAGAATCAGACGCAAT TTTACGCC
AAGTGATTAGAGAAGAAGGTCTTGAAAGAGAAATTTGGCAATACTTCACAG TGTTACCA
AACATTCAATCAGTAGGTGTTATGGGAGACTACCGTACGTATGATCACACAGTAGGTATC
CGTGCAGTAACATCTATCGACGGCATGACAAGTGATTTTGCACGCATCGATTGGGAAGTC
TTACAAAAGATTTCAAGTCGTATCGTAAACGAAGTAGACCACGTTAACCGCGTAGTCTAT
GACATTACATCAAAACCACCAAGCACAATTGAGTGGGAATAA 
 

> attB_nySa2 
Function:  attachment site for int8-tetM (mobile element) 
Best match: attB_nySa2_trunc_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[415744:415804:r]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 89882 … 89943; Length: 61 bp 
Sequence: 
CGTAGTCTATGACATTACATCAAAACCACCAAGCACAATTGAGTGGGAATAATTATATAT
A 
 

> tx_guaA_int7 
Function:  rho independent terminator of guaA 
Best match: tx_guaA_int7_CC001_ATCC51811-ST1_ADVP01000041.1[24733:24786:r] (completely 
identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 89938 … 89992; Length: 54 bp 
Sequence: 
ATATAGCAAATGATAGGCTGGAGTTACCGTTACTATGCGGTTTCCAGCCTTTTT 
 

> Q8NY68 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q8NY68_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[416307:417413] (completely 
identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 90445 … 91552; Length: 1107 bp 
Sequence: 
ATGGATAAATCACTTGAAATTAACTTAAAAGAATTAGAAGGCATAATGTAT AAAGAAAA
AGTAATCGACGTTAAAGAGTATGATAATTTAAAAGTAACTTTTGAGACACT AAACGATGC
TCCTAAAAGTGAAATACCCACTCCCTTTACAATAGAACAAATGTTATATAA ATTAGAAAC
TAAAAATTTATATTTTCCTGAAATTAAGTCAAAAGAAAAATGTGTGGAGCT TTTACATAG
TGTTGGCTATTATAATTTGAAGCATTTTATGTATAATGAATTTGGTAAAGA TGAGCCGAA
AAATTTTGATGAAGTATATATACTTTATAAATTTGATAGATATTTATTGAA ACAATTATTT



AGTTTAGTAAATATGTTGGAAACTCATATAAGAAATATTATTTTAGAAGTA TATATGTTA
GAAATTGAGTATAATAACAAGCCTTCGACACTGTTCTATTTAGATAAAGAT TTATATTTTG
AGAAAGTTAATGATGAGTATAAATATTCTGCCAAAAAGCTAAAAGAGTTCA ATAGGTTAC
AAAATGTTTTTTGGAGAGCTATAGAAAAAAAGAAAAGTAACGATAACGTTA AACATAAT
ATTAAAAAATACAATATTATACCAGCTTGGGTTTTATTCCAAAATTTTAGT TTTGGAGATT
TGTCTACTTTTTATAGAACTACATTACCAACTTATAGAAATAAAGTAAGTA AGCGAATTG
AAAATTTAATAGAAAAAAATACTGGTATAAGCATAAAACTTCCAGAAAAGT TATTGTGTG
CATGGTTGAATAGTATCAGGTTTTTGAGAAATAGAATAGCTCACACAGATATAATTTATG
GAATTAATTTTACAAACACCTGTGCAAAACATCATAGTGATGAGGAAATGT ATGTAAATA
TAGAAAAGTATAAATATCAGCAAAGGTTAGTTACATTTTTATTAGCTATGA AGAAAATAT
TTATGAGTATGCCAGAAAATAATATTATTGAATGGAATGAGACTCTAACTA AGATAGAGA
ATAAATGTTCAGAACATAACTTTATTAAACTTTCTAGGTTAGGAGTTATTG AAAATAACCT
TTCTTACTTTAAAATAACTAAATAA 
 

> Q6GC78 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q6GC78_CC009_21334_AGTW01000029.1[92374:92766:r]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 92176 … 92569; Length: 393 bp 
Sequence: 
TTAAAAATCTATACTATTTATATTGAAATTTTTATTTATGGTTATGCCATA ACTACTTTGTA
TTTCCGGTACTAAACTTTGCAATATTGGGTAATAGTTATTAGCGAAACCAATAATAATGG
AATTAATCACATTGATACTAAGTTCTTTATCTTCAGGTAATGCATTTTCTA TTATTTTGATT
AAGTCTATATATTTTATTTCATCAGAATTTTTATGTGCTAAATACTTCATA AAATCAGTTT
GCACTTTTTCGAAAACGCTATATCTTAAGTCCATTTGTACAAATATTAAGCTGACAGTTTT
AGTTTCGAATTGACTTTGACCCAAAACTGAAGCAAGTTCTTCTATTGATTGATATAGCAAT
CTGATATCGCCGCTATCTTCAAGCAT 
 

> Q6GC73 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q6GC73_CC009_21334_AGTW01000029.1[93820:94242:r]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 93621 … 94044; Length: 423 bp 
Sequence: 
TTAGTTAATATATTTAATTGCTAACTTATTATTAGGGTCTCTTTCAAGAAT TTTATTTGCGA
CCAATTGAATATTCTCATGTGAAATCATATCAAAGTCTGGTTCTCCAAGGATTTCTAAAAA
TTCGTATAATAAATTAGCATTATTAAATTGCGAAATCTCTAACGATTGCCA ATAATGATA
GTATGCTAAATCATAGGCATTATCTATGTAATTGAAATGAAAGTGATAGAT GCTTGCGAC
CATTTCATGATATTCAATTGTATTTATTTGATTCGCAAGATTTGATAAATA TGATACTAAT
TTTTCATCTGAAATTTCGTTCGACATAAAGTATGTTAGAATATTCTCCATATCTTTATTCTC
TAACATATTTTTTAATTCAGTTGGTAATAAATTTAATAGAATGTTAACGCT TTTCAT 
 

> Q8NY63 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q8NY63_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[419858:420190] (completely 
identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 97533 … 97866; Length: 333 bp 
Sequence: 
GTGGCAACACTAAAAGATGTAAAGACTGGTAAAAAGGAAATTTTGCCATCA ACTGCAAA
AGATAAAAATGGTAAAAATGTTACGTTAATTTATTTTGAAAAAGACGGTAA ATTAGGTTT
TTATGTGCAGAAAACACAAAAAGAACGTGGAGTAGGGAAATGCGTTTCTGGTATAGCGG
GTGGCGCAGTGACAGGAGGCACTACTTTAGGTCTTGCAGGTGCAGGAGTAGGAACAGTT
ACTATTCCAGTAATTGGGACAGTTAGTGGAGGCGTAGTTGGAGCTGTTGGTGGTGCTGTC
GGCGGTGGTCTAACCGGTGGAGCCACATTCTGCTAA 
 

> Q2YVN4 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 



Best match: Q2YVN4_CC008-ST72_21259_AFTS01000010.1[65761:66347]RC 
Position: 009-contig_245_RC: 98465 … 99052; Length: 587 bp 
Sequence: 
TTACTTAAGCTTGTAAAATGCGGAAATAAGTTTTCCTTTTTTAGTTATTTTTTCTTGGTATA
TTTTAAATCCACAATTATTGCAATAAAATTCTTTCAAATTCTTATTATCAT ACCAATCAAC
ACAAACATGTCTTAGTGCAGTACGATCATAAATTTCAGAAGCAATAGATAA GGCATAGTC
CATTACAATTTCTCCTGGTATATGCTTTTTGTGTTTATCGCTCCTACCTAATTTAGTTATTA
ATAATGCTTGAAATTCTCCATTCTTTTTAGCATCAGACGAGATTTTTCTTTTTTCGTTTTTC
CACTAACGTCTTTTTCAAGCTTTATATTTACAATTTTTAAGAAGAAGTATC CCATTATTTC
AAGGTCTGATTTATCTATAATTAAATACGTACGTAAGGAATTTTGATCGTT CATTGTTATT
GCTTTATGTTTTAGGGAATGTGCTATTGAAGGGTTTAAAGATGTTTGAAATGTCTTGGTTT
CTTGACTTATATAGTTATGAAAGAGGGCGTTGTCCTTTATAGCATTTCTGAGATTAGAAAT
GCTATAAATAAAGTGATTAAGATTTTTTGTTTTCAT 
 

> Q5HIQ1 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HIQ1_CC008_NCTC8325_CP000253.1[386599:386958:r]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 99708 … 100068; Length: 360 bp 
Sequence: 
TTACCAAAGCATTGATATGAGTGCCAATACTGGCAATGTGCCTTGTTTGAAAAAGATACT
AATATTGCTTGAAAGGCCACCATAAATAGCAACGCCAATGATATACACTAA AATAGCTGC
GCATATTTCTTTTGGATTACTGCTGATAAACAAACCGTATATTAGCAAAACTCCGATTAAA
CCGTTATATACGCCTTGGTTCTTCAAAAGTAGGTTAATATTTTTGTCTTTCAATTTATCGAC
GCTTATATTAAATGTCTCGCTAGTCTTTTTGGAAGTTGTAGCAATCGTTTCAAGGTACATA
ATATAGAAAAACTCTAATGCCACAAATATGATTAAAATTGTTGAGATGATA TTCAC 
 

> Q2G0Y0 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q2G0Y0_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[10351:11196]RC (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 100086 … 100932; Length: 846 bp 
Sequence: 
TTAAATATTTTCTTGTAAAAATGATTGCAGTGTCTGTGGTTGATCATTGACTAATTGTTGG
AAATCATTGGATTCTTGGTCTAATAGTCCTCTTGCTCCTGCGTCGTACATTGATGCCAATA
ATGCACCAAAGCCTTTAGGTTCATCGTACATTTCTGCAAATGTCTCTAATGAAACGGGCTC
ATATTTAATTTCTGTGCCTGATGCCTCAGATAAAATTGCAGCAAGTTCTTTCATATCATAA
CTGTAGCCTGATAATAAGTAGCGTTTGCCCCAAGTATCTGGATTTTTAATAATAGCAATG
ACACCTCTAGCAATATCATTTCTAGTAATATAATTAATACGACCATCGCCAGCTGGATAA
ATCAGTTTATGCATATTCATCAATTCTGGTAAATATGGTTTAAGTGGATCCATGTACATTG
CCATTCTTACATACGTATAGTCAATGCCACTTGTTGCCAATAGACGTGCTGCATAACCAA
AATAAGGACTCATATGGAATGGATTATTATGCTGATCTGCGTAATAACCTATGAAAATGA
TATGAGCAACGCCGCTCTGCTTTGCCGCATATACTAAATTTTCCACTTCAGGAATACGTTT
GAATGATGGATGGATAATACTTGGAATAAACACAACGGTATCCATTCCTTTAAATGCTTC
TACCATGCTTTCTTGATTAAAATAATCTAATTGTCGAACAGGAACTTTTCCGCGCCAATCT
TCTGGAACTTTCTCAACATTTCTAACACCAATGTGAAAATGATCTATGTGATTTGCAATGG
CTTGATTTGTAATATGTGTGCCTAAATGACCTGTAGCACCTGTTAACATAATATTCAT 
 

> ssl01 
Function: protein coding sequence; staph superantigene like protein locus 1 (genomic island) 
Best match: ssl01-COL_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[9199:9879:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 101403 … 102084; Length: 681 bp 
Sequence: 
ATGAAATTTAAAGCGATAGCAAAAGCAAGTTTAGCATTGGGAATGTTAGCA ACAGGTGT
AATTACATCGAATGTACAATCAGTACAAGCGAAAGCAGAAGTTAAACAACA AAGTGAAT
CAGAGTTAAAACACTATTATAATAAACCAATTTTAGAGCGTAAAAATGTGA CTGGATTTA
AATATACTGATGAGGGTAAACACTATTTAGAAGTCACAGTAGGGCAACAGCATTCTCGAA



TCACTTTACTTGGATCTGATAAAGATAAATTTAAAGACGGAGAAAACTCAA ATATAGATG
TGTTTATCCTTAGAGAAGGTGACAGTAGACAAGCAACAAATTACTCAATTGGTGGCGTTA
CAAAATCAAATAGTGTGCAGTATATTGATTATATCAATACGCCAATTTTAG AAATCAAGA
AAGATAATGAAGATGTACTTAAAGATTTTTACTACATTTCAAAAGAAGACA TCTCATTAA
AAGAACTTGATTATAGATTAAGAGAACGTGCGATTAAACAACACGGCTTGTATTCAAATG
GTCTTAAACAAGGTCAAATTACAATTACAATGAATGATGGCACAACACATA CAATCGATT
TAAGTCAAAAACTTGAAAAAGAACGTATGGGTGAGTCAATCGACGGCACTAAGATTAAT
AAAATTCTAGTAGAAATCAAATAA 
 

> ssl02 
Function: protein coding sequence; staph superantigene like protein locus 2 (genomic island) 
Best match: ssl02_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[8218:8913:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 102369 … 103065; Length: 696 bp 
Sequence: 
ATGAAAATGAAATCAATTGCAAAAATAAGTTTGTTATTAGGAATATTAGCA ACAGGTGTA
AACACTACAACGGAAAAACCAGTTCATGCCGAAAAGAAACCTATTGTAATA AGTGAAAA
TAGCAAAAAATTAAAAGCTTATTATAATCAACCTAGTATTGAATATAAAAA TGTGACAGG
TTATATCAGTTTCATTCAACCAAGTATTAAATTTATGAATATCATAGATGG TAATTCTGTT
AATAATATTGCTTTAATTGGCAAAGATAAGCAACATTATCATACGGGTGTA CATCGTAAT
CTTAATATATTTTACGTTAATGAGGATAAGAGATTTGAAGGTGCAAAGTAC TCTATTGGG
GGTATCACGAGTGCAAACGATAAAGCTGTCGACCTAATAGCAGAAGCAAGAGTTATTAA
AGAAGATCATACTGGTGAATATGATTATGACTTTTTCCCATTTAAAATAGA TAAAGAAGC
GATGTCATTGAAAGAGATTGATTTTAAATTAAGAAAATACCTTATTGATAA TTATGGTCTT
TACGGTGAAATGAGTACAGGAAAAATTACAGTCAAAAAGAAATACTATGGA AAGTATAC
ATTTGAATTGGATAAAAAGTTACAAGAAGACCGTATGTCCGATGTTATCAA TGTCACAGA
TATTGATAGAATTGAAATCAAAGTTATAAAAGCATAA 
 

> ssl03 
Function: protein coding sequence; staph superantigene like protein locus 3 (genomic island) 
Best match: ssl03_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[6818:7927:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 103355 … 104465; Length: 1110 bp 
Sequence: 
ATGAAAATGAGAACAATTGCTAAAACCAGTTTAGCACTAGGGCTTTTAACA ACAGGCGC
AATTACAGTAACGACGCAATCGGTCAAAGCAGAAAAAGTACAATCAACTAT AGTTGACA
AAGTACCAACGCTTAAAGCAGAGCGATCAGCAATGATAAACATAACAACAG GTGCAAAT
ACAGGGGCAACGCAAGCAGCTAACACAAGACAAGAACGCATGCCTAAACTCGAAAAGG
CACCAAATACTAATGAGGAAAAAACTTCAATTTCCAAAATAGAAAAAATAT CACAACCT
AAACAAGAAGCGCAGAAATCGCTTAATATATCCACAACGCCAGCGCCTAAACAAGAACA
TTCACAAACGACAACCGAATCCACAACGCAGCAAACTAAAGTGACAACACCTCCATCAA
CAAACACGCAGCAAACTAAAGTGACAACACCTCCATCAACAAACACGCCACAACCAATG
CAATCTACTAAATCAGACACACCACAATCTCCAACCATAAAACAAGCACAA ACAGATAT
GACTCCTAAATATGAAGATTTAAGAGCGTATTACACGAAACCGAGTTTTGAATTTGAAAA
GCAGTTTGGATTTATGCTCAAACCATGGACGACGGTTAGGTTTATGAATGTTATTCCAAAT
AGGTTCATCTATAAAATAGCTTTAGTTGGAAAAGATGAGAAAAAATATAAA GATGGACC
TTACGATAATATCGATGTATTTATCGTTTTAGAAGACAATAAATATCAATT AAAAAAATA
TTCTGTCGGTGGCATCACGAAGACTAATAGTAAAAAAGTTGATCACAAAGCAGAATTAA
GCGTTACTAAAAAAGATAATCAAGGTATGATTTCACATGATGTTTCAGAAT ACATGATTA
CTAAGGAAGAGATTTCCTTGAAAGAGCTTGATTTTAAATTGAGAAAGCAAC TCATTGAAA
AACATAATCTTTACGGTAACATGGGTTCAGGAACAATCGTTATTAAAATGA AAAACGGTG
GGAAGTATACGTTTGAATTACACAAAAAACTGCAAGAGCATCGTATGGCAGATGTCATA
GAAGGTACAAACATTGATAAAATTGAAGTGAATATAAAATAA 
 

> ssl04 
Function: protein coding sequence; staph superantigene-like protein locus 4 (genomic island) 



Best match: ssl04-USA300_delta_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[5551:6453:r] (completely 
identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 104829 … 105732; Length: 903 bp 
Sequence: 
ATGAAAATAACAACGATTGCTAAAACAAGTTTAGCACTAGGCCTTTTAACA ACAGGTGTA
ATCACAACGACAACGCAAGCAGCAAAAGCGTCAACACCATCTTCCACTAAAGTGGAAGC
ACCACAATCAACACCGCCCTCAACTAAAGTAGAAGCACCGCAATCAAAACCAAACGCGA
CAACACCATCTTCCACTAAAGTGGAAGCACCGCAACAAACAGCAAATGCGACAACACCT
CCATCAACAAACACGCCACAACCAATGCAATCTACTAAATCAGACACACCACAATCGCC
AACCACAAAACAAGTACCAACAGAAATAAATCCTAAATTTAAAGATTTAAG AGCGTATT
ATACGAAACCAAGTTTAGAATTTAAAAATGAAATTGGTATTATTTTAAAAA AATGGACGA
CAATAAGATTTATGAATATTGTTCCAGATTATTTCATATATAAAATTGCTT TAGTTGGTAA
AGACGATAAAAAATATGGTGAAGGAGTACATAGGAATGTCGATGTATTTGT CGTTTTAGA
AGAAAATAATTACAATCTGGAAAAATATTCTGTCGGTGGTATCACAAAGAG TAATAGTAA
AAAAGTTGATCACAAAGCAGGAGTAAGAATTACTAAGGAAGATAATAAAGG TATAATCT
CTCATGATGTTTCAGAATTCAAGATTACTAAAGAGCAGATTTCCTTGAAAGAACTTGATTT
TAAATTGAGAAAACAACTTATTGAAAAAAATAATCTGTACGGTAACGTTGG TTCAGGTAA
AATTGTTATTAAAATGAAAAACGGTGGAAAGTACACGTTTGAATTGCACAA AAAATTACA
AGAAAATCGCATGGCAGATGTCATAGATGGCACTAATATTGATAACATTGAAGTGAATAT
AAAATAA 
 

> ssl05 
Function: protein coding sequence; staph superantigene like protein locus 5 (genomic island) 
Best match: ssl05_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[4483:5187:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 106095 … 106800; Length: 705 bp 
Sequence: 
ATGAAAATGACAGCAATTGCGAAAGCAAGTTTAGCACTAGGTATTTTAGCAACAGGAAC
AATAACATCAACGCATCAAACTGTAAATGCGAGTGAACATGAAGCAAAATA TGAAAATG
TGACAAAAGATATTTTTGACTTAAGAGATTACTATAGTGGCGCAAGTAAGGAACTTAAAA
ATGTTACTGGTTATCGTTATAGCAAAGGTGGCAAGCATTACCTTATCTTTGATAAAAATA
GAAAATTCACAAGAGTACAGATATTTGGTAAAGATATTGAAAGATTTAAAG CACGCAAA
AATCCGGGATTAGACATATTTGTTGTTAAAGAAGCGGAAAACCGTAATGGCACAGTGTTT
TCATATGGTGGTGTCACTAAGAAAAATCAAGACGCTTATTATGATTATATA AACGCACCA
AGATTTCAAATCAAGAGAGATGAAGGTGACGGTATTGCTACGTACGGTAGAGTACACTA
CATTTATAAAGAAGAGATTTCACTTAAAGAACTCGACTTTAAATTGAGACA GTATTTAAT
TCAAAATTTTGATCTGTATAAAAAGTTTCCTAAAGATAGTAAGATAAAAGT GATAATGAA
AGATGGCGGCTATTATACGTTTGAACTTAATAAAAAATTACAAACAAATCG CATGAGTGA
TGTCATTGACGGTAGAAATATTGAAAAAATAGAAGCCAACATTAGATAA 
 

> ssl06 
Function: protein coding sequence; staph superantigene like protein locus 6 (genomic island) 
Best match: ssl06-MW2_CC049_21262_AHJW01000044.1[53855:54553] 
Position: 009-contig_245_RC: 107230 … 107260; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATGAAATTAAAAACGTTAGCTAAAGCAACA 
 

> ssl07 
Function: protein coding sequence; staph superantigene like protein locus 7 (genomic island) 
Best match: ssl07_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[3357:4052:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 107230 … 107926; Length: 696 bp 
Sequence: 
ATGAAATTAAAAACGTTAGCTAAAGCAACATTGGCATTAGGCTTATTAACT ACTGGTGTG
ATTACATCAGAAGGCCAAGCAGTTCAAGCAAAAGAAAAGCAAGAGAGAGTA CAACATTT
ATATGATATTAAAGACTTACATCGATACTACTCATCAGAAAGTTTTGAATT CAGTAATATT
AGAGGTAAGGTTGAAAATTATAACGGTTCTAACGTTGTACGCTTTAACCAAGATGGTCAA



AATCACCAATTATTCTTATTAGGAGAAGATAAAGCTAAATATAAACAAGGA CTTCAAGGT
CAAGATGTCTTTGTGGTAAAAGAATTAATTGATCCAAACGGTAGACTATCTACTGTTGGT
GGTGTAACGAAGAAAAATAACCAATCTTCTGAAACTAATACACCTTTAGTA GTTAATAAA
GTGTATGGAGGAGATTTACATGCATCAATTGACTCATTTTCAATTAATAAA GAAGAAGTT
TCACTGAAAGAACTTGATTTCAAAATTAGAAAGCAATTAGTTGAAAAATAT GGTTTATAT
AAAGGTACGACTAAATACGGTAAGATCACTATCAATTTGAAAGACGAGAAA AAGGAAGT
AATTGATTTAGGTGATAAACTGCAATTCGAGCGCATGGGTGATGTGTTGAATAGTAAGGA
TATTCAAAATATAGCAGTGACTATTAATCAAATTTAA 
 

> ssl08 
Function: protein coding sequence; staph superantigene like protein locus 8 (genomic island) 
Best match: ssl08_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[472430:473128] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 108264 … 108963; Length: 699 bp 
Sequence: 
ATGAAATTTACAGCGATAGCTAAAGCGATATTTGTATTAGGAATATTAACA ACAAGTGTA
ATGATAACAGAAAATCAATCGGTTAATGCAAAAGGAAAGTATGAAAAAATG AACCGTTT
ATATGATACAAACAAGTTACATCAATACTATTCAGGACCTAGTTATGAGTT AACAAATGT
TAGTGGCCAAAGTCAAGGTTATTATGACTCTAACGTTTTGCTTTTTAACCAACAAAATCAA
AAGTTCCAAGTATTTTTATTGGGAAAAGATGAAAATAAATACAAAGAAAAA ACACATGG
TTTAGATGTCTTTGCGGTACCAGAATTAGTAGATTTAGATGGAAGAATATTTAGTGTTAGT
GGTGTAACGAAGAAAAACGTAAAATCAATATTTGAGTCTCTAAGAACGCCGAACTTACTA
GTTAAAAAAATAGACGATAAAGACGGTTTTTCTATTGATGAATTTTTCTTT ATTCAAAAGG
AAGAAGTGTCATTGAAGGAACTTGATTTTAAAATAAGAAAACTGTTGATTA AAAAATACA
AACTGTATGAAGGGTCAGCTGATAAAGGTAGAATTGTTATTAATATGAAAG ATGAAAAT
AAGTATGAAATTGATTTAAGTGATAAATTAGATTTCGAGCGTATGGCAGAT GTCATTAAT
AGTGAACAAATTAAGAACATCGAAGTGAATTTGAAATAA 
 

> ssl09 
Function: protein coding sequence; staph superantigene like protein locus 9 (genomic island) 
Best match: ssl09-var1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[473505:474203] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 109339 … 110038; Length: 699 bp 
Sequence: 
ATGAAATTGACTGCATTAGCAAAAGCAACATTAGCATTAGGAATATTAACT ACAGGTGTG
TTTACAGCAGAAAGTAAAGCTGTTCACGCGAAAGTAGAACTTGATGAGACACAACGCAA
ATATTATATCAATATGCTACATCAATACTATTCTGAAGAAAGTTTTGAATC AACAAACATT
AGCGTTAAAAGTGAAGATTACTATGGTTCTAACGTTTTAAACTTTAACCAA CGAAATAAA
ACTTTCAAAGTGTTTCTGCTTGGTGACGATAAAAATAAATATAAAGAAAAA ACACATGGC
CTTGATGTCTTTGCAGTACCTGAATTAATAGATATAAAAGGTGGCATATATAGCGTTGGC
GGTATAACAAAGAAAAATGTGAGATCAGTGTTTGGATTTGTAAGTAATCCA AGTCTACAA
GTTAAAAAAGTTGATGCTAAACATGGCTTTTCGATAAATGAGTTGTTCTTTATTCAAAAG
GAAGAAGTATCGTTGAAGGAACTGGATTTTAAAATAAGAAAAATGTTAGTC GAAAAATA
TAGATTGTATAAAGGCGCGTCAGATAAAGGTAGAATCGTTATTAATATGAA AGACGAAA
AGAAATATGTAATTGATTTAAGTGAAAAATTAAGTTTTGATCGTATGTTTG ATGTAATGG
ATAGTAAGCAAATTAAAAATATTGAAGTGAATTTGAATTAG 
 

> ssl10 
Function: protein coding sequence; staph superantigene like protein locus 10 (genomic island) 
Best match: ssl10_CC001-ST772_118_AJGE01000018.1[196:879:r] (completely identical) 
Position: 009-contig_245_RC: 110403 … 111087; Length: 684 bp 
Sequence: 
ATGAAATTAACAGCGATAGCTAAAGCTGCATTAGCTTTAGGAATTTTAACA ACAGGAACT
TTAACAACAGAAGTTCATTCAGGTCATGCAAAACAAAATCAAAAGTCAGTA AATAAACA
TGACAAGGAAGCATTATACCGATACTACACTGGAAAGACTATGGAAATGAA AAATATTA
GTGCTTTGAAACATGGTAAAAACAACTTACGTTTTAAGTTTAGAGGTATTA AGATTCAAG
TTTTACTGCCTGGAAATGATAAAAGTAAATTTCAACAGCGTAGTTATGAGGGGTTAGATG



TTTTCTTTGTTCAAGAAAAAAGAGATAAGCACGATATATTTTATACTGTTG GTGGTGTAAT
ACAGAATAATAAAACATCTGGAGTTGTCAGTGCACCAATATTAAATGTTAC AAAGGAAA
AAGGTGAAGATGCTTTTGTGAAAGGGTACCCTTATTATATTAAAAAAGAAA AAATAACAT
TAAAAGAGTTAGATTTTAAATTGAGAAAGCATCTAATCGAAAAATATGGAC TTTATAAAA
CAATCTCAAAAGATGGTAGGGTTAAAATTAGCTTGAAAGATGGCAGTTTTTATAACCTTG
ATTTAAGATCTAAATTAAAATTTAAATATATGGGGGAAGTCATAGAAAGCA AACAAATTA
AAGATATTGAAGTTAACTTAAAGTAA 
 

> hsdM-Lx 
Function: protein coding sequence; type I restriction-modification system DNA methylase unknown 
locus (genomic island) 
Best match: hsdM_AB057421.1[3606:5162:r]  
Position: 010-contig_255: 241 … 271; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAGAACTTGGGGTGTTGAAAGATGAGTAA 
 

> hsdS-etD 
Function: protein coding sequence; type I restriction-modification system site-specificity determinate 
(mobile element)/(genomic island) 
Best match: hsdS-etd_trunc_CC080_11819-97_CP003194.1[450654:451318] 
Position: 010-contig_255: 263 … 928; Length: 665 bp 
Sequence: 
ATGAGTAATACACAAAAGAAAAATGTGCCAAAATTGAGATTCCCAGGGTTT GAAGGCGA
ATGGGAAGAGAAGCAATTTGCTGATTTTACTAAAATAAATCAAGGATTACA GATTGCTAT
TAATGAACGTAAAACTGAATATTCTCCAGAGTTGTATTTTTATATAACAAA TGAATTTTTA
AGACCAAATAGTCAAACTAAATATTTTATCGAAAATCCCCCTCAATCAGTA ATTGCAAAT
AAAGAAGATATTTTAATGACTAGAACAGGTAATACTGGAAAAGTAGTAACT AATGTATTT
GGAGCGTTTCATAATAATTTTTTTAAAATTAAATTTGATAAAAATCTGTAT GATAGATTGT
TTTTAGTAGAGGTTTTAAATTCATCTAAGATACAAAATAAAATACTATCTT TAGCAGGATC
TTCGACGATACCAGATTTAAACCATAGTGATTTTTATAGTATTAGTTCTTCTTATCCGCTG
CTTAGAGAACAGCAAAAAATAGGTAAATTCTTCAGCAAACTCGACCGACAA ATTGAATT
AGAAGAACAAAAGCTTGAATTACTTCAACAACAGAAAAAAGGCTATATGCA GAAAATCT
TCTCACAGGAATTGCGATTTAAGGACGAGAATGGAAATGATTATCCGGATTGGGAGAAA
AAGAA 
 

> ssl11 
Function: protein coding sequence; staph superantigene like protein locus 11 (genomic island) 
Best match: ssl11-CC80_CC001-ST772_118_AJGE01000070.1[2117:2815] (completely identical) 
Position: 010-contig_255: 1861 … 2560; Length: 699 bp 
Sequence: 
ATGAAATTAAAAAATATTGCTAAAGCAAGTTTAGCACTAGGGATTTTAACA ACAGAGATG
ATTACAACTACTGCTCAGCCAGTAAAAGCAGACGAAGCTAGTAGCAGATTATCAGTTACT
TCAAAAGATACACAAAATTTAAAGACGTATTATACTGGAGCAAGTTTTGAT CTTAGAGGA
TTAAGCGGATATAAAGAAGGAGATAAAGTAATATTTCCTCAAAATGGTCAA CAAATTGAT
GTTACATTAACAGGTAAAGAGGGAGACGTGGTTCAATCTAATGACGACGTTACAAATGTT
GATGTGTTTGCTGTTCCTGAAGGTACAGGTCGTTCTGCCATAATGACTACAATTGGTGGG
ATTACTACACCAAACACTCAAAGTTATAAAGACACTACAAATAATGTGAAC TTAAGAGTA
TCAAAGAGTACAAGTCCCAATACCATATCTGTGTCTGTAAAAAATTATGAT ATTTTTAAA
GAAAAAATTTCATTAAAAGAACTTGATTTCAAATTAAGAAAGCATTTAATT GATAATCAT
GATCTTTATAAAACAGAACCTAAAGACAGTAAAATTAGAATTAATATGAAA GATGGCGG
CTACTATACGTTTGAATTAAATAAAAAGTTACAAACTCATCGTATGGGTGA CGTAATTGA
TGGTACTAAAATAAAAGAAATTAATGTTGAATTAAACTAA 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 



Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807]RC (completely identical) 
Position: 010-contig_255: 2984 … 2993; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATAGTTCAT 
 

> Q6GC50 
Function:   
Best match: Q6GC50-COL_CC008_NCTC8325_CP000253.1[403207:404715] 
Position: 010-contig_255: 4112 … 4142; Length: 30 bp 
Sequence: 
GAACGTAAGGCACCAAAATTAGAAAAATAA 
 

> txbi_Q6GC50 
Function:  rho independent terminator 
Best match: txbi_Q6GC50_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[445740:445826] 
Position: 010-contig_255: 4198 … 4228; Length: 30 bp 
Sequence: 
TCAACGTCATTGAGCTGTTTTTTGTGCTTT 
 

> Q2G0X2 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2G0X2_CC005_A5937_ACKC01000031.1[393792:394100:r]RC 
Position: 010-contig_255: 4248 … 4557; Length: 309 bp 
Sequence: 
TTATTTTACGTGTTCATATTTTGAAACATCAAAGCCGTCTTGCTTAGCTTTGTTGATAATAT
CTTTGATTGAATGTAGTCCTTTATCGGCGAAGTATGATCTTAAGTTGTCTTTTGTAGCTTG
GTCAGCATTCTTATCTAATAACACATCGATATAACTTAACTCGTGTTCTAAGAAGTTTGCG
TCATCATGTAGTACGAGTCCATTTTGAGAATACACTTTCGCATCTGCTTGATTACCATATC
CAACAACGCCAGTTGCTAAAACACCTACCATTGCCGTAGCTACTAAAACCTTTTTAAATTT
CAT 
 

> lpl 
Function: protein coding sequence; tandem lipoprotein-like (genomic island) 
Best match: lpl1_CC008_Newman_AP009351.1[453191:453994]  
Position: 010-contig_255: 4893 … 4923; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATGAAGTATAAAACAGAGAGACGTGAAGCG 
 

> lpl 
Function: protein coding sequence; tandem lipoprotein-like (genomic island) 
Best match: lpl13_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[447351:448121], lpl-
SAB0394_ref_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[429813:430607], lpl-
SACOL0482_CC008_TCH1516_CP000730.1[467620:468411] MANUAL OVERRIDE 
Position: 011-contig_288_RC: 228 … 1081; Length: 853 bp 
Sequence: 
TATTTAAGTTATAAGCCAGCGAAAAAATAGTGTTGATAATTAAATATTAGG GTGTGAAAT
GATGAGATATTTAAAAAGAGTTGTACTGTACATAATTGTTATGGTTTTGAG TGTTTTTATA
ATAGGTTGTGATAAATCAAGCGATACTTCAGAAAAGCCAAAAGAAGATTCA AAAGAAGC
ACAAATTAAAAAGAGTTTTGCAAAAACGTTAGACATGTATCCTACTGAAAA TCTAGAAGA
CTTTTATGACAAAGAGGGATATCGAGATGGAGAATTTAAAAAAGGTGACAA AGGGACTT
GGCTAATTAGATCTGAAATAGTTAAACAGCCAAAGGGCAAAGTGATGAAAA CAAGAGGT
ATGCAATTATATATTAATAGAAATACCAAAACAGCCAAAGGTTTCTTTGTT TTGAAAGAA
ATAAGTGAAAATAATAATCGTGTAAATAAAGATAAGGAGGAAAAATACGAA GTGAAAAT
GGTAGGAAATAAAATTATTCCTACTGAACAAATTAATGATGAGAAAATAAA AAAAGAAA
TTGAAAACTTCAAGTTTTTTGTGCAATATGGAAACTTTAAAAATTTCGAAA AATACAACA



ATGGTGAGTTTTCATATAATCCTGAAGCACCAATCTATTCGGCTAAATATCAATTACACA
ACGACGATTACAATGTAAGGCAACTACGTAAAAGATATGACATTTCAACAA AAGAAACA
CCGAAGTTACTTTTGAAAGGTGGAGGAGATTTAAAAAATTCCTCAGTTGGTCAAAACGAT
ATTGAATTTACTTTTGTTGAAAGAAAAGGTGAGAATATTTATTTTAACGAT AGTGTTGAAT
TCATACCAAGTAAGTAA 
 

> lpl4 
Function: protein coding sequence; tandem lipoprotein-like (genomic island) 
Best match: lpl4_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[484932:485717]RC, 
lpl10_CC005_JH9_CP000703.1[494856:495617]RC, lpl-SAB0392_ref_CC705_RF122-
cow_AJ938182.1[428201:428986]RC, lpl2_CC005_N315_BA000018.3[457923:458717]RC 
Position: 012-contig_282_RC: 1000 … 2763; Length: 1763 bp 
Sequence: 
GTACAATACTACTCTTTTTGAATCCCTCATTTTTTCACTTCTCTCTATCATGTTAATGTTTG
TTGAGTACTATCAACCTTTGTGTTATTTTTAGTCACTTGGAATTAAGTTTAATCCATCTGA
AAAATATATATTTTCTTTTTTATTTTCTATAAATATAAATTCAATTTCCTT ATATCCAACTG
AAGACCCTTTCAAATCCCCCGAACCTTTCAACAACAATTTAGGCGCCTTTTCTGTTGGAAT
ATTATATCTTTTTCGTAATTCTTTAACATTATAATCATCATTTTTCAGTTT ATATTTCGCTG
AATAAATAGGAGCTTCAGAATTATAGGAAATGTCACCATTTTCATAATTCT CTATTCCTTT
AAAACTGCCATATTGCACAAAAAACTTAAAGTTTTCAATTTCCTTTTTCAA CTTTTCATCT
TTTATCTCCTCAGTTGGAATAATTTTATTGTTTATCATTTTCACAGGATACTTTTTTTCTGTT
TCTCTTTCATCAAGGCTTTTTCTTGAATCTATTTCTTCTATTGAAAAATAACCGGTTGTGGT
CCTAGTATTTCTATTCATGTATAATATCATGCCTCTTGAAGTTAAACTTTTACCTTTTGGTT
GAATTATCATTTCAGATCTAACAACCCACGTCCCTTTGTCTCCCTTTTTAAATTCTCCATCT
CGATATCCTTCTTTGTCATATAAGTCCTCGAGATTCTTAATTGGGTACATATCTAACGTTTT
CGCAAAGCTCTTTTTGATTTGTGTTTCTTTTGAATCTTCAGGAGTGTCAAATACACCACTG
CAACCTGACACTAATAGAATTAAGACTGACGTACCTATACACAACGCGTATTGCCTAAAA
TTATTCATTGTTCCGTATCCCCCCTTTTTTCATCATAGTTAATAGTCCTCACTTGGGGTAAA
CTCCAAACTATCAGTAAAAAATACATTCTCTTCTTGATTCTCAACGAAGGTAAACTCAAT
GTCCTTATGTCCGATTGATGAACCTTTTAAATCTCCAGTACCTTTCAACAACAATTTAGGA
CCTTTTTTGGTTTGAATGTCATACATTTTACGTAATTGTTTTACATTATAATCATCATTACT
TAATTGAAATTTAGCAGAATAAGTAGGTGCTTCTGAGTTATATGAATAATC ACCATTTTG
ATAATTCTTTAATCCTTTAAAATCACCATATTGTGAGAAAAACTTAAAGTT TTCAATTTCT
TTTTTTACACCTTTATCATTAATTGGATCAATAGGTACTATTTTATTATTC ACCATCTTTAC
TGGATAACGTTTTTCTTTATCCTCTGTCTTTTTTAAAGTATCATTACTTGTTTCATCTACAA
TAAAATATCCTTTTGCGGTTCTTGTATTTCTATTTAAAAATAGATACATCC CTCTTGATTTC
ATAATTTCACCTTTTGGCTGTTTAACCATTACTGAACTGATAACCCATGTCCCTTTGTCAC
CTTTTTTAAATTCGCCATCTCGATATCCTTCTTTGTCATATAAGTCCTCGAGATTCTTAATT
GGGTACATATCTAATGTTTTCGCAAAGCTCTTTTTGATTTGTATTTCTTTTGAATCTTCTTT
TGTTTCATTACCTTTGCCACAACCTGCTACAATAACTATTAAAATCAAGATACTTATGTAC
AATGCAAAACTTTTTAAATTTCCCATCATTTCGCGTCTCTCTGTTTTAGAATTATTTCTACA
TCTAATAAACTTTAGCTATCTTCATCAGACGGCCCAAAATT 
 

> lplTerminator-RF122 
Function: protein coding sequence; (genomic island) 
Best match: lplTerminator-RF122_ref_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[432435:433760] 
Position: 013-contig_317_RC: 1836 … 1866; Length: 30 bp 
Sequence: 
CTTGCATCTCAAATAGGTGGATTACTATGA 
 

> Q5HIM7 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HIM7_CC001-ST772_118_AJGE01000070.1[20119:20313:r]RC (completely 
identical) 
Position: 013-contig_317_RC: 2864 … 3059; Length: 195 bp 



Sequence: 
TTACAAACCATAAAGCGCTGCAGTTAAGTATTGAATGGCATAGCCAATTGAAATGAAAAT
AGCAATCGTTATAATAGCACTACCAATGGTATATAACGTATGTTTCGTAGATAATCCTTCA
GTCTTTGAACCAAAAACACTGAGTAGAATAAATGCAATGCCAATGACATAT AAGGCTAA
AATGAAAAATAACAT 
 

> cobW 
Function: protein coding sequence; cobalamin biosynthesis protein (core genome, constant) 
Best match: cobW_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[453431:454633] 
Position: 013-contig_317_RC: 3245 … 4448; Length: 1203 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAAATTCCAGTTACGGTATTAAGTGGTTATTTAGGCTCGGGGAAGACAACGTTG
TTAAATCATATTTTACAAAATCGAGAAGGTCGACGTATCGCGGTAATTGTAAATGATATG
AGTGAAGTCAATATCGATAAAGATCTTGTCGCAGATGGTGGGGGACTATCGCGTACAGAT
GAAAAATTAGTCGAACTTTCTAATGGTTGTATCTGTTGTACACTTAGAGACGATTTATTAA
AAGAAGTTGAGCGTTTAGTGAAAAAAGGTGGCATCGATCAAATTGTTATTGAGTCAACAG
GGATTTCAGAGCCAGTACCTGTTGCACAAACTTTCTCATATATTGATGATGAACTTGGCAT
TGATCTTACAGCGATTTGCCGTTTAGATACAATGGTTACAGTTGTGGATGCTAACCGCTTC
GTACATGACATCAACTCAGAAGATTTATTGATGGATCGTGATCAAAGCGTTGATGAAACA
GATGAGCGTTCGATTGCTGATTTATTAATTGACCAAGTTGAATTTTGTGATGTATTGATTA
TTAATAAAATTGATTTAATTAGTGAAGAAGAACTAGCGAAGTTAGAAAAAG TGTTAAGTG
CATTGCAACCGACTGCTAAAATTATTAAGACAACAAATTCTGAAGTAGATT TAAAAGAAG
TCTTAAATACGCAGCGTTTTGATTTTGAAAAAGCGAGCGAGTCAGCAGGATGGATCAAAG
AACTTGAGTCTGGTGGTCATGCATCGCATACGCCTGAAACAGAAGAATATGGCATATCAT
CATTTGTATATAAACGTCGTCTACCTTTCCATGCTAAAAGGTTCAATGATTGGTTAGAAAG
CATGCCAAATAATGTCGTTCGATCAAAAGGTATCGTATGGTTAGCACAATACAATCATGT
AGCATGTTTATTATCTCAAGCAGGGTCATCTTGCAATATTCATCCAGTTACATATTGGGTG
GCTAGTATGTCTGAAGCGCAACAAACACAAATATTAGCAGAACGTCAAGATGTCGCAGC
TGAATGGGATCCAGAATATGGCGATCGTCATACACAATTTGTCATTATTGGTACAGAATT
AGATGAAGAAAAATTAACAAAAGAACTCGACGCATGCTTAGTCAATGCGCA AGAAATTG
ATGCAGATTGGCAACAATTTGAAGATCCATATCAATGGCAAATTAGACCAGCACGATAA 
 

> psmA4 
Function: protein coding sequence; phenol-soluble modulin alpha 4 (core genome, constant) 
Best match: psmA4_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[455290:455352:r]RC (completely 
identical) 
Position: 013-contig_317_RC: 5104 … 5167; Length: 63 bp 
Sequence: 
TTATTTTGCGAAAATGTCGATAATTGCTTTGATGATTTTAATGATAGTACCTACAATAGCC
AT 
 

> psmA3 
Function: protein coding sequence; phenol-soluble modulin alpha 3 (core genome, constant) 
Best match: psmA3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[455416:455484:r]RC (completely 
identical) 
Position: 013-contig_317_RC: 5230 … 5299; Length: 69 bp 
Sequence: 
TTAGTTGTTACCTAAAAATTTACCAAGTAAATCTTTAAAGAATTTGAATAA TTTTGCTACG
AATTCCAT 
 

> psmA2 
Function: protein coding sequence; phenol-soluble modulin alpha 2 (core genome, constant) 
Best match: psmA2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[455536:455601:r]RC (completely 
identical) 
Position: 013-contig_317_RC: 5350 … 5416; Length: 66 bp 



Sequence: 
TTACTTACCAGTGAATTTCTCAATTAATCCTTTAATGAATTTAATGATTCC TGCAATGATA
CCCAT 
 

> psmA1 
Function: protein coding sequence; phenol-soluble modulin alpha 1 (core genome, constant) 
Best match: psmA1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[455633:455698:r]RC (completely 
identical) 
Position: 013-contig_317_RC: 5447 … 5513; Length: 66 bp 
Sequence: 
TTATTTACCAGTGAATTGTTCGATTAAGCTTTTGATAACTTTAATGATGCCAGCGATGATA
CCCAT 
 

> ndhF 
Function: protein coding sequence; NADH dehydrogenase subunit 5 (core genome, variable) 
Best match: ndhF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[456218:457702] 
Position: 013-contig_317_RC: 6033 … 7518; Length: 1485 bp 
Sequence: 
GTGTTAAGTTTTCAATTGCTATTTTCACTGTTTGTTATTGCGCTTATCATTGCATTGATAAG
TGGCTTGTTGTTTTTAGCACCAGTTATGCCAATGAGATATATTAAATTACATTTATACATA
CTAGTCATGCCAGTATTATTTGCAGTCATTGGCTTTTTCGGTATTCATGGTCAACATGTCTT
AGGTCCATTTAAAATAGATCGTTTATCTTGGTTATTAGCTGGCTTTGTAATGGCGCTTGGT
TTTATTATTCAAAAGTTTTCAATGCGATATTTACTAGGTGATCATCATTAT AGACATTACT
TTCCATTGTTCACTGCGATTACGTCGTTTGCATCTTTAGCATGGATGTCTGAAGACTTAAG
ACTGATGGCACTCTGCTGGGGTATGACATTATTATGTTTAACATTGCTGATGAACGTTAAT
CGTTTTTGGAAAGTGCCACGTGAGTCTGCGAAATTATCAAGTATGACATTTTTATGTGGTT
GGCTTGCATTCGTTGGAGCAATTGTAACTATTTATATTGCGACTGGCGAGTGGCGCGTGC
CTCAACATATGTCTAATTCGACATGGTCATTGTTGACGAATGTACTACTTGTATTAGCTGT
CATGATACCGGCAGCACAATTTCCTTTTCATCGATGGTTGATTGAATCTGTAACGGCACCA
ACGCCAGTATCGGCAATTATGCATGCAGGAATTGTGAATGCAGGTGGTGTTATTCTAACT
CGTTTTGCGCCGATATTTGATAATGGATTTGCGTTATCATTATTACTTATCTTTTCTAGTAT
TTCTGTATTGTTAGGATCGGGTATTAGCTTAGTTCAAGTTGACTATAAACGCCAATTAGTG
GGCTCTACGATGAGTCAAATGGGCTTTATGTTAGTTCAATGTGCATTGGGTGTATATTCAG
CAGCGATTATTCATTTAATATTGCACGGTATTTTTAAAGCAACATTATTTT TACAATCAGG
TTCTATCGTGAAGCGATTCAATATTCCAAAACAAGCATCTGCTAAAGACGCTTATGGCTG
GATTGTCATGGGACGTGTATTAGCTATTATCGTGGCATTTCTGTTTTGGATGAGTAGTGAC
AGAAGTGCATATGAAGTGTTAAGTGCACTCATTCTAGCTTGGTCATTACTTGTATCTTGGA
ATCAAATGGTAGCCTTTAGTAAAGGACGCATGGCACGTCTTGTTGGTATGATTTTGATTGC
AATTGTGACATTTATCTACATCATCACACATAATTATTTTTACGATGTATT GCGAAATATA
ACAACACATGCGACAACACCGCCTACAGTGAGTGTCATCATTAGTGTTGTCATTTTAATCT
TTGGTAGTTTATTAAGTATTTGGGTGGCGCGTCATCGATACTCTAAGGGTTTTGCGGTATT
GTACGTGTGGTTAGTTAATCTAGGTGAAGCACGCTCGAAAGCGATAGAAAGTCATCCGAA
TTATTTGAAGAAGTATTTATAG 
 

> Q5HIM4 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HIM4_CC001-ST772_118_AJGE01000070.1[24785:27248] (completely identical) 
Position: 013-contig_317_RC: 7530 … 9994; Length: 2464 bp 
Sequence: 
ATGACAACACAGTTAAATATCAATTCAGTCATTGAAAATGCGAAACGTGTT ATTACACCA
TTATCACCGATTTCGATTTTTGCAGCACGAAATCCATGGGAAGGATTAGAAGCGGATACG
TTTGAAGATGTTGCAAAATGGTTACGTGACGTTCGAGATGTGGATATTTTCCCAAATAAA
GCATTAATAGAAAGCGCTGTGGCACGTGGTGAATTAGATGAAAGTGTCTTTAATCAACTT
GTTACTGATATGTTACTTGAACATTACTACAATATCCCGCAACACTACATCAATCTTTATA
TTGATAACATTAAAACATTAAAAGACGTACCTGCATCATATATGGATCATT CAAATGTTG



ATGTTGTTGCTGATCTACTATTAGAAAAATCAAAACGTGATATGGCTGAATCATATCATC
ACTATGATGTACGTCCGATGAGTGATGCAATAATAGATGAACAAGGTGAGCCACTTAGCG
AACAAGTGAATCGTCAAATGATTAAATGGACGAAACTTTATATCGATCAAT TTCTATCGA
GTTGGACAATGCCGAAGCGTGAGCAAAGTTTTTACCATGCATGGTTGCATTTAGCGCAAC
ATGACCATAGTTTTACTAAAGCACAGCGCCAAGTGATTAAAGGCTTACCCAATGATCCTG
AAATGACGATAGAGTCAGTATTAACTCATTTTTCAATAGATCAGGAAGACT ACCAAGCTT
ATGTTGAAGGACATCTTTTGGCGTTACCGGGTTGGGCAGGTATGTTATATTACCGTTCACA
ACAGCATCACTTTGAACAACATTTGTTAACGGATTATTTGGCAATTCGGTTAGTTGTCGAA
CAATTGCTAGTTGGTGATGAGTTTAAGTCAGTCACTAAAGATTGTGAAAGTAGATCGGAA
AATTGGTTTAAGCAAACTGTTGCATCATGGTGTTACTACAGTGATATGCCTAGCGATGTAT
TACTACAACATGACGTCCATGAAATTCAAACATTTATTCATTTTGCAGCAA TTATGAATAA
AAATGTATTTAAAAATTTATGGCTAATTGCCTGGGAAATGACATACGAATC TCAGTTAAA
ACAAAAAATTAAAGCAGGTCATGAAAGTGTGGCGGGCGCATTAGATGTAAACCAAGTAA
ATGTCTCAGAAAATGATAACGTTAATCAGCCACATTCAGTATTGTTAAATG ACACACAAG
CAGTTGATGAAAATAATAGCGAGCTAAATCAGGTGGGCACATCAACGAAAGCGCAAATT
GCATTTTGTATAGATGTTCGTTCAGAACCATTTCGTAGACATATCGAAGCAGCAGGGCCC
TTTGAAACGATTGGTATTGCAGGCTTCTTTGGATTACCTATTCAAAAAGATGCCGTCGACG
AACAATTCAAACATGATTCATTACCTGTCATGGTAACGCCGGCATATCGCATTAAAGAAT
TTGCAGACCGCTACGATATGAATGTTTATCGACAACAGCAACAGACAATGTCATCGATGT
TTTACACATTTAAATTGATGAAAAATAATGTTATGCCTAGTCTGTTATTGC CTGAATTAAG
TGGGCCATTTTTAAGCTTGAGTACCATTGTCAATTCGATTATGCCTAGAAAAAGTCGCGC
GTCTTTACAAAAAATAAAACAAAAATGGTTGAAAAAGCCTGAAACAAAGTT AACGATTG
ATCGTGAGTTTGACCGAACATCAGATTTACCTGTTGGATTTACTGAGCAAGAGCAAATTG
ATTTCGCGTTACAAGCGTTGAAATTGATGGATTTAACCGAAGCATTTGCGCCGTTCGTTGT
GTTAGCAGGTCATGCTAGTCATTCTCACAATAATCCACATCATGCATCACTTGAATGTGG
GGCTTGTGGTGGCGCATCAAGCGGTTTTAATGCTAAGTTATTAGCGATGATATGTAATCG
TCCAAATGTCAGACAAGGATTAAAACAAGCAGGCGTGTATATTCCAGAGACAACTGTTTT
TGCGGCAGCAGAACATCATACATCTACTGATACGTTGGCATGGGTATATGTGCCAGACAC
ATTATCAGCTTTAGCTCTAGATGCATATGAATCATTGAATGACGCGATGCCGATGATTTCT
GAACAATCGAATCGCGAACGTTTGGACAAACTGCCAACGATTGGTCGTGTGAATCATCCA
GTGGAAGAAGCGCAGCGGTTTGCGAGTGATTGGAGTGAGGTACGTCCAGAATGGGGCTT
GGCTAAAAATGCATCATTTATAATTGGACGACGCCAATTAACAAAAGGTAT TGATTTAGA
AGGGCGGACATTTTTACACAATTATGATTGGCGTAAAGATAAAGATGGCACATTATTAAA
TACCATCATTTCTGGTCCAGCGCTTGTGGCACAATGGATTAATTTACAATATTATGCGTCG
ACAGTTGCGCCGCATTTTTACGGAAGTGGGAATAAAGCGACACAAACCGTCACGTCAG 
 

> ybcL 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: ybcL_ST425_LGA251-cow_FR821779.1[448524:448886] (completely identical) 
Position: 013-contig_317_RC: 10397 … 10760; Length: 363 bp 
Sequence: 
ATGAAAAGAACGAAAGGTGAAATCGAAGCTGAAATCAGTAAAGCCATTACG CAATGGGA
AAAAGATTTCCTTGGCAGAGGTTCCTTGTCGGTTAAATCAGACATTTTAAGAGATATGGT
GATTATTAGTTTACAAGGTATCTTAACGCCAGCAGAATATCGTGTGTGTAGTACGAATGA
AGGATTACTAAATATTAAACGAACACGTTCTGAATTAGTTGAATCCGGTGAGCAAGATTT
GAATGATATCATTCTTAAAATTACAGGTATCAAAGTGATGAGCTTCCACAGTGATTTAAG
TACAGTTACAGGTGAACGTATTATCGTATTCAAACTTGAGGATAATTTGGAAAAGCATAT
TTAA 
 

> Q5HIM2 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HIM2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[461173:461520:r]RC (completely 
identical) 
Position: 013-contig_317_RC: 10988 … 11336; Length: 348 bp 
Sequence: 



TTACATAAAGAGTATATGTGTGACGTAGGCATATAATCGATAAAGTATTCC TAAAAAATT
AGGTATAATGACCATTGTTGCAATAAGTTTTTCGGCCTTGAAACCGATAACGCATAGTAT
AATAGGAATAAAATATAATACAAATATCCAGTAAATCAAATTTGAAAACGA TGGATGAA
TAGGGGTAAAGAATCTAACTAATGTAATGATTAACGCTATATAGACAAAAA TAACTCTAT
TGATACGCCTTACCCCCTCTGTATAATAAATATAGATCGTACTAAATTGAAAATAGCAAA
ATATTGTTATTTCAATTATACAATGTTTTATTTGCAATATACATAACAA 
 

> Q5HIM1 
Function: protein coding sequence; lipid phosphate phosphohydrolase 2 family protein (core genome, 
constant) 
Best match: Q5HIM1_CC001-ST772_118_AJGE01000028.1[1476:2150] (completely identical) 
Position: 013-contig_317_RC: 11442 … 12117; Length: 675 bp 
Sequence: 
ATGATAGATAAAAAATTAACATCACCGAAAATGACAGTGCCTTTATTTTTA ATCGCGCTG
ATTGTATTTATAGGTATGTTTTACAGTGTAGTGACAAATCAAGAATGGCTTAAAAATATA
GATATGGGATCATTAACATGGTTTACAGATTATTTCGGTGAGCCACAACGTCAGTATGTT
AACAATTTATTTAATTACTATATGACGTTTAGTGCGGAAATTGGAGATGTCAAAGGTGTC
GTGTTGATTTCCATTATCGTCACAATCGTACTGTTTATTAAACAGAGGCATTTAGCGGTTT
GGTTTGTGACATATTTGGTTTCAGGCGTCATCATGAACAAATTAATTAAAGATACTGTTTT
ACGTCCAAGACCATATAATCATTTAGCCGTTGATACAGGCTTTTCATTTCCAAGTGGACAT
TCCAACGCCAGCACATTATTATATTTCGCCTTAATGATCATAATTATTTCACTTGCTGCTA
AGACAATAACAAAAGTGTTGAGTGCGCTAGTTATGGGAATATTATGGCTTAGCATATTAT
TTTGTCGCCTTTATTTTCATGCGCATTACTTTTCAGATGTCATTGGCGGCACGTCACTAGC
AATCATTTGGGTAGCGTTATTCTTAATGGTATACCCATACTTTATTAATCATCGACGACAA
CGCGTTTAG 
 

> Q5HIM0 
Function: protein coding sequence; putative esterase (core genome, variable) 
Best match: Q5HIM0_CC001-ST772_118_AJGE01000028.1[2187:2921] (completely identical) 
Position: 013-contig_317_RC: 12153 … 12888; Length: 735 bp 
Sequence: 
ATGAGAATTAAAACACCGAGTCCATCGTATTTAAAAGGCACAAATGGACAT GCGATATTA
TTATTACATTCATTTACAGGTACAAATCGGGATGTGAAGCATCTTGCAGCTGAGTTAAAT
GACCAAGGATTTAGTTGTTATGCACCGAATTATCCAGGTCATGGTTTATTGTTGAAAGATT
TCATGACATATAATGTAGATGATTGGTGGGAAGAAGTTGAGAAAGCTTACCAATTTTTAG
TCAATGAAGGTTATGAATCTATCAGTGCAACGGGTGTGTCTTTAGGTGGATTAATGACAT
TAAAATTGGCACAACACTATCCTTTGAAACGTATCGCTGTCATGTCAGCACCAAAGGAAA
AGAGTGATGATGGTTTAATAGAACATTTAGTTTATTATAGTCAACGCATGTCGGATATTTT
AAATTTAGATCAGCAAGCATCGAGTGCGCAATTAGCAGCAATTGATGATTATGAAGGTGA
AATTACGAAGTTTCAACATTTTATTGATGATATCATGACAAATTTAAATGT TATTAAAATG
CCAGCTAATATATTATTTGGTGGTAAAGATGCGCCATCCTATGAAACAAGTGCACACTTT
ATTTATGAACATTTAGGATCAGTAGACAAAGAATTAAATGGTCTGAAGGAT TCGCATCAT
TTAATGACGCATGGAGAAGGCAGAGATATTTTAGAAGAAAATGTTATTCGCTTTTTCAAT
GCTTTAACATAA 
 

> Q5HIL8 
Function: protein coding sequence; transporter (core genome, variable) 
Best match: Q5HIL8_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[463528:464865] 
Position: 013-contig_317_RC: 13343 … 14681; Length: 1338 bp 
Sequence: 
ATGAAAAGACAACAATCACAATGGAAGTCATCAACTGGATTTATTTTAGCT AGTGCGGGT
TCTGCAATCGGTCTTGGTGCCATGTGGAAATTCCCATATATGGCAGGGATTTATGGCGGC
GGTGCCTTTCTAGCTATGTTCTTAATATTCACCATTTTTGTTGGGTTGCCATTACTCATTAT
GGAATTCACTGTTGGGAAAATGGGACGGACATATACAACACAAATATATAGTAAATTAA
CTGGTAAAAAATGGCTCAATATCATTGGCTGGAACGGTAATTTGGCAGTGTTTATTTTATT



TGGCTTCTATAGTGTTATCGGTGGTTGGATTGTCATTTACATCGGACAAGTATTATGGCAA
TTAGTTATATTTCAACGCATCAATCATCTCCAAGAAATGAATTTTGAAGCGGTAATATCA
AATCCTTGGTTAACCGTTCTAGGGCAAGGTATATTCATATTCGCTACGATGATTATTGTCA
TGTTAGGTGTTGAAAAAGGATTAGAAAAGGCATCGAAAGTTATGATGCCATTGCTGTTTG
TCTTTTTAATCGTCATTGTGATTAAGTCTTTAACATTAGATGGCGCCTTAGAAGGTGTGAA
ATTTATTTTACAACCAAGAGTATCAGAGATTACTGCTGATGGCATCTTGTTTGCGCTAGGT
CAATCATTCTTTACGTTATCATTAGGAACTACAGGTATGATTACTTATGCGAGTTATGCCT
CTAAAGACATGACGATTAAGTCATCAGCTATTTCTATCGTTGTTATGAATATCTTTGTATC
TGTATTGGCAGGTCTAGCTATATTTCCGGCTTTACATAGTTTTGGCTATGAACCACAAGAA
GGGCCTGGATTATTATTTAAAGTACTGCCAATGGTCTTTAGTCAAATGCATCTAGGCACAT
TATTCTATTTGGGATTCTTAGTGCTGTTCTTATTTGCGGCTTTAACGTCATCTATTTCTTTA
TTAGAATTAAATGTTTCTAACTTCACGAAGAATGACAATACAAAACGTAAA AAAGTCGCA
GTGATCGGTAGTATTTTAGTATTTATCATTAGTATTCCAGCAACCTTATCTTTTGGTATCTT
AAAAGATGTAAGATTCGGTGCGGGAACGATTTTTGATAATATGGATTTCACCGTTTCGAA
TGTATTGATGCCATTAGGCGCATTAGGTACTACGCTTGTCGTAGGACAATTATTAGATAA
AAAATTATTACAACAATATTTTGGTAAAGATCGATTTAGATTATTCAGTGG TTGGTATTAC
TTAATTAAGTATGCGATGCCTGTCGTTATTATTTTAGTCTTTATCGTGCAATTATTTAGTTA
A 
 

> cysM 
Function: protein coding sequence; cysteine synthase (core genome, variable) 
Best match: cysM_CC008_21209_AGRP01000021.125427:26341:r  
Position: 013-contig_317_RC: 14045 … 15811; Length: 1766 bp 
Sequence: 
ATGATTACTTATGCGAGTTATGCCTCTAAAGACATGACGATTAAGTCATCAGCTATTTCTA
TCGTTGTTATGAATATCTTTGTATCTGTATTGGCAGGTCTAGCTATATTTCCGGCTTTACAT
AGTTTTGGCTATGAACCACAAGAAGGGCCTGGATTATTATTTAAAGTACTGCCAATGGTC
TTTAGTCAAATGCATCTAGGCACATTATTCTATTTGGGATTCTTAGTGCTGTTCTTATTTGC
GGCTTTAACGTCATCTATTTCTTTATTAGAATTAAATGTTTCTAACTTCACGAAGAATGAC
AATACAAAACGTAAAAAAGTCGCAGTGATCGGTAGTATTTTAGTATTTATC ATTAGTATT
CCAGCAACCTTATCTTTTGGTATCTTAAAAGATGTAAGATTCGGTGCGGGAACGATTTTTG
ATAATATGGATTTCACCGTTTCGAATGTATTGATGCCATTAGGCGCATTAGGTACTACGCT
TGTCGTAGGACAATTATTAGATAAAAAATTATTACAACAATATTTTGGTAA AGATCGATT
TAGATTATTCAGTGGTTGGTATTACTTAATTAAGTATGCGATGCCTGTCGTTATTATTTTA
GTCTTTATCGTGCAATTATTTAGTTAATATATAGAAGCATCTGACACACAA GTATTTGTGT
TGCTCAGGTGTTTTTTGTTTGGAATTGAAAATTTAGTACTGGTTCTGAATTAATCGAAACT
TAGATAATTGCAAAATAACAAAATGTAGTTTATAATTCTTATCTGAAAAGT AAGGATTAA
AATTGAGACATGAAGAAAGGTTTCATTCATTTGATCGGCATGTCAGATGAGGGTGCATCT
ATGATTACTTATGATTTAATTGGCAATACGCCATTAGTACTGTTAGAACATTATAGTGATG
ATAAAGTTAAAATTTATGCCAAGCTTGAACAATGGAATCCTGGAGGCAGTGTTAAAGACA
GACTCGGGAAATATTTAGTAGAGATGGCAATTCAAGAAGGGCGTGTGCGTGCAGGTCAA
ACTATTGTTGAAGCGACTGCTGGCAATACAGGCATAGGGTTAGCTATTGCAGCAAATAGA
CATCATTTGAAATGTAAGATCTTTGCGCCGTATGGTTTTTCAGAAGAAAAGATTAATATTA
TGATAGCGCTTGGTGCAGATGTTTCAAGAACGAGTCAGTCTGAAGGTATGCATGGGGCAC
AATTAGCTGCACGTTCCTATGCTGAAAAATATGGTGCCATTTATATGAATCAATTTGAATC
CGAACATAATCCGGATACATATTTTCATACATTGGGGCCCGAATTGACTTCAGCATTACA
GCAAATTGATTATTTTGTGGCTGGTATTGGCTCAGGCGGTACATTTACAGGTACCGCACGT
TATTTAAAGCAACATCACGTGCAATGTTATGCCGTTGAGCCAGAAGGGTCCGTGTTAAAT
GGAGGGCCAGCTCATGCACATGACACTGAAGGTATCGGTTCTGAGAAATGGCCGATATTT
CTAGAGAGACGTCTTGTAGATGGTATATTTACGATTAAAGATCAAGATGCCTTTCGAAAT
GTCAAAAGTTTGGCTATAAATGAAGGGTTGTTAGTAGGCAGTTCTTCAGGTGCAGCATTA
CAAGGTGCATTGAATTTAAAAGCGCAATTATCTGAAGGTACGATTGTTGTCGTATTTCCA
GATGGTAGTGATCGCTATATGTCTAAGCAAATATTTAATTATGAGGAGAATAATAATGAA
CAAGAAAACTAA 
 



> metB 
Function: protein coding sequence; cystathionine gamma-synthase (core genome, variable) 
Best match: metB_CC008-ST72_21259_AFTS01000010.1[24276:25418:r] 
Position: 013-contig_317_RC: 15794 … 16937; Length: 1143 bp 
Sequence: 
ATGAACAAGAAAACTAAATTAATTCATGGTGGGCACACAACAGACGATTAT ACAGGTGC
CGTTACAACACCAATTTATCAAACAAGTACATATTTACAAGATGATATTGG TGATTTACG
TCAAGGATATGAATATTCTCGTACTGCGAATCCAACAAGAAGTTCTGTAGAAAGCGTTAT
TGCGACATTAGAAAATGGCAAACATGGCTTTGCATTTAGTTCAGGTGTTGCAGCAATCAG
TGCAGTTGTTATGCTGTTGGACAAAGGAGATCATATTATTTTAAATTCAGATGTATACGGC
GGTACTTATCGCGCATTGACAAAAGTATTTACACGATTTGGCATTGAAGTGGATTTTGTA
GATACAACGCATACAGATTCAATTGTACAAGCGATACGCCCAACAACAAAGATGTTGTTT
ATTGAAACACCTTCTAATCCATTATTACGTGTTACTGACATTAAAAAGTCT GCTGAAATTG
CGAAAGAACACGGTTTGATTTCAGTTGTTGATAACACATTTATGACACCTTATTATCAGA
ATCCATTAGATTTAGGTATCGATATTGTCTTACATTCTGCAACGAAATATTTAGGTGGACA
TAGTGATGTCGTTGCTGGTTTAGTTGCAACATCGGATGACAAGCTTGCAGAACGTTTAGC
ATTTATTTCAAATTCAACAGGTGGCATTTTAGGACCTCAAGATAGCTATTTACTTGTGAGG
GGTATTAAAACATTAGGTTTACGTATGGAACAAATTAATCGCAGTGTTATT GAAATTATT
AAAATGTTACAAGCACATCCAGCTGTGCAACAAGTGTTCCATCCAAGTATTGAAAGTCAT
TTAAATCATGATGTCCATATGGCTCAAGCGGATGGCCATACAGGTGTGATTGCATTTGAA
GTGAAAAATACAGAAAGTGCCAAACAATTGATTAAAGCAACATCGTATTAC ACATTAGCT
GAAAGTTTAGGTGCAGTGGAAAGTTTAATTTCAGTACCTGCATTGATGACACATGCATCC
ATTCCAGCAGATATTCGAGCTAAAGAAGGTATTACAGACGGACTTGTAAGAATTTCTGTA
GGTATTGAAGATACTGAAGATTTAGTCGATGATTTAAAACAAGCACTAGAT ACGTTATAA 
 

> metN1 
Function: protein coding sequence; methionine import ATP-binding protein 1 (core genome, variable) 
Best match: metN1_CC005_CF-Marseille_CABA01000058.1[22942:23967:r] 
Position: 013-contig_317_RC: 17230 … 18256; Length: 1026 bp 
Sequence: 
ATGATTGAGTTTCGACAAGTTAGTAAATCATTTCATAAGAAAAGGCAAACA ATAGATGCT
TTGAAGGACATATCATTTACGGTCAATCGCAATGATATTTTTGGTGTGATTGGATATAGTG
GTGCAGGAAAAAGTACGTTGGTAAGACTCGTGAATCATCTTGAAGCTGCCTCGAATGGAC
AAGTGATTGTAGATGGACATGATATTACGAATTATAGCGAAAAAGGCATGCGAGAAATT
AAGAAAGATATCGGTATGATATTTCAGCATTTCAATTTATTAAATTCAGCT ACCGTATTTA
AAAATGTAGCAATGCCACTCATTTTAAGTAAGAAAAGCAAAACAGAAATTA AGCAACGA
GTAACAGAAATGCTTGAATTTGTAGGATTGAGTGATAAAAAAGACCAATTT CCTGATGAA
TTATCTGGTGGGCAGAAGCAAAGGGTGGCTATTGCAAGAGCGCTTGTTACTAATCCGAAA
ATACTCCTATGCGATGAAGCAACAAGCGCATTGGATCCAGCAACGACTGCTTCGATATTG
ACGTTATTAAAGAATGTCAATCAAACCTTTGGCATTACAATTATGATGATT ACACATGAA
ATGCGCGTTATTAAAGACATTTGTAATCGTGTTGCTGTAATGGAAAAGGGGCAAGTGGTT
GAAACAGGAACTGTTAAAGAGGTGTTTAGTCATCCTAAAACGACGATTGCTCAAAATTTT
GTGTCTACAGTTATACAGACTGAGCCAAGTACATCATTGATTCGTCGATTGAATGACGAA
CAAGTTGACGATTTTAAAGATTATAAAATCTTCGTCGAGGAAACTCAGGTGACACAACCG
ATTATAAATGACTTGATTCAAATTTGTGGCAGAGAGGTTAAAATTTTATTT TCATCTATGT
CAGAAATACAAGGTAACACCGTATGTTATATGTGGCTTCGATTTAATATAGATCAACAAT
TTGATGACACGGCAATAAATCAATATTTCAAAGAGAAAAATATTCAATTTG AGGAGGTGC
ATTAA 
 

> metI 
Function: protein coding sequence; D-methionine transport system permease (core genome, variable) 
Best match: metI_CC008_COL_CP000046.1[506065:506724]  
Position: 013-contig_317_RC: 18889 … 18919; Length: 30 bp 
Sequence: 
GTTCTAGCTAGATTCATACGTAGACATTAA 



 

> metQ 
Function: protein coding sequence; D-methionine transport system substrate-binding protein (core 
genome, constant) 
Best match: metQ_CC001_MSSA476_BX571857.1[467806:468648]  
Position: 013-contig_317_RC: 18955 … 19798; Length: 843 bp 
Sequence: 
ATGAAAAGATTGATTGGGTTAGTTATCGTAGCACTTGTATTATTAGCAGCGTGTGGTAGT
AACAATGATAAAAAAGTAACAATTGGTGTCGCATCAAATGACACTAAGGCT TGGGAGAA
GGTTAAAGAATTAGCTAAAAAAGATGATATTGATGTGGAGATTAAGCACTT CTCCGATTA
CAATTTACCGAATAAAGCATTAAACGATGGTGATATTGATATGAATGCATT CCAACATTT
TGCATTTTTAGATCAGTATAAGAAGGCACATAAAGGAACAAAGATTTCAGC ATTGAGTAC
AACAGTTTTAGCACCGTTGGGCATTTACTCAGATAAAATTAAAGATATCAA AAAGGTTAA
AGATGGTGCTAAAGTTGTCATTCCAAATGATGTATCAAACCAAGCACGTGCACTTAAACT
ATTAGAAGCAGCTGGTTTAATAAAACTGAAAAAAGATTTCGGATTAGCAGG TACAGTGA
AAGATATAACGTCAAATCCAAAACATTTAAAAATTACTGCAGTAGATGCAC AACAAACT
GCACGTGCTTTATCTGATGTCGATATTGCAGTTATTAATAACGGTGTAGCAACTAAAGCG
GGGAAAGACCCTAAAAATGATCCGATATTTTTAGAAAAATCAAATTCAGAT GCTGTAAAG
CCATATATTAATATTGTTGCAGTTAATGACAAAGACTTGGATAACAAAACA TATGCTAAA
ATCGTAGAATTGTATCATTCAAAAGAAGCTCAAAAAGCGTTGCAGGAAGAT GTCAAAGA
TGGAGAGAAACCTGTTAATTTATCTAAAGATGAGATTAAGGCAATAGAAAC GTCATTAGC
AAAATAA 
 

> aaa 
Function: protein coding sequence; N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase (core genome, variable) 
Best match: aaa_CC008_A5948_ACKD01000044.1[32597:33601]  
Position: 013-contig_317_RC: 20129 … 21137; Length: 1008 bp 
Sequence: 
GTGCAAAAAAAAGTAATTGCAGCTATTATTGGGACAAGCGCGATTAGCGCTGTTGCGGCA
ACTCAAGCAAATGCGGCTACAACTCACACAGTAAAACCGGGTGAATCAGTGTGGGCAAT
TTCAAATAAGTATGGGATTTCGATTGCTAAATTAAAGTCATTAAACAATTT AACATCTAAT
CTAATTTTCCCAAACCAAGTACTAAAAGTATCTGGCTCAAGTAATTCTACGAGTAATAGT
AGCCGTCCATCAACGAACTCAGGTGGCGGATCATACTACACAGTACAAGCAGGCGACTC
ATTATCATTAATCGCATCAAAATATGGTACAACTTACCAAAATATTATGCG TCTTAATGGT
TTAAATAATTTCTTTATTTATCCAGGTCAAAAATTAAAAGTATCAGGTACT GCTAGCTCAA
GTAACGCTGCGAGCAATAGTAGCCGTCCGTCAACGAACTCAGGTGGCGGATCATACTATA
CAGTACAAGCAGGTGACTCATTGTCATTAATCGCATCAAAATATGGTACAACTTATCAAA
AAATTATGAGCTTAAATGGCTTAAATAATTTCTTTATATATCCGGGTCAAA AATTAAAAG
TAACTGGTAATGCAACATCTTCAAACTCAGGATCTGCAACAACGACAAATAGAGGTTACA
ATACACCAGTATTTAGTCACCAAAACTTATATACATGGGGTCAATGTACATATCATGTATT
TAATCGTCGTGCTGAAATTGGTAAAGGTATTAGTACTTATTGGTGGAATGCTAATAACTG
GGATAACGCAGCGGCAGCAGATGGTTACACTATCGACAATAGACCTACTGTAGGTTCTAT
CGCTCAAACAGATGTAGGTTACTATGGTCATGTTATGTTTGTAGAACGTGTAAATAACGA
TGGTAGTATTTTAGTTTCAGAAATGAACTATTCAGCTGCACCAGGTATTTTAACTTACAGA
ACGGTACCAGCTTACCAAGTAAATAATTATAGATATATTCACTAA 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807] (completely identical) 
Position: 013-contig_317_RC: 21053 … 21062; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATGAACTAT 
 

> gltC 
Function: protein coding sequence; transcription activator of glutamate synthase operon 



Best match: gltC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[474976:475860:r]RC 
Position: 013-contig_317_RC: 24790 … 25675; Length: 885 bp 
Sequence: 
TTAATGGAATGTAGACGTTTTAGTCATTAATTGCTGAATGAGTGTTAATAA GATACCAAT
ATCACTCTTCGTATAAGGTTCTTTCGTAATAGCACATATCGTTCTTTTTAATTCAGTATGAT
CTAATTTTATATCTATCCATGATTTAGATTCTGGTAAATGTATATTTTGTGATGAAATGAT
GTAACCTTCTTTTTGACGAAGGAGATACTGCGCAAGTGGTTGGCTACTGATTGTGTATAC
ATCTGATTTAGTAATCTTGCGCAATTGTTTTTTTACAGTTTCGGCAAATGGTGCCAAGCAA
TAAATATGACTATGCTCAAACTGAATTAATGGTGGGTGTGTCGCCATCGTAATTGGATCG
TCTGAAGGCGCATATAAATGATAGTGCTCTTCGAATAAAGGTAGCATATGTAATTGTTTG
TGTTTACGTATTTCTGGTGTAAGTTCCGTGAAACCAATGTCTATATTCCCATTTAATACGC
TATTTATAATTGTGTCATGTTCTAATAAGCTCGGTATGACATGTGTATCATTTTGTAAATG
AAACGTTTGGATAAGTGGTAGTAACATGTGGGATACGTCACTCTCATCATAGCCAATGTA
GATACTTTTATTTTTAGTTAATCCATGGCTTTGAAATTGTTCAATCGTGCTATCTAAATGTT
CAATAATACGCAGAGCTTCATTAAATAATAATTTCCCTTCAGATGTGAGCGTAATATTGC
GTCCTTGCTTTTTAAATAAAGACACATTAAGTTCTTGTTCTAATAATGTAA TTTGACGGCT
TATCGCTGATTGAGCAATGTTTAGTTCAAGTGCTGTTTCAGAGATATGTTCTCTTTTAGCG
ACCTCGATAAAATATCTTAATTGTTTAATTTCCAT 
 

> gltB 
Function: protein coding sequence; glutamine 2-oxoglutarate amidotransferase 
Best match: gltB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[476042:480541] 
Position: 013-contig_317_RC: 25855 … 30355; Length: 4500 bp 
Sequence: 
ATGCACAATGAGAAATTAATTAAAGGCTTATATGACTATCGTGAGGAACAT GATGCGTGT
GGTATTGGTTTTTATGCGAATATGGATAATAAAAGGTCTCACGACATCATTGATAAATCG
CTTGAAATGTTGCGACGCTTAGATCATAGGGGCGGGGTCGGCGCAGATGGCATCACTGGT
GATGGCGCAGGTATTATGACTGAAATACCTTTTGCATTTTTCAAACAACATGTAACGGAC
TTTGATATCCCAGGTGAAGGTGAATATGCCGTGGGGTTATTTTTTTCCAAAGAACGCGTTT
TAGGTTCTGAACATGAAGCAGTTTTTAAAAAAAATTTTGAAGGCGTAGGGTTATCAATTC
TTGGTTATCGTAATGTACCAGTTAATAAAGATGCCATTGCTAAACATGTAGCAGATACGA
TGCCAGTCATTCAACAAGTGTTTATTGATATTAGGGACATTGAAGATGTTGAAAAGCATT
TGTTTTTAGCGAGAAAACAATTAGAGTTCTATTCGACTCAGTGCGATTTAGAATTGTATTT
TACGAGCTTATCACGCAAAACAATTGTATATAAAGGTTGGTTACGATCAGACCAAATTAA
AAAACTATATACAGATTTATCGGATGATTTATATCAATCAAAGCTAGGGTT AGTGCATTC
GAGATTTAGTACGAATACATTCCCGAGTTGGAAAAGGGCACATCCTAACCGTATGTTAAT
GCATAATGGTGAGATTAACACGATTAAAGGTAATGTAAACTGGATGCGAGCACGCCAAC
ATAAATTAATCGAAACATTATTTGGCGAGGATCAACATAAAGTGTTTCAAA TTGTCGATG
AGGATGGTAGTGACTCTGCTATTGTAGATAATGCGCTAGAGTTCTTATCGTTAGCCATGG
AGCCAGAAAAGGCAGCGATGCTACTCATACCTGAACCTTGGTTATATAATGAAGCGAATG
ATGCAAATGTACGTGCGTTTTATGAATTTTATAGTTATTTAATGGAACCGTGGGATGGTCC
TACAATGATTTCGTTCTGTAACGGTGACAAACTTGGCGCGCTTACAGATAGAAATGGATT
ACGTCCAGGTCGTTATACGATTACTAAAGATAACTTTATTGTCTTTTCATCTGAAGTGGGT
GTTGTGGACGTACCTGAAAGTAATGTTGCTTTTAAAGGTCAATTGAATCCTGGAAAGTTA
TTGCTTGTTGATTTTAAACAGAATAAAGTCATTGAAAATAATGATTTAAAA GGTGCGATT
GCTGGAGAATTACCATATAAAGCGTGGATTGATAACCATAAAGTTGACTTTGATTTTGAA
AATATACAATATCAAGATTCGCAATGGAAAGATGAGACGTTATTTAAATTA CAACGTCAG
TTTGCATACACGAAAGAAGAGATTCATAAATATATTCAGGAACTTGTAGAA GGTAAGAA
GGATCCTATCGGTGCAATGGGATATGATGCGCCAATTGCAGTGTTGAACGAGCGACCAGA
ATCACTATTTAATTACTTTAAACAGCTGTTTGCACAAGTTACGAATCCACCAATTGATGCG
TATCGTGAAAAAATCGTAACGAGTGAACTTTCTTATTTAGGTGGCGAAGGTAACTTACTA
GCACCTGACGAAACGGTTTTAGATCGTATTCAATTGAAAAGGCCGGTATTGAATGAATCA
CACTTAGCAGCGATTGATCAGGAACATTTTAAATTAACTTATTTATCAACGGTATATGAA
GGGGATTTGGAAGATGCGTTAGAAGCATTAGGACGAGAAGCAGTGGATGCTGTAAAGCA
AGGCGCTCAAATTCTAGTGTTAGATGATAGTGGATTAGTTGATAGCAATGGCTTTGCGAT
GCCGATGTTACTCGCAATAAGTCATGTGCATCAATTACTTATTAAAGCAGATTTACGTATG



TCTACAAGTTTAGTCGCTAAATCTGGTGAGACACGAGAAGTGCATCATGTTGCTTGTTTAC
TCGCATATGGCGCGAATGCAATTGTGCCATACCTAGCGCAACGTACAGTTGAACAACTGA
CATTGACAGAAGGGTTACAAGGCACCGTTGTCGATAATGTTAAGACATATACGGATGTAT
TGTCCGAAGGTGTCATTAAAGTAATGGCTAAGATGGGAATTTCGACAGTGCAAAGTTATC
AAGGTGCACAAATATTTGAAGCGATTGGCTTGTCTCATGATGTGATTGATCGTTATTTTAC
TGGGACACAGTCTAAGTTATCGGGTATTTCGATTGATCAAATTGATGCTGAAAATAAAGC
ACGTCAACAAAGTGATGATAATTATCTTGCATCAGGTAGTACATTCCAATGGAGACAACA
AGGTCAACATCATGCTTTTAATCCGGAATCTATTTTCTTATTGCAGCACGCATGTAAAGAA
AATGACTATGCGCAATTTAAAGCATACTCTGAAGCGGTGAACAAAAATAGA ACAGATCA
CATTAGACATTTACTTGAATTTAAAGCATGTACACCGATTGACATCGACCAAGTTGAACC
GGTAAGTGACATTGTCAAACGCTTTAATACAGGGGCGATGAGTTATGGATCGATTTCAGC
GGAAGCACATGAAACGTTAGCACAAGCCATGAACCAATTAGGTGGAAAGAGTAATAGTG
GTGAAGGTGGCGAAGATGCAAAACGTTATGAAGTACAAGTTGATGGAAGCAACAAAGTA
AGTGCGATTAAACAAGTTGCTTCTGGGCGTTTTGGTGTAACTAGTGATTATTTACAACATG
CCAAAGAAATTCAAATTAAAGTTGCGCAAGGTGCAAAGCCTGGTGAAGGTGGTCAATTA
CCTGGTACTAAGGTATATCCGTGGATTGCGAAGACAAGAGGGTCAACGCCAGGTATCGGT
CTGATTTCACCACCGCCACATCATGATATTTATTCAATAGAAGATTTAGCGCAACTGATAC
ATGATTTGAAAAATGCGAATAAAGATGCGGATATCGCGGTAAAATTAGTTT CGAAAACA
GGTGTTGGTACCATTGCATCTGGGGTGGCAAAAGCATTTGCAGATAAAATTGTCATCAGT
GGTTACGATGGTGGTACAGGGGCTTCACCTAAAACGAGTATTCAGCATGCCGGTGTTCCT
TGGGAGATTGGTTTAGCAGAAACACATCAAACATTAAAACTAAATGACTTA AGAAGTCGT
GTTAAGTTAGAAACAGACGGTAAGTTATTAACTGGTAAAGATGTAGCGTACGCATGTGCG
CTTGGAGCGGAAGAATTTGGATTTGCAACTGCACCATTAGTGGTGTTGGGCTGTATTATG
ATGCGTGTATGCCATAAAGATACATGTCCAGTAGGAGTTGCAACTCAAAACAAAGATTTA
CGTGCTTTATATAGAGGTAAAGCACATCATGTTGTTAATTTTATGCATTTTATTGCACAAG
AATTAAGAGAAATTTTAGCATCTTTAGGTTTGAAACGTGTAGAAGACTTAG TTGGAAGAA
CTGATTTATTACAACGATCATCAACATTAAAAGCGAATAGCAAAGCGGCTA GTATTGATG
TTGAAAAACTGTTATGTCCTTTCGATGGGCCAAACACAAAAGAAATTCAACAAAATCATA
ATCTTGAGCATGGATTTGATTTAACAAATTTATATGAAGTAACGAAGCCAT ATATTGCTG
AAGGGCGTCGCTATACAGGTAGCTTTACAGTAAATAATGAACAACGTGATGTAGGGGTTA
TTACAGGTAGTGAGATTTCGAAACAATATGGAGAAGCAGGACTTCCTGAAAATACAATTA
ATGTTTATACGAATGGTCATGCTGGTCAAAGTCTTGCAGCATATGCACCGAAAGGCTTAA
TGATTCATCATACTGGAGATGCGAATGACTATGTTGGTAAAGGATTATCTGGTGGTACGG
TCATTGTCAAAGCACCTTTTGAAGAACGACAAAATGAAATTATTGCTGGTAACGTCTCAT
TCTATGGTGCGACAGGTGGTAAGGCATTTATTAACGGTAGTGCAGGAGAAAGATTCTGTA
TTAGAAATAGTGGTGTAGATGTTGTCGTTGAAGGTATCGGCGACCATGGATTAGAGTATA
TGACTGGTGGACATGTCATTAATTTAGGTGATGTAGGTAAGAACTTCGGTCAAGGTATGA
GTGGTGGTATTGCTTACGTTATCCCGTCTGATGTAGAAGCTTTTGTTGAAAATAATCAACT
AGATACGCTTTCGTTTACAAAGATTAAACACCAAGAAGAAAAAGCATTCAT TAAGCAAAT
GCTGGAAGAACATGTGTCACACACGAATAGTACGAGAGCGATTCATGTGTTAAAACATTT
TGATCGCATTGAAGATGTCGTCGTTAAAGTTATTCCTAAAGATTATCAATTAATGATGCA
AAAAATTCATTTGCACAAATCATTACATGACAATGAAGATGAAGCGATGTT AGCTGCATT
TTACGATGACAGTAAAACAATCGACGCTAAACATAAACCAGCCGTTGTGTATTAA 
 

> gltD 
Function: protein coding sequence; glutamine 2-oxoglutarate amidotransferase 
Best match: gltD_CC030_MRSA252_BX571856.1[503158:504621]  
Position: 013-contig_317_RC: 30372 … 31836; Length: 1464 bp 
Sequence: 
ATGGGTGAATTTAAAGGATTTATGAAGTATGACAAACAGTACTTAGGTGAA TTATCACTG
GTAGACCGTTTGAAGCATCATAAAGCATATCAACAACGATTTACTAAAGAA GATGCCTCT
ATCCAAGGTGCGCGATGTATGGATTGTGGAACGCCGTTTTGTCAAACCGGACAACAGTAT
GGTAGGGAAACAATAGGTTGTCCAATTGGAAACTACATTCCTGAATGGAACGACTTAGTG
TATCATCAAGATTTTAAAACTGCTTATGAACGCTTAAGCGAAACAAATAAC TTTCCTGAC
TTTACAGGGCGTGTATGTCCTGCACCATGCGAAAGTGCTTGTGTGATGAAGATTAATAGA
GAATCGATTGCGATTAAAGGTATTGAACGCACGATTATTGATGAAGCTTTTGAAAATGGT



TGGGTTGAGCCGAAAATTCCAAGTCATCGTAGAAATGAAAAAGTTGCAATCATTGGTAGT
GGTCCTGCAGGATTGACTGCCGCTGAAGAACTGAATTTATTAGGGTACCAAGTGACAATT
TATGAGCGTGCTAGAGAATCAGGCGGTTTATTAATGTATGGTATTCCAAATATGAAGCTT
GATAAATATGTCGTTCGTCGTCGTATTAAATTAATGGAAGAAGCGGGCATAACTTTCATT
AACGGCGTTGAAGTAGGTGTTGATATTGATAAAGAAACTTTAGAATCTGAGTATGACGCT
ATTATATTATGTACTGGGGCACAAAAAGGTAGGGATTTACCTTTGGAAGGTCGCATGGGT
GAAGGTATACATTTTGCTATGGACTATCTGACTGAACAAACACAACTTTTAAATGGTGAA
ATTGATGATATCACTATTACAGCAAAGGATAAAAATGTCATCATTATTGGT GCTGGTGAT
ACAGGAGCAGACTGTGTAGCAACGGCATTAAGAGAAAACTGTAAATCGATTGTTCAATTT
AATAAATATACGAAATTGCCAGAAGCAATTACATTTACAGAAAATGCATCA TGGCCTTTA
GCAATGCCGGTGTTTAAAATGGACTATGCGCACCAAGAGTACGAAGCTAAGTTTGGTAAG
GAACCACGTGCATATGGTGTTCAAACAATGCGTTACGATGTTGACGATAAAGGACACATA
CGTGGTTTGTATACTCAAATTTTAGAGCAAGGCGAAAATGGTATGGTCATGAAAGAAGGA
CCTGAAAGATTTTGGCCTGCTGACCTTGTATTATTATCAATCGGCTTCGAAGGTACAGAAC
CAACTGTACCGAATGCTTTTAACATTAAAACGGATAGAAATCGAATCGTGGCGGATGATA
CAAACTATCAAACTAATAATGAAAAAGTATTTGCTGCTGGAGATGCTAGAC GTGGTCAAA
GTTTAGTTGTATGGGCGATTAAAGAAGGTAGAGGCGTAGCGAAAGCAGTAGATCAGTAT
TTAGCGAGTAAAGTTTGTGTATAA 
 

> tx_universal3 
Function: bidirectional rho-independent terminator 
Best match: tx_universal3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1397772:1397835:r]RC 
Position: 014-contig_260_RC: 31 … 61; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTAATAGAAATCAGCTTTTTTACATTGCCT 
 

> tnpIS1272 
Function: protein coding sequence; transposase of insertion element IS1272 
Best match: tnpIS1272_15653_EU272084.1[3547:5193]  
Position: 014-contig_260_RC: 33 … 63; Length: 30 bp 
Sequence: 
AATAGAAATCAGCTTTTTTACATTGCCTAA 
 

> treP 
Function: protein coding sequence; PTS system/trehalose-specific IIBC component (core genome, 
constant) 
Best match: treP_CC008_NCTC8325_CP000253.1[440144:441571]  
Position: 014-contig_260_RC: 491 … 1919; Length: 1428 bp 
Sequence: 
ATGGCTGTAAAAAGAGAAGATGTAAAAGCCATCGTAACCGCTATTGGGGGAAAAGAAAA
TCTTGAAGCTGCAACGCATTGTGTAACACGATTACGTTTAGTGCTGAAGGATGAAAGTAA
AGTTGATAAAGACGCATTAAGTAATAACGCGTTGGTCAAGGGGCAGTTTAAAGCAGACC
ATCAATATCAAATTGTCATTGGTCCAGGAACAGTCGATGAAGTGTATAAGCAGTTTATTG
ATGAAACAGGTGCTCAAGAAGCTTCGAAAGATGAAGCGAAACAAGCAGCTGCGCAAAAA
GGGAATCCAGTACAACGTTTGATCAAATTATTGGGGGATATTTTTATACCAATATTACCTG
CGATTGTGACAGCTGGTTTGTTAATGGGAATCAATAATTTACTAACAATGAAAGGTTTAT
TTGGTCCGAAAGCACTTATTGAGATGTATCCACAAATTGCTGATATTTCAAACATCATTAA
TGTGATTGCGAGTACGGCATTTATTTTCTTACCAGCATTAATTGGTTGGAGTAGTATGCGT
GTATTTGGTGGTAGTCCGATTCTAGGCATAGTCTTAGGTTTGATTTTAATGCATCCGCAAT
TAGTATCTCAGTATGATTTGGCAAAAGGGAATATTCCGACATGGAACTTATTTGGCTTAG
AGATTAAGCAGTTGAATTACCAAGGTCAAGTGTTGCCAGTTTTAATTGCAGCTTATGTTCT
AGCTAAAATTGAAAAAGGATTAAATAAAGTCGTTCACGATTCGATAAAAAT GTTGGTCGT
TGGCCCCGTAGCGCTTTTAGTTACTGGATTTTTAGCATTTATTATCATTGGACCAGTTGCA
TTATTGATTGGTACAGGAATTACATCTGGTGTTACATTTATATTCCAACATGCAGGATGGC
TTGGCGGAGCAATATATGGATTGTTATATGCACCACTTGTAATTACAGGACTACACCATA



TGTTTTTAGCAGTAGATTTCCAATTGATGGGTAGCAGCTTAGGTGGTACGTATTTATGGCC
AATCGTTGCGATTTCCAATATTTGTCAGGGCTCTGCAGCATTTGGAGCATGGTTTGTCTAT
AAACGTCGTAAAATGGTTAAAGAAGAAGGCTTGGCATTAACATCTTGTATTTCTGGTATG
TTAGGTGTTACTGAACCAGCTATGTTTGGTGTGAACTTACCTCTGAAATATCCATTTATCG
CTGCGATATCAACGTCTTGTGTATTGGGGGCAATCGTTGGTATGAATAACGTGCTTGGAA
AAGTTGGTGTTGGTGGCGTGCCAGCATTCATTTCAATTCAAAAAGAATTTTGGCCAGTAT
ATCTTATTGTGACAGCTATTGCTATTGTTGTACCATGTATACTAACAATTGTGATGTCTCA
TTTTAGTAAACAAAAAGCGAAAGAAATTGTTGAAGATTAA 
 

> treC 
Function: protein coding sequence; alpha,alpha-phosphotrehalase (core genome, constant) 
Best match: treC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[484344:485984] 
Position: 014-contig_260_RC: 1982 … 3623; Length: 1641 bp 
Sequence: 
GTGTCGAAAGAAATAGATTGGAGAAAATCCGTTGTATATCAAATTTATCCT AAGTCGTTT
AATGATACGACGGGGAATGGTATAGGAGATATCAATGGAATTATAGAAAAA TTGGATTA
TATCAAGTTATTGGGTGTTGATTATATTTGGTTAACACCAGTGTATGAATCACCGATGAAT
GATAATGGCTATGATATCAGCAATTATTTAGAAATCAATGAAGACTTTGGA ACGATGGAT
GATTTTGAAAAGTTAATCAAAGTTGCGCATCAAAAAGACTTGAAAGTGATG TTAGATATT
GTCATTAATCATACGTCGACGGAGCATGAATGGTTTAAAGAAGCCCGTAAATCTAAAGAT
AACCCTTATAGAGATTATTACTTTTTCAGATCATCTGAAGACGGGCCGCCAACAAATTGG
CATTCTAAATTCGGTGGTAATGCATGGAAGTATGATTCTGAGACAGATGAATATTATTTA
CATTTATTTGATGTCAGTCAAGCTGATTTAAATTGGGATAATCCGGAAGTACGTCAATCGT
TATATCGCATAGTCAATCATTGGATAGACTTCGGCGTTGATGGTTTTCGATTTGATGTCAT
TAACTTAATTTCTAAAGGTGAATTTAAGGACTCTGACAAAATAGGTAAAGA ATTTTATAC
GGATGGTTCTAGAGTGCATGAGTTTCTGCATGAATTAAATCGTCAAACGTTTGGTAACAC
TGACATGATGACTGTAGGAGAAATGTCTTCGACGACGATTGAAAATTGTATTAAGTATAC
ACAACCAGAACGCCAAGAATTGAATAGTGTTTTTAATTTTCATCATCTAAA GGTTGATTAT
GTTGATGGTGAAAAGTGGACAAATGCGAAGCTTGATTTCCATAAGTTAAAGAAAATTCTG
ATGCAATGGCAACGAGGTATTTATGACGGTGGTGGATGGAACGCGATTTTCTGGTGTAAT
CATGATCAGCCACGGGTAGTGTCTAGATTTGGTGATGATACGTCGGAAGAGATGAGGATA
CAAAGTGCTAAAATGTTAGCTATCGCACTGCATATGTTGCAAGGGACGCCATATATTTAC
CAAGGGGAAGAAATTGGTATGACGGACCCACATTTTACATCAATAGCACAATATCGCGAT
GTTGAATCGATTAATGCCTACCATCAGTTGTTAAGTGAAGGGCATGCTGAAGCGGATGTG
TTAGCGATTTTAGGACAGAAGTCACGAGACAATTCGAGAACGCCTATGCAATGGAGTGAT
GATGTTAATGCTGGATTTACAGCTGGTAAGCCTTGGATTGATATTTCGGAAAATTATCATC
AGGTCAACGTTAGACAAGCACTTCAGAATAAAGAGTCTATTTTCTATACGTATCAAAAAT
TAATACAATTAAGACATACGCATGATATTATTACGTATGGAGACATTGTGC CACGTTTTAT
GGATCATGATCATTTATTTGTTTATGAACGTCATTATAAGAATCAACAATG GCTAGTAATT
GCGAATTTCTCAGCATCGGCTGTTGATTTGCCAGAAGGATTGGCTAGAGAAGGTCGTGTT
GTGATTCAAACAGGCACAGTGGAAAATAATACGATAAGCGGGTTTGGTGCAATTGTAATC
GAAACAAACGCGTAA 
 

> treR 
Function: protein coding sequence; trehalose operon repressor (core genome, constant) 
Best match: treR_CC030_MRSA252_BX571856.1[508595:509323]  
Position: 014-contig_260_RC: 3647 … 4376; Length: 729 bp 
Sequence: 
ATGGCGAAACAAAAAAAGTTTATGAAGATTTATGAGGCGTTGAAAGAAGAT ATATTAAA
TGGGCAGATTCAATATGGTGAACAAATTCCATCTGAACATGATTTGGTGCAATTGTACCA
GTCATCTCGAGAGACCGTGCGTAAGGCATTAGATTTGTTGGCATTAGACGGCATGATTCA
AAAGATTCATGGTAAAGGGTCACTTGTCATTTATCAGGAGGTTACAGAGTTTCCATTTTCT
GAACTTGTTAGTTTTAAAGAAATGCAAGAAGAAATGGGCGTCGCATATTTAACTGAAGTT
GTTGTGAATGAGGTTGTTGAAGCGCATGAAGTTCCAGAAGTTCAACATGCTTTAAACATC
AATTCTAGTGAATCACTCATTCATATTGTTAGAACTCGTCGGCTTAACCAACATGTGAAG



ATTGTTGATGAAGATTATTTTCTAAAGTCGATTGTTTCAGATATAGGTAAT GATGTTGCGA
GTGATTCTATTTATGATTATTTGGAAAAGGTATTAAATCTTAATATTAGTT ATTCAAGTAA
GTCTATTACTTTTGAACCGTTTGATGAACAAGCATATCAATTGTTTGGTGATGTATCGGTG
GCTTATTCAGCAACAGTTCGAAGTATTGTGTATTTAGAAAATACAATGCCGTTTCAATATA
ATATTTCAAAACATCTTGCAAATGAATTTAAATTTAATGACTTCTCAAGAC GTCGTACAA
AGTAA 
 

> ffs 
Function: noncoding RNA 4.5S-RNA (core genome, constant) 
Best match: ffs_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[486799:487068] (completely identical) 
Position: 014-contig_260_RC: 4437 … 4707; Length: 270 bp 
Sequence: 
CCGTGCTAGGTGGGGAGGTAGCGGTTCCCTGTACTCGAAATCCGCTTTATGCGAGGCTTA
ATTCCTTTGTTGAGGCCGTATTTTTGCGAAGTCTGCCCAAAGCACGTAGTGTTTGAAGATT
TCGGTCCTATGCAATATGAACCCATGAACCATGTCAGGTCCTGACGGAAGCAGCATTAAG
TGGATCATCATATGTGCCGTAGGGTAGCCGAGATTTAGCTAACGACTTTGGTTACGTTCGT
GAATTACGTTCGATGCTTAGGTGCACGG 
 

> dnaX 
Function: protein coding sequence; DNA polymerase III gamma and tau subunits (core genome, 
constant) 
Best match: dnaX_AC025951.19[17480:19177]  
Position: 014-contig_260_RC: 5607 … 7305; Length: 1698 bp 
Sequence: 
TTGAATTATCAAGCCTTATATCGTATGTACAGACCCCAAAGTTTCGACGATGTCGTCGGA
CAAGAACATGTCACGAAGACATTGCGCAATGCGATTTCGAAAGAAAAACAGTCGCATGC
TTATATTTTTAGTGGTCCGAGAGGTACGGGGAAAACGAGTATTGCCAAAGTGTTTGCTAA
AGCAATCAACTGTCTAAATAGCACTGATGGAGAACCTTGTAATGAATGTCATATTTGTAA
AGGCATTACGCAGGGGACTAATTCAGATGTGATAGAAATTGATGCTGCTAGTAATAATGG
CGTTGATGAAATAAGAAATATTAGAGACAAAGTTAAATATGCACCAAGTGA ATCGAAAT
ATAAAGTTTATATTATAGATGAGGTGCACATGCTAACAACAGGTGCTTTTAATGCCCTTTT
AAAGACGTTAGAAGAACCTCCAGCACACGCTATTTTTATATTGGCAACGACAGAACCACA
TAAAATCCCTCCAACAATCATTTCTAGGGCACAACGTTTTGATTTTAAAGCAATTAGCCTA
GATCAAATTGTTGAACGTTTAAAATTTGTAGCAGATGCACAACAAATTGAA TGTGAAGAT
GAAGCCTTGGCATTTATCGCTAAAGCGTCTGAAGGGGGTATGCGTGATGCATTAAGTATT
ATGGATCAGGCTATTGCATTTGGTGATGGTACGTTAACATTGCAAGATGCGTTGAATGTC
ACAGGTAGCGTACATGATGAAGCGTTGGATCACTTGTTTGATGATATTGTACAAGGTGAC
GTACAAGCATCTTTTAAAAAATACCATCAGTTTATAACAGAAGGTAAAGAA GTGAATCGC
CTAATAAATGATATGATTTATTTTGTCAGAGATACGATTATGAATAAAACA TCTGAGAAA
GATACTGAGTATCGAGCACTGATGAACTTAGAATTAGATATGTTATATCAA ATGATTGAT
CTTATTAATGATACATTAGTGTCGATTCGTTTTAGTGTGAATCAAAACGTTCATTTTGAAG
TGTTGTTAGTAAAATTAGCTGAGCAGATTAAGGGTCAACCACAAGTGATTGCGAATGTAG
CTGAACCAGCACAAATTGCTTCATCGCCAAACACAGATGTATTGTTGCAACGTATGGAAC
AGTTAGAGCAAGAACTAAAAACACTAAAAGCACAAGGAGTGAGTGTCGCTCCTGTTCAA
AAATCTTCGAAAAAGCCTGCGAGAGGCATACAAAAATCTAAAAATGCATTT TCAATGCA
ACAAATTGCAAAAGTGCTAGATAAAGCGAATAAGGCAGATATCAAATTGTT GAAAGATC
ATTGGCAAGAAGTGATTGATCATGCCAAAAATAATGATAAAAAATCACTCG TTAGTTTAT
TGCAAAATTCGGAACCTGTGGCGGCAAGTGAAGATCACGTACTTGTGAAATTTGAGGAA
GAGATCCATTGTGAAATCGTCAATAAAGACGACGAGAAACGTAGTAGTATAGAAAGTGT
TGTATGTAATATCGTTAATAAAAACGTTAAAGTTGTTGGTGTACCATCAGA TCAATGGCA
AAGAGTTCGAACGGAATATTTACAAAATCGTAAAAACGAAGGCGATGATAT GCCAAAGC
AACAAGCACAACAAACAGATATTGCTCAAAAAGCAAAAGATCTTTTCGGTG AAGAAACT
GTACATGTGATAGATGAAGAGTGA 
 

> yaaK 



Function: protein coding sequence; DNA binding protein (core genome, constant) 
Best match: yaaK_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[528695:529012] (completely identical) 
Position: 014-contig_260_RC: 7394 … 7712; Length: 318 bp 
Sequence: 
ATGCGCGGTGGCGGAAACATGCAACAAATGATGAAACAAATGCAAAAAATGCAAAAGA
AAATGGCTCAAGAACAAGAAAAACTTAAAGAAGAGCGTATTGTAGGAACAG CTGGCGGT
GGCATGGTTGCAGTTACTGTAACTGGTCATAAAGAAGTTGTCGACGTTGAAATCAAAGAA
GAAGCTGTAGACCCAGACGATATTGAAATGCTACAAGACTTAGTGTTAGCAGCTACTAAT
GAAGCGATGAATAAAGCTGATGAGCTTACTCAAGAACGTTTAGGTAAACATACTCAAGG
CTTAAACATCCCTGGAATGTGA 
 

> recR 
Function: protein coding sequence; recombination protein R (core genome, constant) 
Best match: recR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[490084:490680] (completely identical) 
Position: 014-contig_260_RC: 7718 … 8315; Length: 597 bp 
Sequence: 
ATGCATTATCCAGAACCTATATCAAAACTTATTGATAGCTTTATGAAATTG CCAGGCATTG
GTCCAAAGACAGCCCAACGTCTGGCTTTTCATACCTTAGATATGAAAGAAGACGATGTTG
TTCAGTTTGCCAAAGCATTAGTAGATGTTAAGAGAGAATTAACATATTGTA GCGTATGTG
GTCACATTACTGAAAATGATCCATGTTATATTTGTGAAGATAAGCAAAGAG ATCGTTCAG
TTATTTGTGTTGTGGAAGATGACAAAGATGTCATAGCTATGGAAAAAATGA GAGAATACA
AAGGTTTATATCACGTTTTACATGGGTCTATTTCGCCTATGGATGGCATTGGACCAGAAG
ATATTAATATTCCTTCATTGATTGAACGCTTGAAAAACGATGAAGTTAGCGAATTAATCTT
AGCTATGAACCCGAACTTAGAGGGGGAATCTACAGCCATGTATATTTCTAGATTAGTTAA
GCCTATAGGTATCAAAGTGACGAGATTAGCACAAGGGTTATCGGTAGGTGGCGATTTAGA
GTATGCTGACGAAGTAACATTATCTAAAGCAATCGCAGGTAGAACAGAAATGTAA 
 

> txbi_Q1Y6R4 
Function:  bidirectional rho-independet terminator (core genome, constant) 
Best match: txbi_Q1Y6R4_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[536170:536241] (completely 
identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 230 … 302; Length: 72 bp 
Sequence: 
ATTATAAAAAGTGAACAGCAGTAAGATAGTTTTTAATCATAAATCATCTTA CTGCTGTTTT
TAGATTTTATG 
 

> A5IQ33 
Function: protein coding sequence; putative Orn/Lys/Arg decarboxylase (core genome, constant) 
Best match: A5IQ33_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[497404:498741] 
Position: 015-contig_316_RC: 466 … 1804; Length: 1338 bp 
Sequence: 
ATGAAGCAACCTATTTTAAATAAATTAGAAAGTTTAAATCAAGAAGAAGCG ATTTCTTTG
CATGTTCCGGGTCATAAAAATATGACTATTGGTCATTTATCTCAATTATCAATGACAATGG
ATAAAACTGAAATACCTGGATTAGATGATTTACATCATCCTGAAGAAGTCA TTTTGGAGA
GTATGAAGCAGGTGGAGAAGCATTCAGATTATGATGCTTATTTCTTAGTGAATGGCACCA
CTTCAGGAATATTATCTGTCATCCAGTCTTTTTCACAGAAAAAAGGCGATATCTTAATGGC
AAGAAATGTACATAAATCTGTATTACATGCGCTCGATATTAGCCAACAAGA AGGGCATTT
TATTGAAACGCATCAAAGTCCGTTAACGAATCATTATAATAAAGTTAATTT AAGCCGTTT
GAATAATGACGGTCACAAACTTGCTGTGTTGACTTATCCTAACTATTACGGTGAAACATTT
AATGTAGAAGAGGTTATCAAATCTTTGCACCAATTAAATATTCCTGTACTCATTGACGAA
GCACACGGCGCGCACTTTGGATTGCAAGGATTTCCAGATTCTACATTAAATTATCAAGCT
GACTATGTTGTTCAATCTTTTCATAAAACGTTACCAGCTTTAACGATGGGCTCGGTACTTT
ATATTCATAAAAATGCACCTTATAGAGAAACTATTATAGAATATCTAAGCT ACTTCCAAA
CATCTAGTCCTTCGTATTTGATTATGGCTAGTTTAGAGTCAGCTGCCGAGTTCTATAAAAC
ATATGATAGTACCGTGTTTTTTGATAAGAGAGCGCAATTAATCGAATGTTTGGAGAAGAA



GGGTTTTGAAATGCTTCAAGTTGATGATCCGTTGAAGTTGCTGATAAAATATGAAGGTTTT
ACAGGTCATGATATTCAAAATTGGTTTATGAATGCACATATCTATTTAGAA TTAGCGGAC
GACTATCAAGCATTAGCGATATTGCCGTTATGGCATCATGATGATACGTATTTATTTGATT
CGCTTTTACGTAAAATTGAAGATATGATTTTACCGAAAAAATCAGTTTCTA AAGTTAAAC
AAACACAACTTTTAACAACTGAAGGTAACTATAAACCAAAACGCTTTGAAT ATGTTACTT
GGTGTGATTTGAAAAAGGCAAAAGGTAAAGTTCTGGCGCGACATATTGTCCCGTATCCGC
CAGGGATTCCTATTATTTTCAAAGGAGAAACAATAACTGAAAATATGATAG AATTGGTAA
ATGAATATCTGGAAACTGGAATGATAGTTGAAGGAATTAAAAATAATAAAA TTTTAGTTG
AGGATGAATAA 
 

> tmk 
Function: protein coding sequence; thymidylate kinase (core genome, constant) 
Best match: tmk_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[498743:499360] 
Position: 015-contig_316_RC: 1805 … 2423; Length: 618 bp 
Sequence: 
ATGTCAGCTTTTATAACTTTTGAGGGCCCAGAAGGCTCTGGAAAAACAACTGTAATTAAT
GAAGTTTACCATAGATTAGTAAAAGATTATGATGTCATTATGACAAGAGAA CCGGGCGGC
GTTCCTACTGGTGAAGAAATACGTAAAATTGTATTAGAAGGCAATGATATGGACATTAGA
ACTGAAGCAATGTTATTTGCTGCATCTAGAAGAGAACATCTTGTATTAAAGGTCATACCA
GCTTTAAAAGAAGGTAAGGTTGTGTTGTGTGATCGCTATATCGATAGTTCATTAGCTTATC
AAGGTTATGCTAGAGGGATTGGCGTTGAAGAAGTAAGAGCATTAAACGAATTTGCAATA
AATGGATTATATCCAGACTTGACGATTTATTTGAATGTTAGTGCTGAAGTAGGCCGCGAA
CGTATTATTAAAAATTCAAGAGATCAAAATAGATTAGATCAAGAAGATTTA AAGTTTCAC
GAAAAAGTAATTGAAGGTTACCAAGAAATCATTCATAATGAATCACAACGG TTCAAAAG
CGTTAATGCAGATCAACCTCTTGAAAATGTTGTTGAAGACACGTATCAAACTATCATCAA
ATATTTAGAAAAGATATGA 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807]RC (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 2088 … 2097; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATAGTTCAT 
 

> holB 
Function: protein coding sequence; DNA-directed DNA polymerase III delta' subunit 
Best match: holB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[499931:500857] 
Position: 015-contig_316_RC: 2993 … 3920; Length: 927 bp 
Sequence: 
ATGGATGAACAGCAACAATTGACGAATGCATATCATTCAAATAAATTATCG CATGCCTAT
TTATTTGAAGGTGATGATGCACAAACGATGAAACAAGTTGCGATTAATTTTGCAAAGCTG
ATTTTATGTCAAACAGATAGTCAATGTGAAACAAAGGTTAGTACATATAAT CATCCAGAC
TTTATGTATATATCAACAACTGAGAATGCAATTAAGAAAGAACAAGTTGAA CAACTTGTG
CGTCATATGAATCAACTTCCTATAGAAAGCACAAATAAAGTGTACATCATT GAAGACTTT
GAAAAGTTAACTGTTCAAGGGGAAAACAGTATCTTGAAATTTCTTGAAGAA CCACCGGAC
AATACGATTGCTATTTTATTGTCTACAAAACCTGAGCAAATTTTAGACACA ATCCATTCAA
GGTGTCAGCATGTGTATTTCAAGCCTATTGATAAAGAAAAGTTTATAAATA GATTAGTTG
AACAAAACATGTCTAAGCCAGTAGCTGAAATGATTAGTACTTATACTACGCAAATAGATA
ATGCAATAGCTTTAAATGAAGAATTTGATTTATTAGCATTAAGGAAATCAG TTATACGTT
GGTGTGAATTGTTGCTTACTAACAAGCCAATGGCACTTATAGGTATTATTGATTTATTGAA
ACAGGCTAAAAATAAAAAACTGCAATCTTTAACTATTGCAGCTGTGAATGG TTTCTTCGA
AGATATCATACATACAAAGGTAAATGTAGAGGATAAACAAATATATAGTGA TTTAAAAA
ATGATATTGATCAATATGCGCAAAAGTTGTCGTTTAATCAATTAATTTTGA TGTTTGATCA
ACTGACGGAAGCACATAAGAAATTGAATCAAAATGTAAATCCAACGCTTGT ATTTGAACA
AATCGTAATTAAGGGTGTGAGTTAG 



 

> metS 
Function: protein coding sequence; methionyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: metS_CC001-ST772_118_AJGE01000045.1[7369:9342] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 7453 … 9427; Length: 1974 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAAGAAACATTTTATATAACAACCCCAATATACTATCCTAGTGGG AATTTACAT
ATAGGACATGCATATTCTACAGTGGCTGGAGATGTTATTGCAAGATATAAGAGAATGCAA
GGATATGATGTTCGTTATTTGACTGGAACGGATGAACACGGTCAAAAAATTCAAGAAAA
AGCTCAAAAAGCTGGTAAGACAGAAATTGAATATTTGGATGAGATGATTGCTGGAATTA
AACAATTGTGGGCTAAGCTTGAAATTTCAAATGATGATTTTATCAGAACAA CTGAAGAAC
GTCATAAACATGTCGTTGAGCAAGTGTTTGAACGTTTATTAAAGCAAGGTGATATCTATTT
AGGTGAATATGAAGGTTGGTATTCTGTTCCGGATGAAACATACTATACAGAGTCACAATT
AGTAGACCCACAATACGAAAACGGTAAAATTATTGGTGGCAAAAGTCCAGATTCTGGAC
ACGAAGTTGAACTAGTTAAAGAAGAAAGTTATTTCTTTAATATTAGTAAAT ATACAGACC
GTCTATTAGAATTCTATGACCAAAATCCAGATTTTATACAACCACCATCAA GAAAAAATG
AAATGATTAACAACTTCATTAAACCAGGACTTGCTGATTTGGCTGTTTCTCGTACATCATT
TAACTGGGGTGTCCATGTTCCGTCTAATCCAAAACATGTTGTTTATGTTTGGATTGATGCG
TTAGTTAACTATATTTCAGCATTAGGCTATTTATCAGATGATGAGTCACTATTTAACAAAT
ACTGGCCAGCAGATATTCATTTAATGGCTAAGGAAATTGTGCGATTCCACTCAATTATTTG
GCCTATTTTATTGATGGCATTAGACTTACCGTTACCTAAAAAAGTCTTCGCACATGGTTGG
ATTTTGATGAAAGATGGAAAAATGAGTAAATCTAAAGGTAATGTCGTAGAC CCTAATATT
TTAATTGATCGCTATGGTTTAGATGCTACACGTTATTATCTAATGCGTGAATTACCATTTG
GTTCAGATGGCGTATTTACACCTGAAGCATTTGTTGAGCGTACAAATTTCGATCTAGCAA
ATGACTTAGGTAACTTAGTAAACCGTACGATTTCTATGGTTAATAAGTACTTTGATGGCG
AATTACCAGCGTATCAAGGTCCACTTCATGAATTAGATGAAGAAATGGAAGCTATGGCTT
TAGAAACAGTGAAAAGCTACACTGAAAGCATGGAAAGTTTGCAATTTTCTGTGGCATTAT
CTACGGTATGGAAGTTTATTAGTAGAACTAATAAGTATATTGACGAAACAA CGCCTTGGG
TATTAGCTAAGGACGATAGCCAAAAAGATATGTTAGGCAATGTAATGGCTCACTTAGTTG
AAAATATTCGTTATGCAGCTGTATTATTACGTCCATTCTTAACACATGCGCCGAAAGAGA
TTTTTGAACAATTGAACATTAACAATCCTCAATTTATGGAATTTAGTAGTT TAGCGCAATA
TGGTGTGCTTACTGAGACAATTATGGTTACTGGGCAACCTAAACCTATTTTCCCAAGATTG
GATAGCGAAGCGGAAATTGCATATATCAAAGAATCAATGCAACCGCCTGCTACTGAAGA
GGAAAAAGAAGAGATTCCTAGCAAACCTCAAATTGATATTAAAGACTTTGA TAAAGTTG
AAATTAAGGCAGCAACGATTATTGATGCTGAACATGTTAAGAAGTCAGATA AGCTTTTAA
AAATTCAAGTAGACTTAGATTCTGAACAAAGACAAATTGTATCAGGAATTG CCAAATTCT
ATACACCAGATGATATTATTGGTAAAAAAGTAGCAGTTGTTACTAACCTGA AACCAGCTA
AATTAATGGGACAAAAATCTGAAGGTATGATATTATCTGCTGAAAAAGATG GTGTATTAA
CCTTAGTAAGTTTACCAAGTGCAATTCCAAATGGTGCAGTGATTAAATAA 
 

> tatP 
Function: protein coding sequence; deoxyribonuclease (core genome, variable) 
Best match: tatP_CC001-ST772_118_AJGE01000045.1[9373:10146] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 9457 … 10231; Length: 774 bp 
Sequence: 
ATGTTAATCGATACACATGTCCATTTAAATGATGAGCAATACGATGATGAT TTGAGTGAA
GTGATTACACGTGCTAGAGAAGCAGGTGTTGATCGTATGTTTGTAGTTGGTTTTAACAAA
TCGACAATTGAACGCGCGATGAAATTAATCGATGAGTATGATTTTTTATATGGCATTATC
GGTTGGCATCCAGTTGACGCAATTGATTTTACAGAAGAACACTTGGAATGGATTGAATCT
TTAGCTCAGCATCCAAAAGTGATTGGTATTGGTGAAATGGGATTAGATTATCACTGGGAT
AAATCTCCTGCAGATGTTCAAAAGGAAGTTTTTAGAAAGCAAATTGCTTTA GCTAAGCGT
TTGAAGTTACCAATTATCATTCATAACCGTGAAGCAACACAAGACTGTATCGATATCTTA
TTGGAGGAGCATGCTGAAGAGGTAGGCGGGATTATGCATAGCTTTAGTGGTTCTCCAGAA
ATTGCAGATATTGTAACTAATAAGCTGAATTTTTATATTTCATTAGGTGGA CCTGTGACAT
TTAAAAATGCTAAACAGCCTAAAGAAGTTGCTAAGCATGTGTCAATGGAGCGTTTGCTAG



TTGAAACCGATGCACCGTATCTTTCGCCACATCCGTATAGAGGGAAGCGAAATGAACCGG
CGAGAGTAACTTTAGTAGCTGAACAAATTGCTGAATTAAAAGGCTTATCTTATGAAGAAG
TGTGCGAGCAAACAACTAAAAATGCAGAGAAATTGTTTAATTTAAATTCAT AA 
 

> rnmV 
Function: protein coding sequence; ribonuclease M5 (core genome, variable) 
Best match: rnmV_CC007_TCH959-USA300_AASB02000182.1[10255:10791] 
Position: 015-contig_316_RC: 10397 … 10934; Length: 537 bp 
Sequence: 
ATGAAAATCAATGAGTTTATAGTTGTAGAAGGACGAGATGATACTGAGCGTGTTAAACG
AGCTGTTGAATGTGATACGATTGAAACGAATGGTAGTGCCATCAACGAACAAACTTTAGA
AGTAATTAGAAATGCTCAACAAAGTCGAGGCGTTATTGTATTAACAGATCCAGATTTCCC
AGGAGATAAAATTAGAAGTACAATTACTGAACATGTCAAAGGTGTTAAACA TGCGTATAT
TGATAGAGAAAAAGCTAAAAATAAAAAAGGGGAAATTGGTGTTGAACATGC CGACTTAA
TTGATATTAAAGAAGCGTTAATGCATGTTAGTTCACCCTTTGATGAAGCTTATGAATCAAT
TGATAAATCTGTGCTTATAGAGTTGGGGTTAATTGTTGGGAAAGATGCAAGGCGCCGTAG
AGAAATTTTAAGTAGAAAATTGCGAATCGGCCATTCCAATGGTAAGCAGTTATTGAAAAA
GTTAAATGCATTTGGTTATACCGAAGCGGATGTAAGGCAAGCTTTAGAAGATGAATGA 
 

> ksgA 
Function: protein coding sequence; ribosomal RNA small subunit methyltransferase A (core genome, 
constant) 
Best match: ksgA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[507882:508775] 
Position: 015-contig_316_RC: 10944 … 11838; Length: 894 bp 
Sequence: 
ATGTTGGATAATAAAGATATTGCAACACCATCAAGAACGCGAGCGTTGTTAGATAAATAT
GGCTTTAATTTTAAAAAAAGTTTAGGACAGAACTTTTTGATAGATGTGAAT ATCATTAAT
AATATCATTGATGCAAGTGATATTGATGCACAAACTGGGGTGATTGAAATTGGTCCAGGT
ATGGGGTCGTTGACAGAACAATTGGCCAGACATGCTAAAAGAGTATTGGCATTTGAAATT
GATCAACGTTTAATACCTGTATTAAATGATACACTATCACCTTATGATAAT GTGACGGTG
ATTAATGAAGATATTTTAAAAGCGAATATTAAAGAAGCTGTTGAAAATCAT TTACAAGAT
TGTGAAAAAATAATGGTTGTTGCAAACCTGCCGTACTATATTACGACGCCAATTTTATTA
AATTTAATGCAACAAGATATACCAATTGATGGCTACGTGGTGATGATGCAAAAAGAAGT
GGGCGAACGCTTAAATGCTGAAGTAGGTTCAAAAGCATATGGTTCGTTATCAATTGTCGT
ACAATACTATACAGAGACTAGTAAAGTATTAACGGTACCTAAATCTGTATT TATGCCACC
ACCTAATGTTGATTCAATAGTTGTAAAACTGATGCAGAGAACTGAACCGTTAGTAACAGT
AGATAACGAGGAAGCATTCTTTAAGTTAGCAAAAGCAGCATTTGCACAAAGAAGAAAGA
CAATTAACAATAACTATCAAAATTATTTTAAAGATGGTAAACAACACAAAG AAGTGATTT
TACAATGGTTGGAACAAGCAGGTATTGATCCAAGACGTCGCGGTGAAACGCTATCTATTC
AAGATTTTGCTAAATTGTATGAAGAAAAGAAAAAATTCCCTCAATTAGAAA ATTAA 
 

> veg 
Function: protein coding sequence; Veg protein (core genome, constant) 
Best match: veg_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[508875:509138] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 11937 … 12201; Length: 264 bp 
Sequence: 
ATGCCAAAATCAATTTTGGACATCAAAAATTCTATTGATTGTCATGTAGGA AATCGTATT
GTACTGAAAGCCAATGGAGGCCGTAAGAAAACAATAAAACGTTCTGGAATTTTAAAAGA
AACATATCCGTCAGTTTTCATTGTTGAGTTAGATCAAGACAAACACAACTTTGAGAGAGT
ATCTTATACATACACTGATGTGTTAACTGAAAATGTTCAAGTTTCATTTGA AGAGGATAAT
CATCACGAATCAATTGCACACTAA 
 

> ispE 
Function: protein coding sequence; 4-diphosphocytidyl-2-C-methyl-D-erythritol kinase (core genome, 
constant) 



Best match: ispE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[509448:510296] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 12510 … 13359; Length: 849 bp 
Sequence: 
ATGATATATGAAACGGCACCAGCCAAAATTAATTTTACGCTCGATACACTTTTTAAAAGA
AATGATGGCTATCATGAGATTGAAATGATAATGACAACAGTTGATTTAAAT GATCGTTTA
ACTTTTCATAAAAGAAAAGATCGAAAGATAGTTGTTGAGATTGAACATAAT TATGTGCCT
TCTAATCATAAAAATCTCGCATATCGTGCAGCGCAACTATTTATTGAGCAATATCAACTA
AAGCAAGGTGTAACAATTTCTATCGATAAAGAAATACCTGTTTCTGCTGGCTTAGCTGGA
GGTTCGGCTGATGCAGCAGCAACGTTAAGAGGATTGAATCGACTTTTTGATATAGGGGCG
AGTTTGGAAGAATTGGCTCTACTAGGCAGTAAAATCGGGACAGATATTCCGTTTTGTATT
TATAATAAAACTGCACTATGTACTGGAAGAGGAGAGAAAATCGAGTTTTTA AATAAACC
ACCTTCAGCTTGGGTGATTCTTGCTAAACCAAACTTAGGCATATCATCACCAGATATATTT
AAGTTGATCAATTTAGATAAGCGTTACGACGTACATACGAAAATGTGTTAT GAGGCCTTA
GAAAATCGAGATTATCAACAATTATGTCAAAGTTTGTCTAATCGATTAGAG CCAATTTCT
GTTTCAAAACACCCACAAATCGATAAATTAAAAAATAATATGTTGAAAAGT GGTGCAGAT
GGTGCGTTAATGAGTGGAAGCGGACCGACTGTGTATGGGCTAGCACGAAAAGAAAGCCA
AGCAAAAAATATTTATAATGCAGTTAACGGTTGTTGTAATGAAGTGTACTT AGTTAGACT
ATTAGGATAG 
 

> purR 
Function: protein coding sequence; purine operon repressor (core genome, constant) 
Best match: purR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[510310:511134] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 13372 … 14197; Length: 825 bp 
Sequence: 
ATGAGATATAAACGAAGCGAGAGAATTGTTTTTATGACGCAATATTTGATG AACCATCCG
AATAAATTGATTCCATTAACTTTTTTTGTGAAAAAATTTAAACAGGCGAAG TCTTCAATAA
GTGAAGATGTCCAAATTATAAAAAATACATTCCAAAAAGAAAAGTTAGGTA CAGTAATT
ACTACTGCTGGCGCAAGTGGTGGTGTTACGTATAAACCAATGATGAGTAAAGAAGAGGC
GACTGAAGTTGTTAATGAGGTCATTACTCTATTAGAAGAGAAAGAACGTTTGTTACCTGG
CGGGTATTTATTTTTATCAGATTTGGTAGGTAATCCATCGCTACTAAACAAAGTTGGTAAG
TTAATTGCCAGTATTTACATGGAAGAAAAATTAGATGCTGTTGTTACCATTGCGACAAAA
GGTATTTCATTGGCAAATGCGGTTGCTAATATTTTAAATTTACCAGTAGTAGTGATTAGAA
AAGACAACAAGGTGACTGAAGGTTCTACAGTTTCAATTAATTACGTTTCAGGATCTTCAA
GAAAAATAGAGACAATGGTACTTTCGAAGAGAACTTTAGCAGAAAATTCAA ATGTTTTAG
TTGTCGATGATTTTATGAGGGCTGGTGGCTCTATTAATGGTGTTATGAATTTAATGAATGA
GTTTAAAGCCCATGTAAAAGGGGTATCAGTACTTGTAGAATCAAAAGAAGTTAAACAAA
GATTGATTGAAGATTATACTTCCTTAGTGAAATTATCTGATGTAGATGAAT ATAATCAAG
AGTTTAACGTAGAACCTGGCAACAGTTTATCTAAGTTTTCATAA 
 

> yabJ 
Function: protein coding sequence; translation initiation inhibitor (core genome, constant) 
Best match: yabJ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[511151:511531] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 14213 … 14594; Length: 381 bp 
Sequence: 
ATGAAAATCATTAACACAACAAGATTACCGGAAGCACTTGGACCATATTCGCATGCAACA
GTTGTGAATGGTATGGTTTATACTTCTGGTCAGATTCCATTGAATGTTGATGGGGAAATCG
TAAGCGCTGATGTTCAAGCACAGACAAAACAAGTTTTAGAAAATTTAAAGG TTGTTTTGG
AAGAAGCAGGATCTGATTTGAATTCTGTTGCGAAAGCGACCATTTTCATTAAAGATATGA
ATGATTTCCAAAAAATAAATGAAGTGTATGGTCAATATTTTAATGAACACA AGCCAGCGC
GTAGTTGTGTAGAGGTTGCGCGTTTGCCAAAAGATGTGAAAGTAGAAATTGAATTAGTAA
GTAAAATTAAGGAATTATAA 
 

> spoVG 
Function: protein coding sequence; septation protein spoVG (core genome, constant) 
Best match: spoVG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[511603:511905] (completely identical) 



Position: 015-contig_316_RC: 14665 … 14968; Length: 303 bp 
Sequence: 
ATGAAAGTGACAGATGTAAGACTTAGAAAAATACAAACAGATGGACGAATG AAAGCACT
CGTTTCCATTACATTAGATGAAGCTTTCGTAATTCATGATTTACGTGTAATTGAAGGAAAC
TCTGGCTTGTTCGTTGCAATGCCAAGTAAACGTACACCAGATGGTGAATTCCGCGACATC
GCGCATCCTATTAATTCAGATATGAGACAAGAAATTCAAGATGCAGTGATGAAAGTATAT
GATGAAACAGATGAAGTAGTACCAGATAAAAACGCTACATCAGAAGATTCA GAAGAAGC
TTAA 
 

> glmU 
Function: protein coding sequence; UDP-N-acetylglucosamine pyrophosphorylase (core genome, 
constant) 
Best match: glmU_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[512249:513601] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 15311 … 16664; Length: 1353 bp 
Sequence: 
ATGCGAAGACACGCGATAATTTTGGCAGCAGGTAAAGGCACAAGAATGAAATCTAAAAA
GTATAAAGTGCTACACGAGGTTGCTGGGAAACCTATGGTCGAACATGTATTGGAAAGTGT
GAAAGGCTCTGGTGTCGATCAAGTTGTAACCATCGTAGGACATGGTGCTGAAAGTGTAAA
AGGACATTTAGGCGAGCGTTCTTTATACAGTTTTCAAGAGGAACAACTCGGTACTGCGCA
TGCAGTGCAAATGGCGAAATCACACTTAGAAGACAAGGAAGGTACGACGATCGTTGTAT
GTGGTGACACACCGCTCATCACAAAGGAAACATTAGAAACATTGATTGCGCATCATGAG
GATGCTAATGCTCAAGCAACTGTATTATCTGCATCGATTCAACAACCATATGGATACGGA
AGAATCGTTCGAAATGCGTCAGGTCGTTTAGAACGCATAGTTGAAGAGAAAGATGCAAC
GCAAGCTGAAAAGGATATTAATGAAATTAGTTCAGGTATTTTTGCGTTTAA TAATAAAAC
GTTGTTTGAAAAATTAACACAAGTGAAAAATGATAATGCGCAAGGTGAATA TTACCTCCC
TGATGTATTGTCGTTAATTTTAAATGATGGCGGCATCGTAGAAGTCTATCGTACCAATGAT
GTTGAAGAAATCATGGGTGTAAATGATCGTGTAATGCTTAGTCAGGCTGAGAAGGCGATG
CAACGTCGTACGAATCATTATCACATGCTAAATGGTGTGACAATCATCGATCCTGACAGC
ACTTATATTGGTCCAGACGTTACAATTGGTAGTGATACAGTCATTGAACCAGGCGTACGA
ATTAATGGTCGTACAGAAATTGGCGAAGATGTTGTTATTGGTCAGTACTCTGAAATTAAC
AATAGTACGATTGAAAATGGTGCATGTATTCAACAGTCTGTTGTTAATGATGCTAGCGTA
GGAGCGAATACTAAGGTCGGACCGTTTGCGCAATTGAGACCAGGCGCGCAATTAGGTGC
AGATGTTAAGGTTGGAAATTTTGTAGAAATTAAAAAAGCAGATCTTAAAGA TGGTGCCAA
GGTTTCACATTTAAGTTATATTGGCGATGCTGTAATTGGTGAACGTACTAATATTGGTTGC
GGAACGATTACAGTTAACTATGATGGTGAAAATAAATTTAAAACTATCGTC GGCAAAGAT
TCATTTGTAGGTTGCAATGTTAATTTAGTAGCACCTGTAACAATTGGTGATGATGTATTGG
TGGCAGCTGGTTCCACAATCACAGATGACGTACCAAATGACAGTTTAGCTGTGGCAAGAG
CAAGACAAACAACAAAAGAAGGATATAGGAAATAA 
 

> prs 
Function: protein coding sequence; ribose-phosphate pyrophosphokinase (core genome, constant) 
Best match: prs_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[552813:553778]  
Position: 015-contig_316_RC: 16810 … 17776; Length: 966 bp 
Sequence: 
ATGTTAAATAATGAATATAAGAATTCGTCATTAAAGATTTTTTCATTGAAA GGAAACGAA
GCATTAGCGCAAGAAGTTGCTGACCAAGTAGGAATTGAACTAGGTAAATGTTCAGTTAAA
CGTTTTAGTGATGGAGAAATTCAAATTAATATCGAAGAGAGTATTCGTGGTTGTGACGTA
TTTATTATTCAACCAACATCATATCCTGTGAATCTACATTTAATGGAATTA TTAATTATGA
TTGACGCTTGTAAACGTGCTTCTGCAGCAACAATCAATATTGTAGTGCCATATTATGGATA
TGCAAGACAAGATAGAAAAGCCCGTAGCCGTGAGCCAATCACAGCTAAATTAGTTGCAA
ACTTAATCGAAACAGCTGGCGCAACTCGTATGATTGCGTTAGACTTACATGCACCACAAA
TTCAAGGATTCTTTGATATTCCAATTGACCACTTAATGGGTGTGCCAATTCTTGCTAAACA
TTTCAAAGATGATCCGAATATTAACCCAGAAGAATGTGTCGTTGTTTCACCAGACCATGG
CGGTGTTACACGTGCACGTAAATTAGCTGACATTTTAAAAACTCCAATTGCAATTATAGA
TAAACGTCGTCCTAGACCAAATGTTGCTGAAGTGATGAACATTGTTGGTGAGATTGAAGG



ACGTACGGCAATTATTATTGACGATATTATTGATACAGCAGGTACAATCACTTTAGCTGC
ACAAGCATTAAAAGATAAAGGTGCTAAAGAAGTATATGCTTGTTGTACACA CCCTGTTTT
ATCAGGACCGGCTAAAGAACGTATCGAAAATTCTGCTATAAAAGAATTAAT CGTAACAA
ACTCAATTCATTTAGATGAAGATCGCAAACCATCTAACACTAAAGAATTAT CTGTTGCTG
GTTTAATCGCACAAGCTATCATTCGTGTATACGAAAGAGAATCAGTTAGCGTATTATTTG
ACTAA 
 

> rplY 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L25 (core genome, constant) 
Best match: rplY_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[514863:515516] 
Position: 015-contig_316_RC: 17925 … 18579; Length: 654 bp 
Sequence: 
ATGGCTTCATTAAAGTCAATCATCCGTCAAGGTAAGCAAACACGTTCAGATCTTAAACAA
TTAAGAAAATCTGGTAAAGTACCAGCAGTAGTATACGGTTACGGTACTAAAAACGTGTCA
GTTAAAGTTGATGAAGTAGAATTCATCAAAGTTATCCGTGAAGTAGGTCGTAACGGTGTT
ATCGAATTAGGCGTTGGTTCTAAAACTATCAAAGTTATGGTTGCAGACTACCAATTCGAT
CCACTTAAAAACCAAATTACTCACATTGACTTCTTAGCAATCAATATGAGT GAAGAACGT
ACTGTTGAAGTACCAGTTCAATTAGTTGGTGAAGCAGTAGGCGCTAAAGAAGGCGGCGT
AGTTGAACAACCATTATTCAACTTAGAAGTAACTGCTACTCCAGACAATAT TCCAGAAGC
AATCGAAGTAGACATTACTGAATTAAACATTAACGACAGCTTAACTGTTGC TGATGTTAA
AGTAACTGGCGACTTCAAAATCGAAAATGATTCAGCTGAATCAGTAGTAACAGTAGTTGC
TCCAACTGAAGAACCAACTGAAGAAGAAATCGAAGCTATGGAAGGCGAACAACAAACTG
AAGAACCAGAAGTTGTTGGCGAAAGCAAAGAAGACGAAGAAAAAACTGAAG AGTAA 
 

> pth 
Function: protein coding sequence; peptidyl-tRNA hydrolase (core genome, constant) 
Best match: pth_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[515827:516399] 
Position: 015-contig_316_RC: 18889 … 19462; Length: 573 bp 
Sequence: 
ATGAAATGTATTGTAGGTCTAGGTAATATAGGTAAACGTTTTGAACTTACA AGACATAAT
ATCGGCTTTGAAGTCGTTGATTATATTTTAGAGAAAAATAATTTTTCATTA GATAAACAAA
AGTTTAAAGGTGCATATACAATTGAACGAATGAACGGCGATAAAGTGTTAT TTATCGAAC
CAATGACAATGATGAATTTGTCAGGTGAAGCAGTTGCACCGATTATGGATTATTACAATG
TTAATCCAGAAGATTTAATTGTCTTATATGATGATTTAGATTTAGAACAAG GACAAGTTC
GCTTAAGACAAAAAGGAAGTGCGGGCGGTCACAATGGTATGAAATCAATTATTAAAATG
CTTGGTACAAACCAATTTAAACGTATTCGTATTGGTGTGGGAAGACCAACGAATGGTATG
ACGGTACCTGATTATGTTTTACAACGCTTTTCAAATGATGAAATGGTAACGATGGAAAAA
GTTATCGAACACGCAGCACGCGCAATTGAAAAGTTTGTTGAAACATCACGATTTGACCAT
GTTATGAATGAATTTAATGGTGAAGTGAAATAA 
 

> mfd 
Function: protein coding sequence; transcription-repair-coupling factor (core genome, constant) 
Best match: mfd_CC001_MSSA476_BX571857.1[515030:518536]  
Position: 015-contig_316_RC: 19461 … 22968; Length: 3507 bp 
Sequence: 
ATGACAATATTGACAACGCTTATAAAAGAAGATAATCATTTTCAAGACCTT AATCAGGTA
TTTGGACAAGCAAACACACTAGTAACTGGTCTTTCCCCGTCAGCTAAAGTGACGATGATT
GCTGAAAAATATGCACAAAGTAATCAACAGTTATTATTAATTACCAATAAT TTATACCAA
GCAGATAAATTAGAAACAGATTTACTTCAATTTATAGATGCTGAAGAATTG TATAAGTAT
CCTGTGCAAGATATTATGACCGAAGAGTTTTCAACACAAAGCCCTCAACTGATGAGTGAA
CGTATTAGAACTTTAACTGCGTTAGCTCAAGGTAAGAAAGGGTTATTTATCGTTCCTTTAA
ATGGTTTGAAAAAGTGGTTAACTCCTGTTGAAATGTGGCAAAATCACCAAATGACATTAC
GTGTTGGTGAGGGTATCGATGTGGACCAATTTCTTAACAAATTAGTTAATATGGGGTACA
AACGGGAATCCGTGGTATCGCATATTGGTGAATTCTCATTGCGAGGAGGTATTATCGATA
TCTTTCCGCTAATTGGGGAACCAATCAGAATTGAGCTATTTGATACCGAAATTGATTCTAT



TCGGGATTTTGATGTTGAAACGCAGCGTTCCAAAGATAATATTGAAGAAGTCGATATCAC
AACTGCAAGTGATTATATCATTACTGAAGAAGTAATCAGCCATCTTAAAGA AGAGTTAAA
AACTGCATATGAAAATACAAGACCCAAAATAGATAAATCAGTGCGCAATGA TCTGAAAG
AAACGTATGAAAGCTTTAAATTATTCGAAAGTACATACTTTGATCATCAAA TACTACGTC
GTTTAGTAGCGTTTATGTATGAAACACCTTCGACAATTATTGATTATTTCCAAAAAGATGC
AATCATTGCAGTTGATGAATTTAATCGTATTAAAGAAACTGAAGAAAGTTT AACAGTAGA
GTCTGATTCGTTTATTAGCAATATTATTGAAAGTGGTAATGGATTTATAGGACAAAGTTTT
ATAAAATATGATGATTTTGAAACATTGATTGAAGGCTATCCTGTCACTTAT TTTTCATTAT
TCGCTACAACAATGCCGATAAAACTAAATCATATTATTAAATTTTCATGTA AACCTGTCCA
ACAATTTTATGGGCAATATGACATTATGCGTTCTGAATTTCAACGATATGTTAATCAAAAC
TATCATATCGTGGTTTTGGTCGAAACCGAAACTAAAGTTGAACGTATGCAAGCGATGTTA
AGTGAAATGCATATTCCATCAATAACAAAATTGCATCGCTCAATGTCATCGGGGCAAGCA
GTGATTATTGAAGGCAGTTTATCTGAAGGATTTGAACTACCTGATATGGGATTAGTTGTC
ATTACTGAGCGTGAGCTTTTTAAATCAAAACAGAAAAAGCAACGAAAACGT ACGAAAGC
TATCTCAAATGCTGAAAAAATTAAGTCTTACCAAGATTTAAATGTGGGAGA TTATATTGT
TCATGTGCATCATGGTGTTGGTAGATATTTAGGTGTTGAGACGCTCGAAGTGGGGCAAAC
GCATCGTGATTATATTAAATTGCAATATAAAGGTACGGATCAACTATTTGT TCCAGTAGA
TCAAATGGATCAAGTTCAAAAATATGTAGCTTCGGAAGATAAGACGCCAAA ATTAAATA
AACTCGGTGGCAGTGAATGGAAAAAAACAAAAGCTAAAGTTCAACAAAGTG TTGAAGAT
ATTGCTGAAGAGTTGATTGATTTATATAAAGAAAGAGAAATGGCAGAAGGT TATCAATAT
GGGGAAGACACAGCTGAGCAAACAACATTTGAATTAGATTTTCCATATGAACTTACGCCT
GACCAAGCTAAATCTATCGATGAAATTAAAGATGACATGCAAAAATCGCGT CCAATGGA
TCGCTTGCTATGTGGTGATGTTGGTTATGGTAAAACTGAAGTTGCAGTGAGAGCAGCATT
CAAAGCTGTAATGGAAGGAAAGCAGGTTGCATTTTTAGTTCCTACAACTATTTTAGCTCA
GCAACATTATGAGACGTTAATTGAGCGTATGCAAGATTTTCCTGTTGAAATTCAATTAAT
GAGTCGTTTTAGAACGCCTAAAGAGATAAAACAAACTAAGGAAGGACTTAA AACTGGAT
TTGTTGACATAGTTGTTGGTACACACAAATTACTTAGTAAAGATATACAGT ATAAAGATT
TAGGGCTGTTGATTGTAGATGAAGAACAACGATTTGGTGTACGCCATAAAGAGCGTATTA
AAACATTAAAACATAATGTAGATGTACTAACATTGACTGCAACCCCAATAC CTAGAACAT
TGCATATGAGTATGCTAGGTGTGCGCGATTTGTCAGTGATTGAAACGCCGCCAGAAAATC
GTTTCCCAGTTCAAACATATGTATTAGAACAGAACATGAGTTTTATCAAAG AAGCTTTAG
AAAGAGAACTATCCCGTGATGGCCAAGTGTTTTATCTTTATAATAAAGTGCAATCCATTT
ATGAAAAACGAGAACAACTCCAGATGTTAATGCCAGATGCTAACATTGCAGTTGCTCATG
GACAAATGACAGAGCGCGATTTAGAAGAAACGATGTTAAGTTTTATCAATA ATGAATATG
ATATTTTAGTAACGACGACGATTATTGAAACAGGTGTCGATGTCCCAAATGCAAATACTT
TGATCATTGAAGATGCAGATCGCTTTGGATTGAGTCAGTTGTATCAATTAAGAGGTCGTG
TTGGTCGTTCAAGTCGTATTGGTTATGCATACTTCTTACATCCAGCAAATAAGGTACTAAC
TGAGACTGCAGAAGATCGATTACAAGCGATTAAAGAATTTACGGAGTTAGGCTCAGGATT
TAAGATTGCGATGCGTGATTTGAACATTCGTGGTGCTGGTAATTTGTTAGGTAAACAACA
GCACGGCTTTATTGATACAGTTGGATTTGATTTGTACAGTCAAATGTTAGAAGAAGCTGT
AAATGAAAAACGTGGTATTAAGGAACCAGAATCTGAGGTGCCAGAAGTCGAAGTTGATT
TAAACTTGGATGCATATTTGCCGACAGAATATATTGCAAATGAACAAGCTA AAATTGAAA
TTTATAAAAAGCTACGAAAAACTGAAACATTTGATCAAATTATCGACATTA AAGATGAAT
TAATTGATCGTTTTAATGATTATCCTGTTGAAGTAGCACGTTTGCTTGATATAGTGGAAAT
AAAAGTACACGCATTACATTCAGGTATCACGTTGATTAAAGATAAAGGGAA AATAATTG
ATATTCATTTATCTGTAAAAGCCACTGAAAATATTGATGGCGAAGTGCTGTTCAAAGCAA
CACAACCTTTAGGTAGAACAATGAAGGTTGGTGTTCAAAATAATGCAATGACAATTACTT
TAACGAAACAAAATCAATGGCTTGATAGTTTGAAGTTTTTAGTTAAGTGCA TTGAAGAAA
GTATGAGAATCAGTGATGAAGCATAA 
 

> ltrB 
Function: protein coding sequence; similar to low temperature requirement protein B (core genome, 
constant) 
Best match: ltrB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[519895:521421] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 22957 … 24484; Length: 1527 bp 
Sequence: 



ATGAAGCATAAAGAAGCATTTAATGGCGTTGTCGTGTTAACTGCTGCATTAATTGTCATT
AAAATTCTGAGTGCTGTATATCGAATTCCATATCAAAATATATTAGGTGAT ACAGGTTTGT
ATGCATATCAACAAGTGTATCCAATTGTAGCATTAGGAATGATATTATCGA TGAATGCCA
TTCCTAGTGCAATTACACAAAATATAGGGAAGTATCATAGTGACGAAGCATATGCAAAA
GCGGTCGCTTATATACAATTAGTTGGTATATTATTATTTATTGCTATTTTTGTGTTTGCGAA
CAATATTGCACATATGATGGGTGATAGCCATTTAACACCAATGATTCAAGCAGCAAGTTT
AAGCTTTATATTTATAGGTATGCTTGGCGTGTTAAGAGGTTATTATCAATCTGCAAATAAT
ATGACAGTTCCGGCTATTTCCCAGGTTATAGAACAAGTTATACGAGTAGGTATTATCATT
GTTACTATTGTTATTTTTGTAGACAGAGGTTGGACGATATATGAAGCGGGAACAATTGCT
ATTTTAGCATCAACGATAGGTTTTTTAGGTTCTTCAATTTATTTAGTAGCGCACCGACCTT
TTAAGTTTAAAATGGTAAATAACACTGCAAAGATTGTTTGGAAACAGTTCG CACTTTCGG
TTTTGATTTTCGCTATCAGTCAATTAATCGTAATTTTATGGCAAGTGATTGATAGTGTTAC
TATTATTAAGTCACTTCAAGCGATACGCGTGCCATTCGATGTTGCCATAACTGAAAAAGG
AGTCTATGACCGTGGTGCATCATTTATTCAGATGGGATTGATTGTAACTACAACATTTAGT
TTTGCGCTCATTCCTCTGTTAAGTGACGCAATCAAAATGAATAATCAGGTACTTATGAATC
GTTATGCAAATGCGTCATTAAAGATTACGATTTTAATAAGTACAGCAGCGGGAATAGGAT
TAATTAATTTATTGCCTTTAATGAACGGTGTGTTTTTTAAGACGAATGATTTAACCTTAAC
GTTAAGTGTTTATATGATTACGGTCATTTGTGTATCGTTAATTATGATGGATATGGCTTTA
TTACAAGCGCAACATGCTGTGAGACCTATTTTTGTTGGTATGACGGCAGGATTGGTTATTA
AATTTATACTTAATATCATTTTGATTCGTTTAAGTGGCATTATTGGTGCGAGCATTAGTAC
TGTTGTATCATTAATTATATTCGGTACGATTATCCATATTGCTGTCACGAGAAAATACCAC
TTACATGCGATGAGACGATTTTTTATCAATGTTGTTTTAGGTATGGTATTTATGTCGATTG
TTGTTCAATGCGTGTTAAACATAGTGACAACACACGGTAGATTCACTGGACTCATTGAAT
TATTATGTGCAGCAGTATTAGGTATCATTGCATTGTTTTTCTATATTTTTAGATTTAATGTT
TTGACATATAAAGAGTTAACTTATTTACCATTTGGTTCAAAGTTGTATCAA ATTAAGAAA
GGAAGACGTTGA 
 

> mazG 
Function: protein coding sequence; tetrapyrrole methylase (core genome, variable) 
Best match: mazG_CC001-ST772_118_AJGE01000044.1[12202:13395:r] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 24483 … 25677; Length: 1194 bp 
Sequence: 
ATGGCACATACCATTACGATTGTTGGCTTAGGAAACTATGGCATTGATGATTTGCCGCTA
GGGATATATAAATTTTTAAAGACACAAGATAAAGTTTATGCAAGAACGTTA GATCATCCA
GTTATAGAATCATTGCAAGATGAATTAACATTTCAGAGTTTTGACCATGTTTATGAAACA
CATGACCAATTTGAAGATGTCTATAATGATATTGTGGCGCAATTGGTTGAAGCTGCTAAT
GAAAAAGATATTGTCTATGCGGTTCCGGGTCATCCTAGAGTTGCTGAGACAACTACAGTG
AAATTACTGGCTTTAGCAAAGGACAATACTGATATAGATGTGAAAGTTTTA GGTGGTAAA
AGCTTTATTGATGATGTGTTTGAAGCAGTTAATGTAGATCCAAATGATGGCTTCACACTGT
TAGATGCGACATCATTACAAGAAGTAACACTTAATGTTAGAACGCATACAT TGATTACGC
AAGTTTATAGTGCAATGGTTGCTGCTAATTTGAAAATCACTTTAATGGAACGATATCCTG
ATGATTACCCTGTTCAAATTGTCACTGGTGCACGAAGCGATGGTGCGGATAACGTTGTGA
CATGCCCATTATATGAATTGGATCATGATGAAAATGCATTCAATAATTTGA CGAGTGTAT
TCGTACCAAAAATCATAACATCGACATATTTGTATCATGACTTTGATTTTGCAACGGAAGT
GATTGATACTTTAGTTGATGAAGATAAAGGTTGTCCATGGGATAAAGTGCAAACGCATGA
AACGCTTAAGCGTTATTTACTTGAAGAAACATTTGAATTGTTCGAAGCTATTGACAATGA
AGATGATTGGCATATGATTGAAGAACTAGGAGATATTTTATTACAAGTGTT ATTGCATAC
TAGTATTGGTAAAAAAGAAGGGTATATCGACATTAAAGAAGTGATTACAAG TCTTAATGC
TAAAATGATTCGTAGACACCCACACATATTTGGTGATGCCAATGCTGAAACTATCGATGA
CTTAAAAGAAATTTGGTCTAAGGCGAAAGATGCTGAAGGTAAACAGCCAAGAGTTAAAT
TTGAAAAAGTATTTGCAGAGCATTTTTTAAATTTATATGAGAAGACGAAGG ATAAGTCAT
TTGATGAGGCCGCGTTAAAGCAGTGGCTAGAAAAAGGGGAGAGTAATACATGA 
 

> divIC 
Function: protein coding sequence; cell-division protein (core genome, constant) 



Best match: divIC_CC008-ST72_TCH130-ST72_ACHD01000274.1[26209:26601] (completely 
identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 25954 … 26347; Length: 393 bp 
Sequence: 
ATGAAAAATAAAGTAGAACATATAGAAAATCAGTACACGTCGCAAGAGAAC AAGAAAA
AACAACGTCAAAAAATGAAAATGCGTGTTGTTCGTAGGCGTATTACAGTATTTGCGGGCG
TATTACTTGCGATAATTGTTGTTTTATCAATCTTGCTTGTTGTCCAAAAACATCGCAATGA
TATCGATGCACAGGAGCGAAAAGCGAAAGAAGCACAGTTTCAAAAGCAACAAAATGAA
GAAATTGCGTTAAAAGAAAAGTTGAATAATCTGAATGACAAAGATTATATT GAAAAAAT
TGCGCGTGATGATTATTACTTAAGCAACAAAGGTGAAGTGATTTTTAGGTTGCCAGAAGA
CAAAGATTCGTCTAGCTCAAAATCTTCGAAAAAATAA 
 

> tilS 
Function: protein coding sequence; tRNA(Ile)-lysidine synthase (core genome, constant) 
Best match: tilS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[523970:525265] 
Position: 015-contig_316_RC: 27032 … 28328; Length: 1296 bp 
Sequence: 
ATGCAGTTAAATAGTAATGGTTGGCATGTTGATGACCATATTGTTGTCGCTGTTTCTACAG
GTATTGATAGTATGTGTTTATTGTATCAACTACTAAATGATTATAAAGATA GTTATAGAAA
ACTAACATGCTTACATGTCAATCATGGCGTTAGGTCAGCTTCAATCGAGGAAGCCAGATT
TTTAGAAGTATACTGCGAACGTCATCACATCGATTTACATATCAAAAAGTT AGATTTGTC
GCATAGTCTCGACCGAAATAACAGCATTCAGAATGAAGCTCGAATTAAACGTTACGAATG
GTTTGATGAAATGATGAATGTATTAGAAGCGGATGTATTGCTAACGGCGCATCATTTGGA
CGATCAATTAGAAACTATTATGTATCGTATTTTTAATGGGAAATCGACGCGTAATAAACT
AGGATTTGATGAGTTATCGAAGCGAAAAGGTTATCAGATTTATCGACCACTTTTAGCTGT
CTCTAAAAAAGAAATAAAACAATTCCAAGAGAGATATCATATTCCATATTT TGAAGATGA
ATCTAATAAAGATAACAAATATGTTAGAAATGATATTCGTAATAGAATTAT TCCAGCTAT
TGATGAAAATAATCAACTTAAAGTATCGCATTTATTAAAATTAAAACAATG GCATGATGA
ACAATATGATATTTTGCAATATTCAGCTAAACAATTTATTCAAGAATTTGT GAAGTTTGAT
GAACAGTCAAAATATTTAGAGGTTTCTAGACAAGCTTTTAATAACTTACCA AACTCATTA
AAGATGGTTGTGTTGGATTGCCTATTATCAAAGTATTATGAGTTGTTTAATATTAGTGCTA
AAACATACGAAGAGTGGTTTAAACAATTTAGTAGTAAGAAAGCACAATTCA GTATTAATC
TCACGGATAAATGGATAATTCAAATTGCATATGGTAAATTAATAATAATGG CTAAAAATA
ATGGCGATACATATTTTAGAGTTCAAACTATTGAAAAGCCAGGTAATTATA TTTTTAACA
AATATCGATTAGAGATACATTCTAATTTACCAAAATGTTTATTTCCGCTTA CAGTGAGAAC
ACGACAAAGTGGCGATACATTTAAACTGAATGGGCGCGATGGTTATAAGAAAGTGAATC
GCCTGTTTATAGATTGTAAAGTGCAACAGTGGGTTCGGGATCAAATGCCAATCGTATTGG
ATAAACAACAGCGCATTATTGCGGTAGGAGATTTATATCAACAACAAACAA TAAAACAA
TGGATTATAATTAGTAAAAATGGAGATGAATAG 
 

> hpt 
Function: protein coding sequence; hypoxanthine-guanine phosphoribosyltransferase (core genome, 
constant) 
Best match: hpt_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[525270:525809] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 28332 … 28872; Length: 540 bp 
Sequence: 
ATGCATAATGATTTGAAAGAAGTATTGTTAACTGAAGAAGATATTCAAAAT ATCTGTAAG
GAATTGGGAGCACAATTAACAAAGGATTATCAAGGTAAACCATTAGTATGC GTGGGTATC
TTAAAAGGCTCAGCAATGTTTATGTCAGATTTAATTAAACGAATTGATACC CATTTATCAA
TTGATTTCATGGATGTTTCTAGTTATCACGGAGGCACTGAGTCAACTGGTGAAGTTCAAAT
CATTAAAGATTTAGGTTCTTCTATTGAAAATAAAGACGTATTAATTATTGA AGATATCTTA
GAGACTGGTACTACACTTAAGTCAATTACTGAATTATTACAATCTAGAAAA GTTAATTCA
TTAGAAATAGTTACTTTATTAGATAAACCAAACCGTCGTAAAGCGGACATT GAAGCTAAG
TATGTAGGTAAAAAAATACCAGATGAATTTGTTGTTGGTTACGGTTTAGATTATCGTGAA
TTATACCGAAACTTACCATATATCGGTACGTTAAAACCTGAAGTGTATTCAAATTAA 



 

> ftsH 
Function: protein coding sequence; cell-division protein H (core genome, constant) 
Best match: ftsH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[526066:528159] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 29128 … 31222; Length: 2094 bp 
Sequence: 
ATGCAGAAAGCTTTTCGCAATGTGCTAGTTATCGTAATAATAGGCGTTATTATTTTTGGTC
TATTTTCATATTTAAACGGTAATGGAAATATGCCGAAACAGCTTACATATA ATCAATTTAC
TGAGAAGTTGGAAAAAGGTGACCTTAAAACTTTAGAAATCCAACCACAACA AAATGTCT
ATATGGTAAGTGGTAAAACGAAAAATGATGAAGACTATTCATCAACTATTT TATATAACA
ACGAAAAAGAATTACAAAAAATTACTGATGCTGCTAAAAAGCAAAACGGTG TAAAATTA
ACGATTAAAGAAGAAGAAAAACAAAGTGTCTTTGTGAGTATACTTTCAACA TTAATTCCA
GTTGTAGTCATAGCGTTATTATTTATTTTCTTCCTAAGCCAAGCACAAGGTGGCGGTAGTG
GCGGTCGTATGATGAACTTTGGTAAATCTAAAGCAAAAATGTACGATAATA ATAAACGTC
GTGTTCGTTTCTCTGATGTAGCAGGGGCAGATGAAGAAAAACAAGAATTAATTGAAATTG
TTGATTTCTTGAAAGATAATAAAAAATTCAAAGAAATGGGATCTAGGATTC CTAAAGGTG
TCTTACTTGTTGGACCTCCAGGTACTGGTAAAACATTACTTGCTAGAGCGGTTGCAGGTG
AAGCTGGCGCACCATTCTTCTCTATTAGTGGTTCAGACTTTGTAGAGATGTTTGTTGGTGT
TGGTGCGAGCCGTGTTCGTGACTTATTCGATAATGCTAAGAAAAACGCGCCTTGTATCAT
CTTTATCGATGAGATTGATGCTGTTGGTCGTCAACGTGGTGCAGGTGTTGGTGGCGGTCAT
GATGAACGTGAACAAACCCTAAACCAATTATTAGTTGAAATGGATGGTTTCGGTGAAAAT
GAAGGTATCATTATGATAGCTGCTACAAACCGTCCTGATATCCTTGACCCAGCCTTATTAC
GTCCAGGTCGTTTTGATAGACAAATTCAAGTTGGTCGTCCAGATGTGAAAGGCCGTGAAG
CAATTCTTCATGTTCATGCTAAAAACAAACCACTTGATGAAACGGTTGATTTAAAAGCAA
TTTCACAACGTACACCTGGTTTCTCAGGTGCTGATTTAGAGAACTTATTAAATGAAGCATC
TTTAATTGCTGTACGTGAAGGTAAAAAGAAAATTGACATGAGAGATATCGA AGAGGCAA
CGGATAGAGTTATAGCCGGACCTGCTAAGAAATCTCGAGTTATTTCTAAGAAAGAACGTA
ATATTGTTGCTCATCACGAAGCTGGTCATACAATTATCGGTATGGTACTTGATGAGGCAG
AAGTAGTGCATAAAGTTACTATTGTTCCACGTGGACAAGCAGGTGGTTATGCAATGATGC
TACCTAAACAAGATCGTTTCTTAATGACTGAACAAGAGTTATTAGATAAAA TCTGTGGTT
TACTTGGTGGACGTGTATCAGAAGATATTAACTTTAACGAAGTATCAACAGGTGCTTCAA
ATGACTTCGAACGTGCAACACAAATCGCACGCTCAATGGTTACGCAATATGGTATGAGTA
AAAAATTAGGACCATTACAGTTCGGTCATAGCAATGGTCAAGTATTCTTAGGTAAAGATA
TGCAAGGTGAGCCTAATTATTCAAGCCAAATCGCATATGAAATTGATAAAGAAGTTCAAC
GAATCGTTAAAGAACAATACGAACGTTGTAAACAAATTTTATTAGAGCACA AAGAACAA
TTAATTTTAATTGCTGAAACATTATTAACAGAAGAAACATTAGTTGCTGAA CAAATTCAA
TCATTATTCTACGAAGGTAAATTACCTGAAATTGATTATGATGCAGCTAAA GTTGTTAAA
GATGAAGATTCTGAATTTAATGATGGTAAATTCGGTAAATCTTATGAAGAG ATTCGTAAA
GAGCAATTAGAAGATGGACAACGTGACGAAAGTGAAGATCGTAAAGAAGAA AAAGATA
TTGCTGAGGATAAAAAAGAAGCTGATAAATCTGATGAAAAAGATGAACCAG CACATCGA
CAAGCCCCAAATATCGAAAAACCTTACGATCCAAATCACCCAGACAATAAA TAA 
 

> hslO 
Function: protein coding sequence; 33 kDa chaperonin (core genome, constant) 
Best match: hslO_CC005_A9299_ACKH01000011.1[31361:32242]  
Position: 015-contig_316_RC: 31450 … 32332; Length: 882 bp 
Sequence: 
ATGACACACGATTATATTGTTAAAGCATTAGCATTTGATGGGGAGATTAGGGCTTATGCT
GCTTTGACAACTGAAACTGTTCAAGAAGCACAAACGAGACATTATACATGGCCGACAGC
ATCTGCTGCAATGGGAAGAACAATGACAGCAACAGCTATGATGGGCGCAATGTTGAAAG
GTGATCAAAAATTAACTGTCACTGTAGATGGCCAAGGACCTATTGGACGAATTATTGCCG
ATGCAAATGCTAAAGGCGAGGTGCGTGCTTATGTAGACCATCCACAAACTCATTTTCCAT
TAAATGAGCAAGGTAAACTTGATGTAAGACGAGCAGTAGGGACAAATGGATCTATTATG
GTTGTTAAAGACGTTGGAATGAAAGACTATTTCTCTGGAGCAAGTCCAATTGTTTCAGGA
GAACTTGGTGAAGATTTTACTTATTATTATGCTACAAGTGAACAAACACCTTCATCGGTA



GGTCTTGGTGTATTGGTAAATCCTGATAATACGATTAAAGCAGCAGGAGGATTTATCATT
CAAGTTATGCCAGGTGCCAAAGATGAAACAATTTCAAAATTAGAAAAAGCA ATTAGTGA
AATGACACCAGTTTCTAAATTAATTGAACAAGGATTAACGCCAGAAGGATT ACTAAACGA
AATCTTAGGTGAAGACCATGTGCAAATTTTAGAGAAAATACCTGTTCAATT TGAATGTAA
TTGTAGTCATGAGAAATTTTTAAATGCTATTAAAGGATTGGGCGAGGCTGAGATTCAAAA
TATGATTAAAGAAGATCATGGTGCTGAAGCAGTATGTCATTTCTGTGGAAATAAATATAA
ATATACTGAAGAAGAATTAAACGTGTTGCTAGAAAGTTTAGCGTAA 
 

> cysK 
Function: protein coding sequence; cysteine synthase (core genome, constant) 
Best match: cysK_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[529448:530380] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 32510 … 33443; Length: 933 bp 
Sequence: 
ATGGCACAAAAACCAGTAGATAATATTACTCAAATTATTGGCGGTACACCGGTAGTCAAA
TTGAGAAATGTAGTAGATGACAATGCAGCAGATGTTTATGTAAAATTGGAA TATCAAAAT
CCAGGTGGTTCTGTAAAGGATAGAATTGCTTTAGCAATGATTGAAAAAGCAGAGCGAGA
AGGCAAAATTAAACCTGGCGATACAATTGTAGAACCAACAAGTGGTAATAC AGGTATCG
GTTTAGCATTTGTATGTGCTGCTAAAGGATATAAAGCAGTATTTACTATGCCCGAAACAA
TGAGCCAAGAGCGTCGTAATTTATTAAAAGCATACGGTGCGGAATTAGTTTTAACGCCTG
GATCAGAAGCGATGAAAGGTGCAATTAAAAAAGCTAAAGAATTGAAAGAAG AACATGGT
TACTTCGAGCCACAACAATTTGAAAACCCTGCGAACCCTGAAGTTCATGAGTTAACTACA
GGTCCTGAGTTATTACAACAATTTGAAGGGAAAACTATCGATGCGTTCCTAGCTGGTGTT
GGTACTGGTGGTACGTTATCTGGTGTAGGTAAAGTTCTGAAAAAAGAATATCCTAACATC
GAAATTGTTGCTATAGAGCCTGAGGCTTCTCCAGTATTGAGCGGTGGTGAGCCAGGTCCA
CATAAATTACAAGGTTTAGGTGCTGGATTTATTCCAGGCACTTTGAATACAGAAATCTAT
GACAGTATTATTAAAGTAGGAAATGATACAGCGATGGAAATGTCTCGTCGAGTTGCTAAA
GAGGAAGGTATTTTAGCAGGTATTTCATCAGGTGCTGCGATTTATGCTGCCATTCAAAAA
GCAAAAGAATTAGGAAAAGGTAAAACAGTAGTAACAGTATTGCCGAGTAAT GGTGAACG
CTACTTATCAACACCTTTATATTCATTCGATGACTAA 
 

> folP 
Function: protein coding sequence; dihydropteroate synthase (core genome, constant) 
Best match: folP_CC009_21334_AGTW01000006.1[3929:4732:r] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 33658 … 34462; Length: 804 bp 
Sequence: 
ATGACTAAAACAAAAATTATGGGCATATTAAACGTCACACCAGATTCATTC TCAGATGGT
GGAAAATTTAATAATGTTGAATCAGCTATAAATAGAGTGAAAGCCATGATA GATGAAGG
TGCTGACATTATAGATGTTGGAGGTGTTTCAACGAGACCCGGTCATGAAATGGTTTCATT
AGAAGAAGAGATGAACAGAGTATTACCTGTTGTTGAAGCTATTGTCGGTTTTGATGTAAA
AATTTCAGTCGATACATTTCGAAGTGAGGTTGCTGAAGCATGTTTAAAATTAGGCGTTGA
TATGATTAATGATCAATGGGCGGGTCTGTATGATCATCGTATGTTCCAAATTGTAGCTAA
ATATGACGCGGAAATTATTTTAATGCATAATGGAAATGGTAATCGTGATGA ACCGGTTGT
CGAAGAAATGTTAACATCTTTGTTAGCACAAGCACATCAAGCTAAAATAGC TGGTATACC
TTCAAATAAAATTTGGCTAGATCCAGGTATAGGTTTCGCTAAAACTAGAAA TGAAGAAGC
CGAAGTTATGGCAAGACTGGATGAACTTGTTGCAACAGAATATCCAGTTTTATTAGCGAC
AAGCCGGAAACGTTTCACTAAAGAGATGATGGGTTATGATACAACACCGGTTGAAAGAG
ATGAAGTAACTGCAGCTACGACTGCATATGGTATTATGAAAGGCGTTAGAGCAGTACGCG
TTCATAATGTCGAGTTGAATGCTAAATTAGCTAAAGGTATAGATTTTTTAA AGGAGAATG
AAAATGCAAGACACAATCTTTCTTAA 
 

> folB 
Function: protein coding sequence; dihydroneopterin aldolase (core genome, constant) 
Best match: folB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[531377:531742] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 34439 … 34805; Length: 366 bp 
Sequence: 



ATGCAAGACACAATCTTTCTTAAAGGTATGCGCTTTTATGGATATCATGGTGCTTTATCAG
CTGAAAATGAAATAGGGCAAATTTTCAAAGTGGATGTAACTTTGAAAGTAG ACTTAGCTG
AAGCTGGGCGTACTGATAATGTTATTGATACAGTTCATTATGGTGAAGTGTTCGAAGAGG
TTAAATCAATTATGGAAGGTAAGGCCGTTAATTTACTTGAGCATCTAGCTGAACGTATTG
CAAATCGTATAAATTCACAATATAATCGTGTAATGGAAACGAAAGTGAGAA TCACTAAA
GAAAACCCACCGATTCCGGGTCATTATGATGGAGTAGGTATCGAAATAGTGAGGGAGAA
TAAATGA 
 

> folK 
Function: protein coding sequence; 2-amino-4-hydroxy-6-hydroxymethyldihydropteridin e 
pyrophosphokinase (core genome, constant) 
Best match: folK_CC008_NCTC8325_CP000253.1[489065:489541] (completely identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 34801 … 35278; Length: 477 bp 
Sequence: 
ATGATTCAAGCATACTTAGGATTAGGTAGTAATATTGGTGATAGAGAAAGCCAGTTAAAC
GATGCTATAAAGATTTTGAATGAATATGATGGTATTAACGTATCTAATATT TCTCCGATTT
ATGAAACAGCACCAGTTGGGTATACTGAGCAACCTAACTTTTTAAATTTGTGTGTTGAAA
TTCAAACAACACTCACAGTATTACAACTGTTGGAATGTTGTTTGAAGACAGAAGAATGTT
TACACCGTATTAGAAAGGAACGATGGGGTCCTAGAACTTTAGATGTGGATATTTTGTTGT
ATGGAGAAGAAATGATAGATTTACCAAAACTGTCGGTGCCACATCCGAGAATGAATGAA
CGTGCATTTGTTTTAATCCCATTAAATGATATAGCAGCAAATGTCGTAGAACCACGTTCG
AAATTGAAAGTGAAAGATTTAGTTTTTGTCGATGACAGTGTAAAGAGATAT AAATAA 
 

> lysS 
Function: protein coding sequence; lysyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: lysS_leader_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[532609:532701] (completely 
identical) 
Position: 015-contig_316_RC: 35671 … 35764; Length: 93 bp 
Sequence: 
ATGGTTAATGATAAAGTATTAGAAACATCGAAAGAGATGTATGTTGAGCAA AAATGTCTG
ATATTTTATAAAACTTTAAAGGAAAATGTTTGA 
 

> rrf 
Function: rRNA 5S ribosomal RNA  
Best match: rrf_part_CC005_21172_AFEF01000015.1[3008:3119]  
Position: 016-contig_250: 0 … 30; Length: 30 bp 
Sequence: 
CTTACGTTCCGCTAGAGTAGAACGTTGCCA 
 

> txbi_universal1 
Function:  bidirectional rho independent terminator 
Best match: txbi_universal1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2546526:546597 [4_50ANF10END] 
Position: 016-contig_250: 444 … 516; Length: 72 bp 
Sequence: 
TGTATAAATAGAGAAGAGCAGTAAGACGGTATCTAATTGAAAATGATCTTA CTGTTCTTT
TATATACTTTAT 
 

> Q1Y6R4 
Function: protein coding sequence; transcript regulator/GntR family (core genome, variable) 
Best match: Q1Y6R4_CC001-ST772_118_AJGE01000068.1[799:2181:r]RC (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 595 … 1978; Length: 1383 bp 
Sequence: 
TTACTTTATAATTAATGATTTTATTAGAGCGTCTACATGCGGTTTTAAAGCATCATCGTCT
ATACCGCCAAAGCCTAATATAAATTTAGGGGTTTTCTTATAGTCTTGATCATCATCAAAAT
TATAAACTTGTAATTTTAACTTTACTTTGTTTGCTCTATCAAGACACTCTTGTAATGTTAAT



CCATTTTTTACTGTAATTGTAAAATGCATACCCGTTTCAGCACCTTGAATATCAAGCTGCT
CTTTGTAAGGTTTCAATCTTTTTAAAATATAGGTTAGTTTTCTACGATAAA TTCGTCTCATT
TTATTTAAATGCCTTTCAAAACCACCGGAAGATATAAACGTTGCAATAAGG TTTTGCATA
TGAACAGGTACAGTGTTGCCTTCAATGTGATTTTGAGAATGATATTTTTTCATTATAGAAT
AGGGTAACACCATATATGCAACTCGACAGCTAGGAAAAATAGACTTTGAAA ATGTACTG
ATATAAATCACTTTTTCTCCTCTTGAATATAGACCTTGAATTGCTGGAATGGGTTTGCCGA
AATATCTAAACTCGGAATCATAATCATCTTCTATAATAAATCGTTCTTCTT TTTCTTGAGC
CCATTGTATTAATTGAGTTCGCTTTTTTAAGTCCATCACATATCCAGTTGGAAATTGATGG
GAAGGCGTTATATATACTATATTTTTTTGTGATTTAATAACTTCATCTACGTTTATTCCATT
ATCTTCAACTTCAATTTGTTCATATTCAACTTGTTTTTTATCTAAAATATT TTTGATTGGTG
GATAACTAGGTTTTTCGATAATAAATGTTGAAGTATAAAGTAAATCGACTA ATTGATTTA
CTAATTGTTCGGTAGATGAGCCAATTATAATTTGATTAGGATCACAAATTA CACCACGAT
TAGTAAATAAATAAAATGCCAGTTGAAATCTTAAATGTAATTCTCCTTGAA AATGTCCTCT
ACGTAATTGATTTAAATGATTTGTATCATAAAGATCTTTGGAATACTTTCT GAAAAGTTCT
ATAGGGAAATGTTTCGTATCTATTTCATCCAAATTAAAAGCATAATCATAA GCTTCATCAC
TCGCTTTTGGTTTATATGAATCATCATCAAAAAGAGAGGGGATAGGTTGATTGTTTAAAA
TTGTTAAAGATTCAATTTCGGACACAAAATATCCAGAGCGAGGTCTTGAATAAATGTAAC
CTTCGTCTAATAGAAGTTGATATGCATGCTCTACGGTTGTTTGGCTGATAGACAAATGTTT
GCTTAATTGTCTTTTAGAATAAAATTTATCGCCTTCTTTAAATTGACCTTCAATTATTTGTT
TTTTTAATTTTTCATAAAGTTGATGGTATAAAGTGTTTTTCAA 
 

> pdxS 
Function: protein coding sequence; pyridoxal synthetase (core genome, variable) 
Best match: pdxS_CC001-ST772_118_AJGE01000068.1[2285:3172] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 2081 … 2969; Length: 888 bp 
Sequence: 
ATGAGTAAAATTATTGGATCAGACAGAGTCAAAAGAGGTATGGCTGAAATG CAAAAAGG
CGGCGTTATTATGGATGTCGTTAATGCTGAGCAAGCAAGAATTGCAGAAGAAGCTGGCGC
GGTAGCAGTTATGGCATTAGAACGAGTACCTTCTGATATTAGAGCTGCTGGTGGCGTTGC
ACGTATGGCAAACCCTAAAATTGTAGAAGAAGTAATGAATGCTGTTTCTATTCCAGTCAT
GGCTAAAGCACGTATTGGTCATATCACTGAAGCAAGAGTATTAGAGGCGATGGGTGTTGA
CTATATTGATGAATCAGAAGTGTTAACACCAGCAGATGAGGAATATCACTTAAGAAAAG
ATCAATTTACAGTACCATTTGTATGTGGATGTCGTAATTTAGGTGAAGCTGCGCGTAGAA
TTGGTGAAGGTGCTGCTATGTTACGTACTAAAGGTGAACCAGGTACAGGTAATATTGTTG
AAGCTGTAAGACATATGAGACAAGTTAATTCAGAAGTTAGTCGTTTGACTGTAATGAATG
ATGATGAGATTATGACTTTTGCGAAAGATATCGGTGCGCCTTATGAAATTTTAAAACAAA
TTAAAGACAATGGTCGTTTACCGGTAGTTAACTTTGCAGCTGGTGGCGTTGCGACTCCTCA
AGATGCTGCTTTAATGATGGAATTAGGTGCCGACGGTGTATTCGTTGGATCAGGTATTTTT
AAATCAGAAGATCCAGAAAAATTTGCTAAAGCAATTGTTCAAGCAACAACA CATTACCA
AGACTATGAGCTAATTGGAAGATTAGCAAGTGAACTTGGCACTGCTATGAAAGGTTTAGA
TATCAATCAATTATCATTAGAAGAACGTATGCAAGAGCGTGGTTGGTAA 
 

> pdxT 
Function: protein coding sequence; amidotransferase involved in pyridoxal biosynthesis (core genome, 
variable) 
Best match: pdxT_CC001-ST772_118_AJGE01000068.1[3176:3736] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 2972 … 3533; Length: 561 bp 
Sequence: 
ATGAAAATAGGTGTATTAGCATTACAAGGTGCAGTACGTGAACATATTAGA CATATTGAA
TTAAGTGGTCATGAAGGTATTGCAGTTAAAAAAGTTGAACAATTAGAAGAA ATCGAGGG
CTTAATATTACCTGGTGGCGAGTCTACAACGTTACGTCGATTAATGAATTTATATGGATTT
AAAGAGGCTTTACAAAATTCAACTTTACCTATGTTTGGTACATGCGCAGGATTAATAGTT
CTAGCGCAAGATATAGTTGGTGAAGAAGGATACCTTAACAAGTTGAATATTACTGTACAA
CGAAACTCATTCGGTAGACAAGTTGACAGCTTTGAAACAGAATTAGATATTAAATGTATC
GCTACAGATATTGAAGGTGTCTTTATAAGAGCGCCACATATTGAAAAAGTAGGCCAAGGC



GTAGATATCCTATGTAAGGTTAATGAGAAAATTGTAGCCGTCCAGCAAGGTAAATATTTA
GGCGTATCATTCCATCCTGAATTAACAGATGACTATAGAGTAACTGATTACTTTATTAATC
ATATTGTAAAAAAAGCATAG 
 

> nupC1 
Function: protein coding sequence; nucleoside permease C/locus 1 (core genome, constant) 
Best match: nupC1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[549820:551034:r]RC (completely 
identical) 
Position: 016-contig_250: 3738 … 4953; Length: 1215 bp 
Sequence: 
TTAAATAAAGAATCCAGCGATTGCAGCTGAAATGAAAGATACTAGTGTTGCACCGAATA
ATAGTTTCAAACCAAAGCGGGCAACTGTATCTCCTTTTTTGTCATTAAGTGATTTAATCGC
ACCTGAAATAATACCAATAGAGCTAAAGTTAGCAAATGATACTAAGAATAC AGATGTAA
CACCTTTTGCGTGTTCAGATAAATCACTAAGTTTACCAAGTGCTTGCATTGCTACAAATTC
GTTAGATAATAGTTTTGTCGCCATAACTGAACCGGCTTGAACTGCATCTTGCCATGGCAC
ACCGACTAAGAATGCAAATGGTGCAAAGACAAAACCAATTAATGTTTGGAA ATCCCAAG
AAATAGCGCCACCTGAAACTGTACTAAAGATATTGCTTACAATTCCATTTAATAGAGCGA
TAATAGCAATGTATCCGATTAACATTGCGCCTACAATGACAGCTACTTTAAATCCATCTA
AAATATATTCTCCTAGCATTTCGAAGAATGATTGTTGTCTTTCTTCAGTTTCTTCAACTAAT
AATTTGTCATCTTCTTCATTAACTTTATAAGGGTTAATAATTGAAGCGATGATGAAACCAC
CAAATAAGTTTAAGACAACAGCCGTTACAACATATTTAGGTTCAATTAAGG TAAAGTATG
CACCGATAATTGAAGCAGAAACAGTCGACATTGCTGAAGCTGTTAATGTGTATAAACGTT
GCTTAGGTATGTATGGTAATTGTTTTTTAATTGAAATAAATACTTCAGATT GTCCCAAAAT
TGCTGCAGCAACTGCATTGTATGATTCTAAACGTCCCATACCATTAATTTTAGAAATTAAG
AATCCTAAAACATTAATGATTAAAGGTAAAATCTTTGTGTATTGAAGGATA CCGATAATC
GCTGAAATAAATACGATAGGTAATAATACACTGAAGAAGAATGGTGGTTGC TTAGGATC
GATATATTGAATACCACCGAATACAAAGTTAACACCATCTGCTGCTTTTAATAATAAGTA
GTTAAAACCGTTTGAAATACCACCAATAACCTTGATTCCCATTGTAGTTTTAAGCAAGAT
AAATGCAAAGATAAGCTGAATTGCAAGTAAAATTCCTACATATTTCCAGCG AATATTTTT
CCTGTCTGAGCTAAATAGAAACGCAAGTGCTAAAAAGAAGATAATTCCGATAATCCCAAT
TAGAATATGCAT 
 

> ctsR 
Function: protein coding sequence; transcript regulator (core genome, constant) 
Best match: ctsR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[551192:551653] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 5110 … 5572; Length: 462 bp 
Sequence: 
ATGCACAATATGTCTGACATCATAGAACAATACATCAAACGTTTATTTGAA GAGTCGAAT
GAAGATGTCGTTGAAATTCAGAGAGCGAATATCGCACAGCGTTTTGATTGTGTACCATCA
CAATTAAATTATGTAATCAAAACACGATTCACTAATGAACATGGTTATGAA ATCGAAAGT
AAACGTGGTGGTGGTGGTTACATCCGAATCACTAAAATTGAAAATAAAGATGCAACAGG
TTATATTAATCATTTGCTTCAGCTGATTGGACCTTCTATTTCTCAACAACAAGCTTATTATA
TTATTGATGGGCTTTTAGATAAAATGTTAATAAATGAACGTGAAGCTAAAA TGATTCAAG
CAGTTATTGATAGAGAAACGCTATCAATGGATATGGTTTCTAGAGATATTATTAGAGCAA
ATATTTTAAAACGTTTGTTACCAGTTATAAATTATTACTAA 
 

> clpC 
Function: protein coding sequence; chaperone-like protein C (core genome, variable) 
Best match: clpC_CC001_MSSA476_BX571857.1[551880:554336]  
Position: 016-contig_250: 7167 … 7197; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATGTTATTTGGTAGATTAACTGAGCGTGCA 
 

> radA 
Function: protein coding sequence; DNA repair protein A (core genome, constant) 



Best match: radA_CC008-ST72_21259_AFTS01000028.1[45190:46554:r] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 10107 … 11472; Length: 1365 bp 
Sequence: 
TTGGCCAAGAAAAAAGTGATTTTTGAATGTATGGCTTGTGGTTATCAATCTCCTAAATGG
ATGGGGAAATGTCCTAATTGTGGCGCTTGGAATCAAATGGAGGAAATTGTTGAAAAAGC
AGCCAATCCTAAACATGGAGTTAAAACCAAGGAATTAGCAGGTAAAGTACA AAAATTAA
ATAGTATTAAACATGAAACAACGCCGAGAGTGTTAACAGATTCAGCAGAAT TCAACCGT
GTATTAGGTGGAGGTATTGTGAGCGGATCGTTAGTACTTATTGGTGGGGATCCAGGTATT
GGTAAGTCAACGTTACTTTTACAAATTTGTGCATCGTTATCTCAAAAGAAAAAAGTACTA
TATATTACTGGAGAAGAATCGCTTAGTCAGACTAAATTACGTGCAGAGCGATTAGATGAA
GATTCAAGTGAATTGCAAGTATTAGCTGAAACAGATCTTGAAGTTATTTAT CAAACAGTA
AAAGAAGAACAACCTGATTTATTAGTAGTGGATTCGATTCAAACAATATAT CATCCTGAA
ATCAGCTCTGCGCCAGGTTCTGTTTCACAAGTTCGTGAAAGTACACAAAGTTTAATGAAT
ATTGCTAAACAAATGAACATTGCAACTTTTATAGTGGGTCATGTAACGAAA GAAGGTCAA
ATTGCTGGCCCAAGATTGCTAGAACACATGGTTGATACTGTGCTTTATTTTGAAGGCGAT
GAACACCACGCATATCGAATTTTGCGAGCTGTTAAAAACCGTTTTGGTTCAACGAATGAA
ATGGGAATCTTCGAAATGAAGCAAAGTGGATTAAAAGGTGTAAATAATCCA TCTGAAAT
GTTTTTAGAAGAACGTTCAACAAATGTTCCAGGTTCAACAATTGTTGCAACCATGGAGGG
AACCAGACCACTTTTAATAGAAGTTCAAGCGCTGGTAACTCCAACGACTTTTAACAATCC
GAGACGAATGGCAACAGGGATTGATCATAATCGATTAAGTTTGTTGATGGCTGTTTTGGA
AAAGAAAGAAAATTATCTATTACAACAACAAGATGCTTATATCAAAGTAGC TGGCGGTGT
AAAGTTAACGGAGCCAGCAGTTGATTTAAGTGTAATTGTAGCAACTGCATCTAGCTTTAA
AGATAAAGCTGTCGACGGATTAGATTGCTATATTGGAGAAGTTGGTTTAACGGGCGAGGT
ACGTCGTGTATCTCGGATAGAACAACGCGTGCAAGAGGCTGCAAAACTAGGTTTCAAAC
GTGTAATTATTCCTAAAAATAATATAGGCGGATGGACATATCCTGAAGGTATACAAGTAA
TAGGTGTAACTACTGTACATGAAGCATTGTCATTTGCTCTTCATTCATAA 
 

> gluS 
Function: protein coding sequence; glutamyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: gluS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[559208:560662] 
Position: 016-contig_250: 13126 … 14581; Length: 1455 bp 
Sequence: 
ATGAGCGATCGTATAAGAGTAAGATATGCACCAAGTCCAACTGGTTATCTTCATATTGGT
AATGCAAGAACAGCATTATTCAATTACTTGTATGCTAAACATTACAACGGA GATTTTGTG
ATTCGAATTGAAGATACTGATAAAAAACGTAATTTAGAAGATGGAGAAACA TCACAATTT
GATAATCTTAAATGGTTAGGATTAGATTGGGATGAGTCTGTAGATAAAGACAATGGCTAC
GGACCATATCGTCAATCTGAACGTCAACATATCTACCAACCATTAATAGATCAGTTACTA
GCAGAAGATAAAGCATATAAATGCTATATGACAGAAGAAGAATTAGAAGCT GAACGTGA
AGCGCAAATCGCTCGTGGTGAAATGCCTCGCTATGGTGGTCAACATGCGCATTTGACTGA
AGAACAACGTCAACAATTTGAAGCAGAAGGACGCCAACCATCAATTCGTTTCCGAGTACC
TCAAAACCAAACGTATTCATTTGATGATATGGTAAAAGGAAATATTTCATT TGATTCAAA
TGGTATTGGTGACTGGGTTATCGTAAAAAAAGATGGCATTCCAACGTACAATTTTGCAGT
AGCTATAGATGATCATTACATGCAAATTTCAGATGTAATTCGTGGTGATGATCATATTTCA
AACACGCCTAAACAAATTATGATTTATGAAGCATTTGGCTGGGAGCCACCTCGTTTTGGT
CATATGTCATTAATTGTTAATGAAGAACGTAAAAAGTTAAGTAAACGTGAT GGGCAAATT
TTACAATTTATTGAGCAATATCGTGACTTAGGTTATTTACCTGAAGCGTTATTTAATTTTA
TTGCGTTATTAGGTTGGTCTCCTGAAGGTGAAGAAGAAATCTTTTCTAAAGAAGAATTTA
TCAAAATCTTTGATGAAAAGCGTTTGTCAAAATCACCAGCATTTTTCGATAAGCAAAAAT
TAGCATGGGTTAATAACCAATATATGAAACAAAAAGATACTGAAACAGTAT TCCAATTAG
CATTACCTCATTTAATTAAAGCAAATTTGATTCCTGAGGTGCCGTCAGAAGAGGATTTATC
TTGGGGACGCAAATTAATTGCGCTTTATCAAAAAGAAATGGGTTATGCCGGTGAAATTGT
ACCTTTATCAGAAATGTTCTTTAAAGAAATGCCAGCTCTTGGTGAAGAAGAACAACAAGT
GATTAATGGAGAGCAAGTACCAGAGTTAATGACGCACTTATTCAGTAAATTAGAAGCACT
TGAACCATTTGAAGCGGCTGAAATTAAAAAGACAATTAAAGAAGTTCAAAA AGAAACAG
GAATAAAAGGCAAGCAATTATTTATGCCTATTCGTGTTGCTGTAACAGGCCAAATGCATG



GTCCTGAATTACCAAATACAATTGAAGTACTTGGTAAAGAAAAAGTGCTAA ACCGTTTAA
AACAATATAAGTAA 
 

> tbox03 
Function: noncoding RNA T-box leader element (core genome, constant) 
Best match: tbox03_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[560767:560992] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 14685 … 14911; Length: 226 bp 
Sequence: 
ATAAAACGAAGGATTAGTAATTAAATTTATACGATGCAGAGAGTGTACGGT TGCTGTGAG
TACAACGTAGAAATTAATGAATGCACCTTCGTAAAATGAATTAAATATATA ATGAGAGTG
ATGAGCATTAAGTTGACTTAGTTTCCTTGATAATTTGGAAGCGCCCGCAATATTATTAATG
TTATTCGCTAAATTCAGAGTGGAACCGTGCGGAAGCGCCTCTAAC 
 

> cysE 
Function: protein coding sequence; serine acetyltransferase (core genome, constant) 
Best match: cysE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[561091:561732] 
Position: 016-contig_250: 15009 … 15651; Length: 642 bp 
Sequence: 
TTGTTAAAAAGAATGAGAGACGATATAAAAATGGTATTTGAGCAGGATCCA GCGGCACG
TTCAACATTAGAAGTCATTACAACGTATGCAGGTTTACATGCAGTTTGGAGTCATTTGATT
GCACATAAGTTATACAACCAAAAAAAATATGTTGCAGCACGCGCGATATCTCAAATTTCA
AGATTTTTCACAGGTATAGAAATCCATCCAGGTGCTAAAATTGGAAAGCGTCTATTTATA
GATCATGGTATGGGCGTTGTAATAGGAGAAACATGTACAATTGGTGATAATGTGACAATC
TATCAAGGCGTGACACTTGGTGGGACAGGGAAAGAAAGAGGGAAAAGACACCCAGATAT
AGGAGACAATGTTTTAATAGCAGCGGGTGCGAAAGTTTTAGGAAATATTAAAATAAATTC
AAATGTAAATATTGGTGCAAATTCAGTTGTTTTACAATCAGTTCCAAGCTA TTCAACGGTT
GTTGGTATACCAGGACATATTGTTAAGCAAGATGGTGTTCGAGTTGGAAAAACATTTGAT
CATCGCCATCTACCTGATCCAATTTATGAACAAATTAAGCATTTAGAACGACAACTTGAA
AAGACTAGGAATGGAGAGATTCAAGATGATTACATTATATAA 
 

> cysS 
Function: protein coding sequence; cysteinyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: cysS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[561716:563116] 
Position: 016-contig_250: 15634 … 17035; Length: 1401 bp 
Sequence: 
ATGATTACATTATATAATACGCTTACACGTCAAAAAGAAGTGTTCAAGCCT ATAGAACCA
GGAAAAGTAAAAATGTATGTATGTGGTCCTACTGTATATAACTACATTCAT ATTGGTAAC
GCAAGACCAGCAATTAATTATGACGTAGTGAGACGTTACTTTGAATACCAAGGATATAAT
GTAGAATATGTATCAAATTTTACAGACGTAGATGATAAATTAATTAAACGT TCTCAAGAA
TTAAATCAGTCTGTTCCCGAAATTGCAGAAAAATATATCGCAGCTTTTCATGAAGATGTT
GGTGCGTTAAATGTTAGAAAAGCGACTTCAAATCCAAGGGTAATGGACCATATGGATGA
CATTATTCAATTTATTAAAGAGTTGGTGGATCAAGGTTATGCATATGAAAG TGGTGGCGA
TGTTTACTTTAGAACACGTAAATTTGAAGGTTATGGTAAATTAAGTCATCA ATCCATAGAT
GACTTAAAAGTGGGTGCTCGTATAGATGCAGGAGAGCATAAAGAAGATGCACTTGATTTT
ACATTGTGGAAAAAAGCGAAGCCTGGCGAGATTAGTTGGGATAGCCCATTTGGTGAAGG
TAGACCAGGATGGCATATAGAATGTTCTGTAATGGCATTTCATGAGCTAGGACCTACAAT
TGATATACATGCGGGTGGTTCAGATTTACAATTTCCACATCATGAAAATGAAATAGCACA
ATCAGAAGCACATAATCATGCGCCATTTGCTAATTATTGGATGCATAATGGTTTCATTAAT
ATTGATAATGAAAAAATGAGTAAATCACTAGGCAACTTTATTTTAGTTCAC GATATTATT
AAAGAAGTTGATCCAGATGTACTAAGATTCTTTATGATTAGCGTACATTAT AGAAGCCCA
ATTAACTATAATCTAGAATTGGTAGAATCAGCACGTAGTGGACTAGAGCGTATTCGCAAT
AGTTATCAATTAATTGAAGAGCGCGCACAAATTGCTACTAATATTGAAAAT CAACAGACA
TATATTGATCAAATTGATGCGATTTTAAATCGTTTTGAAACAGTTATGAAT GATGATTTTA
ATACAGCTAATGCAATTACAGCTTGGTATGATTTAGCAAAACTTGCGAATAAATATGTAC
TAGAGAACACAACATCAACAGAAGTAATTGATAAATTTAAAGCAGTTTATC AAATTTTCA



GCGATGTTTTAGGTGTACCGTTAAAATCTAAAAATGCAGATGAATTATTGGATGAAGATG
TTGAAAAATTAATCGAAGAGCGTAATGAAGCAAGGAAAAACAAAGATTTTG CACGAGCA
GATGAAATTCGAGACATGCTGAAATCACAAAACATTATATTAGAAGACACA CCTCAAGG
GGTTAGATTTAAACGTGGATAA 
 

> mrnC 
Function: protein coding sequence; minimal RNase III (core genome, constant) 
Best match: mrnC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[563109:563513] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 17027 … 17432; Length: 405 bp 
Sequence: 
GTGGATAATCAACAAGATAATCACATTAAATTATTGAATCCATTGACCTTA GCATATATG
GGAGACGCAGTCTTAGATCAATATGTACGTACCTATATCGTTTTAAAGCTTAAAAGTAAG
CCTAATAAACTACATCAAATGTCTAAAAAATATGTATCTGCCAAAAGTCAG GCGCAAACG
TTAGAATATTTAATGGAGCAAGAATGGTTTACAGACGAAGAAATGGATATT TTGAAGCGA
GGGCGTAACGCGAAAAGTCATACTAAAGCTAAAAACACTGATGTTCAAACATATCGTAA
AAGTTCAGCGATAGAAGCAGTGATAGGTTTTCTTTATTTAGAAAAAAGAGA AGAACGATT
AGAGGCATTATTAAATAAAATAATAACAATAGTAAACGAAAGGTAG 
 

> yacO 
Function: protein coding sequence; tRNA/rRNA methyltransferase (core genome, constant) 
Best match: yacO_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[563521:564267] 
Position: 016-contig_250: 17439 … 18186; Length: 747 bp 
Sequence: 
GTGGAAGATACGGTTATTGTTGGTAGGCATGCTGTTAGAGAAGCGATTATTACTGGGCAT
CCGATAAATAAGATATTGATTCAAGAAGGTATTAAAAAGCAACAAATTAAT GAAATTTTA
AAAAATGCAAAAGATCAAAAAATCATTGTTCAAACTGTACCAAAATCTAAA TTAGATTTT
TTAGCAAATGCACCACATCAGGGTGTTGCAGCGCTTATTGCACCATATGAATATGCTGAC
TTCGATCAATTTTTAAAACAGCAAAAAGAAAAAGAAGGTTTATCGACAGTA CTTATATTA
GACGGCTTAGAAGACCCACATAACTTGGGATCAATTTTAAGAACAGCCGATGCAACGGG
AGTTGATGGTGTTATTATTCCTAAACGTCGTTCAGTTACACTAACGCAAACAGTTGCAAA
AGCCTCAACAGGTGCAATTGAACATGTACCAGTTATTCGAGTGACAAATTTAGCTAAAAC
TATCGATGAACTAAAAGATAATGGCTTTTGGGTAGCTGGCACTGAAGCTAATAATGCAAC
AGATTATAGAAATCTAGAAGCGGACATGTCATTGGCTATTGTAATTGGTAGCGAAGGACA
GGGTATGAGTCGCCTAGTAAGTGATAAATGCGATTTTTATATTAAGATTCCAATGGTTGG
ACATGTAAACAGTTTGAATGCTTCGGTTGCAGCAAGTTTAATGATGTACGAAGTATTTCG
AAAAAGACATGATGTTGGAGAAATATAA 
 

> yacP 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: yacP_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[564267:564791] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 18185 … 18710; Length: 525 bp 
Sequence: 
ATGAAAGAACGTTACTTAATCATTGATGGATACAATATGATAGGACAATCA CCAACGCTA
AGCGCCATTGCAAAAGAGAATTTAGAAGAAGCTAGAATGCAATTAATAGAT GCAATTGC
AAATTATAATGCAGTTATTTCAGATGAAATTATTTGTGTTTTCGATGCTTA TGACCAATCG
GGTGTTGAAAGAGAATACATGTATCATGGCGTTAAAACGATTTTTACCAAGGAAAAAGA
AACAGCTGATAGTTTCATAGAACGTTATGTTTATGAACTTTATGACAAGCATACTAAGCA
TATTACAGTTGTAACAAGTGATATGAGTGAGCAACATGCTATCTTTGGATCAGGTGCATA
TAGAATATCATCTCGCGAAATGTGGAGAGATTTAAAAGAAAATGAAATTGA TGTGAGTA
AATCATTAGATGATATAAGTGAAAACAAGCCAAGAACTCGAATTCCGTTAT CTTCTGAAA
TCCTTGCAGAATTTGAAAAAATACGAAGAGGACATCATAAGAAATGA 
 

> sigH 
Function: protein coding sequence; alternative sigma subunit of RNA polymerase (core genome, 
variable) 



Best match: sigH_CC001-ST772_118_AJGE01000068.1[19075:19563] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 18871 … 19360; Length: 489 bp 
Sequence: 
ATGGATCTAAAACCATTAATTATTCGACGCATCAAAACATTTGGATTTAAT CATTATGATT
TAGAAGACTTATATCAAGAAATACTTATACGGATGTATAGGTCGGTCCAAA CATTTGATT
TTAGTGGAGAGCAGCCTTTCACAAATTATGTTCAATGTTTAATTACGTCTGTAAAGTATGA
TTATTTGAGAAAATATTTAGCTACAAATAAAAGAATGGATAATTTGATTAA TGAATATAG
AGTTACGTATCCATGTGCAATAAAGCGTTATGATGTTGAAAACAATTATTT GAATCAATT
AGCAATTAAAGAGTTGATTCGTCAGTTTAAGTATTTGAGTGCATTTGAAAA AGATGTCAT
GTATTTAATGTGTGAACAATATAAGCCGAGAGAAATTGCTCAACTGATGCATGTAAAAGA
GAAAGTGATTTATAATGCCATACAACGATGTAAAAATAAAATAAAACGTTA TTTCAAAAT
GATTTGA 
 

> L10 
Function: noncoding RNA ribosomal protein L leader RNA (core genome, constant) 
Best match: L10_leader_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[568089:568235] 
Position: 016-contig_250: 22007 … 22154; Length: 147 bp 
Sequence: 
CTTATTGTGATTATTTTACCTAAGACAGTAGGAGTTATTTATAACTTAAAA CTTATCCTGC
CGAGGCTAAAATTGACTTGAACGTGATGATCTATGATCTTTCAAGCACTTTTTGCCGTGGG
TAGAAAGTGCTTTTTTTATTAATTT 
 

> rpmG 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L33 (core genome, constant) 
Best match: rpmG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[565556:565699] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 19474 … 19618; Length: 144 bp 
Sequence: 
GTGAGAAAAATACCTTTAAATTGTGAAGCTTGTGGCAATAGAAATTATAAT GTTCCTAAG
CAAGAAGGCTCGGCAACAAGATTAACCTTAAAGAAATATTGTCCAAAATGT AACGCGCA
CACAATTCATAAAGAATCGAAATAA 
 

> secE 
Function: protein coding sequence; preprotein translocase subunit (core genome, constant) 
Best match: secE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[565755:565937] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 19673 … 19856; Length: 183 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAAAAAGAAAGTTTCTTTAAAGGCGTTAAGTCTGAAATGGAAAAA ACAAGTTG
GCCGACGAAAGAAGAGCTATTTAAATATACTGTAATTGTAGTTTCTACTGTTATATTCTTC
TTAGTCTTTTTCTATGCCTTAGATTTAGGAATTACAGCATTGAAAAATTTA TTATTTGGTTA
G 
 

> nusG 
Function: protein coding sequence; transcription antitermination protein (core genome, constant) 
Best match: nusG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[565950:566498] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 19868 … 20417; Length: 549 bp 
Sequence: 
ATGTCTGAAGAAGTTGGCGCAAAGCGTTGGTATGCAGTGCATACATATTCTGGATATGAA
AATAAAGTTAAAAAGAATTTAGAAAAAAGAGTAGAATCTATGAATATGACT GAACAAAT
CTTTAGAGTAGTCATACCGGAAGAAGAAGAAACTCAAGTAAAAGATGGCAA AGCTAAAA
CGACTGTTAAAAAAACATTCCCTGGATATGTTTTAGTGGAATTAATCATGACAGATGAAT
CATGGTATGTGGTAAGAAATACACCAGGTGTTACTGGTTTTGTAGGTTCTGCAGGTGCAG
GGTCTAAGCCAAATCCATTGTTACCAGAAGAAGTTCGCTTCATCTTAAAACAAATGGGTC
TTAAAGAAAAGACTATCGATGTTGAACTCGAAGTTGGCGAGCAAGTTCGTATTAAATCAG
GTCCATTTGCGAATCAAGTTGGTGAAGTTCAAGAAATTGAAACAGATAAGTTTAAGCTAA



CAGTATTAGTAGATATGTTTGGCCGAGAAACACCAGTAGAAGTTGAATTCGATCAAATAG
AAAAGCTTTAA 
 

> rplJ 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L10 (core genome, constant) 
Best match: rplJ_CC001_MSSA476_BX571857.1[566904:567404] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 22191 … 22692; Length: 501 bp 
Sequence: 
ATGTCTGCTATCATTGAAGCTAAAAAACAACTAGTTGATGAAATTGCTGAGGTACTATCA
AATTCAGTTTCAACAGTAATCGTTGACTACCGTGGATTAACAGTAGCTGAAGTTACTGAC
TTACGTTCACAATTACGTGAAGCTGGTGTTGAGTATAAAGTATACAAAAACACTATGGTA
CGTCGTGCAGCTGAAAAAGCTGGTATCGAAGGCTTAGATGAATTCTTAACAGGTCCTACT
GCTATTGCAACTTCAAGTGAAGATGCTGTAGCTGCAGCGAAAGTAATTTCTGGATTTGCT
AAAGATCATGAAGCATTAGAAATTAAATCAGGCGTTATGGAAGGCAATGTT ATTACAGC
AGAAGAAGTTAAAACTGTTGGTTCATTACCTTCACACGATGGTCTTGTATCTATGCTTTTA
TCAGTATTACAAGCTCCTGTACGCAACTTCGCTTATGCGGTTAAAGCTATTGGAGAACAA
AAAGAAGAAAGCGCTGAATAA 
 

> rplL 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L7/L12 (core genome, constant) 
Best match: rplL_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[568816:569184] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 22734 … 23103; Length: 369 bp 
Sequence: 
ATGGCTAATCATGAACAAATCATTGAAGCGATTAAAGAAATGTCAGTATTA GAATTAAAC
GACTTAGTAAAAGCAATTGAAGAAGAATTTGGTGTAACTGCAGCTGCTCCAGTAGCAGTA
GCAGGTGCAGCTGGTGGCGCTGACGCTGCAGCAGAAAAAACTGAATTTGACGTTGAGTT
AACTTCAGCTGGTTCATCTAAAATCAAAGTTGTTAAAGCTGTTAAAGAAGCAACTGGTTT
AGGATTAAAAGATGCTAAAGAATTAGTAGACGGAGCTCCTAAAGTAATCAA AGAAGCTT
TACCTAAAGAAGAAGCTGAAAAACTTAAAGAACAATTAGAAGAAGTTGGAG CTACTGTA
GAATTAAAATAA 
 

> Q5HID4 
Function: protein coding sequence; 16S rRNA methyltransferase C (core genome, constant) 
Best match: Q5HID4_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[569359:569967] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 23277 … 23886; Length: 609 bp 
Sequence: 
ATGAGTCATTATTACGATGAAGATCCAAGTGTAATTAGCAATGAACAACGT ATTCAATAT
CAATTAAACCATCATAAAATTGATTTAATAACTGATAATGGAGTGTTTTCG AAAGATAAA
GTAGATTATGGTTCAGATGTTCTTGTTCAAACTTTTTTAAAAGCGCATCCACCTGGTCCAA
GTAAGCGAATTGCCGATGTTGGTTGTGGTTACGGACCAATTGGTTTGATGATTGCTAAAG
TATCACCACATCATTCAATTACAATGCTAGATGTTAATCACAGAGCGCTAGCCTTAGTTG
AAAAAAACAAAAAAATAAATGGTATTGATAATGCGATCGTAAAGGAAAGTG ATGCTTTG
TCTGCTGTGGAAGACAAAAGTTTTGATTTTATTTTAACCAATCCACCAATAAGAGCAGGG
AAAGAAACCGTGCATCGTATATTCGAGCAAGCATTACATAGATTAGACTCGAACGGTGA
ACTATTCGTTGTAATTCAGAAGAAGCAAGGTATGCCATCTGCAAAGAAAAGAATGAATG
AACTTTTTGGAAATGTAGAAGTGGTAAATAAAGATAAAGGATATTACATTC TGAGAAGTA
TAAAAGCTTGA 
 

> rpoB 
Function: protein coding sequence; DNA-directed RNA polymerase beta subunit (core genome, 
variable) 
Best match: rpoB_CC001-ST772_118_AJGE01000068.1[24304:27855] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 24100 … 27652; Length: 3552 bp 
Sequence: 



TTGGCAGGTCAAGTTGTCCAATATGGAAGACATCGTAAACGTAGAAACTACGCGAGAATT
TCAGAAGTATTAGAATTACCAAACTTAATAGAAATTCAAACTAAATCTTAC GAGTGGTTC
CTAAGAGAAGGTTTAATCGAAATGTTTAGAGACATTTCTCCAATTGAAGAT TTTACTGGT
AATTTGTCATTAGAGTTTGTGGATTACCGTTTAGGAGAACCAAAATATGATTTAGAAGAA
TCTAAAAACCGTGACGCTACTTATGCTGCACCTCTTCGTGTAAAAGTGCGTCTAATCATTA
AAGAAACAGGAGAAGTTAAAGAACAAGAAGTCTTTATGGGTGATTTCCCAT TAATGACT
GATACAGGTACGTTCGTTATCAATGGTGCAGAACGTGTAATCGTATCTCAATTAGTTCGTT
CACCATCCGTTTATTTCAATGAAAAAATCGACAAAAATGGTCGTGAAAACT ATGATGCAA
CAATTATTCCAAACCGTGGTGCATGGTTAGAATATGAAACAGATGCTAAAGATGTTGTAT
ACGTACGTATTGATAGAACACGTAAACTACCATTAACAGTATTGTTACGTGCATTAGGTT
TCTCAAGTGACCAAGAAATTGTTGACCTTTTAGGTGACAATGAATATTTACGTAATACTTT
AGAGAAAGACGGCACTGAAAACACTGAACAAGCGTTATTAGAAATCTATGA ACGTTTAC
GTCCAGGTGAACCACCAACTGTTGAAAATGCTAAAAGTCTATTGTATTCACGTTTCTTTGA
TCCAAAACGCTATGACTTAGCAAGCGTGGGTCGTTATAAAACAAACAAAAA ATTACATTT
AAAACATCGTTTATTTAATCAAAAATTAGCTGAGCCAATTGTAAATACTGA AACTGGTGA
AATTGTAGTTGAAGAAGGTACAGTGCTTGATCGTCGTAAAATCGACGAAATCATGGATGT
ACTTGAATCAAATGCAAACAGCGAAGTGTTTGAATTGCATGGTAGCGTTATAGACGAGCC
AGTAGAAATTCAATCAATTAAAGTATATGTTCCTAACGATGATGAAGGTCG TACGACAAC
TGTAATTGGTAATGCTTTCCCTGACTCAGAAGTTAAATGCATTACACCAGCAGATATCATT
GCTTCAATGAGTTACTTCTTTAACTTATTAAGCGGTATTGGATATACAGATGATATTGACC
ATTTAGGTAACCGTCGTTTACGTTCTGTAGGTGAATTACTACAAAACCAATTCCGTATCGG
TTTATCAAGAATGGAAAGAGTTGTACGTGAAAGAATGTCAATTCAAGATAC TGAGTCTAT
CACACCTCAACAATTAATTAATATTCGACCTGTTATTGCATCTATTAAAGA ATTCTTTGGT
AGCTCTCAATTATCACAATTCATGGACCAAGCAAATCCATTAGCTGAGTTAACGCATAAA
CGTCGTCTATCAGCATTAGGACCTGGTGGTTTAACACGTGAACGTGCTCAAATGGAAGTA
CGTGACGTTCACTACTCTCACTATGGCCGTATGTGTCCAATTGAAACACCTGAGGGACCA
AACATTGGATTGATTAACTCATTATCAAGTTATGCACGTGTAAATGAATTC GGCTTTATTG
AAACACCATATCGTAAAGTTGATTTAGATACACATGCTATCACTGATCAAA TTGACTATTT
AACAGCTGACGAAGAAGATAGCTATGTTGTAGCACAAGCAAACTCTAAATTAGATGAAA
ATGGTCGTTTCATGGATGATGAAGTTGTATGTCGTTTCCGTGGTAACAACACAGTTATGGC
TAAAGAAAAAATGGATTATATGGATGTATCGCCGAAGCAAGTTGTTTCAGCAGCGACAG
CATGTATTCCATTCTTAGAAAATGATGACTCAAACCGTGCATTGATGGGTGCGAACATGC
AACGTCAAGCAGTGCCTTTGATGAATCCAGAAGCACCATTTGTTGGAACAGGTATGGAAC
ACGTTGCAGCACGTGATTCTGGTGCAGCTATTACAGCTAAGCACAGAGGTCGTGTTGAAC
ATGTTGAATCTAATGAAATTCTTGTACGTCGTCTAGTTGAAGAGAACGGCGTTGAGCATG
AAGGTGAATTAGATCGCTATCCATTAGCTAAATTTAAACGTTCAAACTCAGGTACATGTT
ACAACCAACGTCCAATCGTTGCAGTTGGAGATGTTGTTGAGTATAACGAGATTTTAGCAG
ATGGACCATCTATGGAATTAGGAGAAATGGCATTAGGTAGAAACGTAGTAGTTGGTTTCA
TGACTTGGGACGGTTACAACTATGAGGATGCCGTTATCATGAGTGAAAGACTTGTGAAAG
ATGACGTGTATACTTCTATTCATATTGAAGAGTATGAATCAGAAGCACGTGATACTAAGT
TAGGACCTGAAGAAATCACAAGAGATATTCCTAATGTTTCTGAAAGTGCACTTAAGAACT
TAGACGATCGTGGTATCGTTTATATTGGTGCAGAAGTAAAAGATGGAGATATTTTAGTTG
GTAAAGTAACGCCTAAAGGTGTAACTGAGTTAACTGCCGAAGAAAGATTGTTACATGCA
ATCTTTGGTGAAAAAGCACGTGAAGTTAGAGATACTTCATTACGTGTACCTCACGGCGCT
GGCGGTATCGTTCTTGATGTAAAAGTATTCAATCGCGAAGAAGGCGACGATACATTATCA
CCTGGTGTAAACCAATTAGTACGTGTATACATCGTTCAAAAACGTAAAATTCATGTTGGT
GATAAGATGTGTGGTCGACATGGTAACAAAGGTGTCATTTCTAAGATTGTTCCTGAAGAA
GATATGCCTTACTTACCAGACGGACGTCCGATCGATATCATGTTAAACCCTCTTGGTGTAC
CATCTCGTATGAACATCGGACAAGTATTAGAGCTACACTTAGGTATGGCTGCTAAAAATC
TTGGTATTCACGTTGCATCACCAGTATTTGACGGTGCAAACGATGACGATGTATGGTCAA
CAATTGAAGAAGCTGGTATGGCTCGTGATGGTAAAACTGTACTTTATGATGGACGTACAG
GTGAACCATTCGATAACCGTATTTCAGTAGGTGTAATGTACATGTTGAAACTTGCGCACA
TGGTTGATGATAAATTACATGCGCGTTCAACAGGACCATATTCACTTGTTACACAACAAC
CACTTGGCGGTAAAGCGCAATTCGGTGGACAACGTTTTGGTGAGATGGAGGTATGGGCAC
TTGAAGCATATGGTGCTGCATACACATTACAAGAAATCTTAACTTACAAAT CCGATGATA
CAGTAGGACGTGTGAAAACATACGAGGCTATTGTTAAAGGTGAAAACATCTCTAGACCA



AGTGTTCCAGAATCATTCCGAGTATTGATGAAAGAATTACAAAGTTTAGGTTTAGATGTA
AAAGTTATGGATGAGCAAGATAATGAAATCGAAATGACAGACGTTGATGAC GATGATGT
TGTAGAACGCAAAGTAGATTTACAACAAAATGATGCTCCTGAAACACAAAA AGAAGTTA
CTGATTAA 
 

> rpoC 
Function: protein coding sequence; DNA-directed RNA polymerase beta' subunit (core genome, 
constant) 
Best match: rpoC_CC008_NCTC8325_CP000253.1[525848:529471] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 27788 … 31412; Length: 3624 bp 
Sequence: 
TTGATTGATGTAAATAATTTCCATTATATGAAAATAGGATTGGCTTCACCT GAAAAAATC
CGTTCTTGGTCTTTTGGTGAAGTTAAAAAACCTGAAACAATCAACTACCGTACATTAAAA
CCTGAAAAAGATGGTCTATTCTGTGAAAGAATTTTCGGACCTACAAAAGACTGGGAATGT
AGTTGTGGTAAATACAAACGTGTTCGCTACAAAGGCATGGTCTGTGACAGATGTGGAGTT
GAAGTAACTAAATCTAAAGTACGTCGTGAAAGAATGGGTCACATTGAACTTGCTGCTCCA
GTTTCTCACATTTGGTATTTCAAAGGTATACCAAGTCGTATGGGATTATTACTTGACATGT
CACCAAGAGCATTAGAAGAAGTTATTTACTTTGCTTCTTATGTTGTTGTAGATCCAGGTCC
AACTGGTTTAGAAAAGAAAACTTTATTATCTGAAGCTGAATTCAGAGATTA TTATGATAA
ATACCCAGGTCAATTCGTTGCAAAAATGGGTGCAGAAGGTATTAAAGATTTACTTGAAGA
GATTGATCTTGACGAAGAACTTAAATTGTTACGCGATGAGTTGGAATCAGCTACTGGTCA
AAGACTTACTCGTGCAATTAAACGTTTAGAAGTTGTTGAATCATTCCGTAATTCAGGTAA
CAAACCTTCATGGATGATTTTAGATGTACTTCCAATCATCCCACCAGAAATTCGTCCAATG
GTTCAATTAGATGGTGGACGATTTGCAACAAGTGACTTAAACGACTTATACCGTCGTGTA
ATTAATCGAAATAATCGTTTGAAACGTTTATTAGATTTAGGTGCACCTGGTATCATCGTTC
AAAACGAAAAACGTATGTTACAAGAAGCCGTTGACGCTTTAATTGATAATG GTCGTCGTG
GTCGTCCAGTTACTGGCCCAGGTAACCGTCCATTAAAATCTTTATCTCATATGTTAAAAGG
TAAACAAGGTCGTTTCCGTCAAAACTTACTTGGTAAACGTGTTGACTATTCAGGACGTTC
AGTTATTGCAGTAGGTCCAAGCTTGAAAATGTACCAATGTGGTTTACCAAAAGAAATGGC
ACTTGAACTATTTAAACCATTCGTAATGAAAGAATTAGTTCAACGTGAAAT TGCAACTAA
CATTAAAAATGCGAAGAGTAAAATCGAACGTATGGATGATGAAGTTTGGGA CGTATTGG
AAGAAGTAATTAGAGAACATCCTGTATTACTTAACCGTGCACCAACACTTCATAGACTTG
GTATTCAAGCATTTGAACCAACTTTAGTTGAAGGTCGTGCGATTCGTCTACATCCACTTGT
AACAACAGCTTATAACGCTGACTTTGACGGTGACCAAATGGCGGTTCACGTTCCTTTATC
AAAAGAGGCACAAGCTGAAGCAAGAATGTTGATGTTAGCAGCACAAAACAT CTTGAACC
CTAAAGATGGTAAACCTGTAGTTACACCATCACAAGATATGGTACTTGGTAACTATTACC
TTACTTTAGAAAGAAAAGATGCAGTAAATACAGGCGCAATCTTTAATAATA CAAATGAA
GTATTAAAAGCATATGCAAATGGCTTTGTACATTTACACACTAGAATTGGTGTACATGCA
AGTTCGTTCAATAATCCAACATTTACTGAAGAACAAAACAAAAAGATTCTT GCTACGTCA
GTAGGTAAAATTATATTCAATGAAATCATTCCAGATTCATTTGCTTATATT AATGAACCTA
CGCAAGAAAACTTAGAAAGAAAGACACCAAACAGATATTTCATCGATCCTA CAACTTTA
GGTGAAGGTGGATTAAAAGAATACTTTGAAAATGAAGAATTAATTGAACCT TTCAACAA
AAAATTCTTAGGTAATATTATTGCAGAAGTATTCAACAGATTTAGCATCAC TGATACATC
AATGATGTTAGACCGTATGAAAGACTTAGGATTCAAATTCTCATCTAAAGCTGGTATTAC
AGTAGGTGTTGCTGATATCGTAGTATTACCTGATAAGCAACAAATACTTGATGAGCATGA
AAAATTAGTCGACAGAATTACAAAACAATTCAACCGTGGTTTAATCACTGA AGAAGAAA
GATATAATGCAGTTGTTGAAATTTGGACAGATGCAAAAGATCAAATTCAAG GTGAATTGA
TGCAATCACTTGATAAAACTAACCCAATCTTCATGATGAGTGATTCAGGTGCCCGTGGTA
ACGCATCTAACTTTACACAGTTAGCAGGTATGCGTGGATTGATGGCCGCACCATCTGGTA
AGATTATCGAATTACCAATCACATCTTCATTCCGTGAAGGTTTAACAGTACTTGAATACTT
CATCTCAACTCACGGTGCACGTAAAGGTCTTGCCGATACAGCACTTAAAACAGCTGACTC
AGGATATCTTACTCGTCGTCTTGTTGACGTGGCACAAGATGTTATTGTTCGTGAAGAAGA
CTGTGGTACTGATAGAGGTTTATTAGTTTCTGATATTAAAGAAGGTACAGAAATGATTGA
ACCATTTATCGAACGTATTGAAGGTCGTTATTCTAAAGAAACAATTCGTCATCCTGAAAC
TGATGAAATAATCATTCGTCCTGATGAATTAATTACACCTGAAATTGCTAA GAAAATTAC
AGATGCTGGTATTGAACAAATGTATATTCGCTCAGCATTTACTTGTAACGCACGACATGG



TGTTTGTGAAAAATGTTACGGTAAAAACCTTGCTACTGGTGAAAAAGTTGAAGTTGGTGA
AGCAGTTGGTACAATTGCAGCCCAATCTATCGGTGAACCAGGTACACAGCTTACAATGCG
TACATTCCATACAGGTGGGGTAGCAGGTAGCGATATCACACAAGGTCTTCCTCGTATTCA
AGAGATTTTCGAAGCACGTAACCCTAAAGGTCAAGCGGTAATTACGGAAATCGAAGGTG
TCGTAGAAGATATTAAATTAGCAAAAGATAGACAACAAGAAATTGTTGTTA AAGGTGCT
AATGAAACAAGATCATACCTTGCTTCAGGTACTTCAAGAATTATTGTAGAA ATCGGTCAA
CCAGTTCAACGTGGTGAAGTATTAACTGAAGGTTCTATTGAACCTAAGAATTACTTATCT
GTTGCTGGATTAAACGCGACTGAAAGCTACTTATTAAAAGAAGTACAAAAA GTTTACCGT
ATGCAAGGTGTAGAAATCGACGATAAACACGTTGAGGTTATGGTTCGACAAATGTTACGT
AAAGTTAGAATTATCGAAGCAGGTGATACGAAGTTATTACCAGGTTCATTAGTTGATATT
CATAACTTTACAGATGCAAATAGAGAAGCATTTAAACACCGTAAGCGTCCTGCAACAGCT
AAACCAGTATTACTTGGTATTACTAAAGCATCACTTGAAACAGAAAGTTTC TTATCTGCA
GCATCATTCCAAGAAACAACAAGAGTTCTTACAGATGCAGCAATTAAAGGTAAGCGTGA
TGACTTATTAGGTCTTAAAGAAAACGTAATTATTGGTAAGTTAATTCCAGC TGGTACTGGT
ATGAGACGTTATAGCGACGTAAAATACGAAAAAACAGCTAAACCAGTTGCA GAAGTTGA
ATCTCAAACTGAAGTAACGGAATAA 
 

> rplGAe 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L7Ae (core genome, constant) 
Best match: rplGAe_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[577630:577884] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 31548 … 31803; Length: 255 bp 
Sequence: 
TTGTCTAAGGAAAAAGTTGCACGCTTTAACAAACAACATTTTGTAGTTGGTCTTAAAGAA
ACGCTTAAAGCGTTAAAGAAAGATCAAGTTACATCTTTGATTATTGCTGAA GACGTTGAA
GTATATTTAATGACTCGCGTGTTAAGCCAAATCAATCAGAAAAATATACCT GTATCTTTTT
TCAAAAGCAAACATGCTTTGGGTAAACATGTAGGTATTAACGTCAATGCGACAATAGTAG
CATTGATTAAATGA 
 

> rpsL 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S12 (core genome, constant) 
Best match: rpsL_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[611666:612079] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 31900 … 32314; Length: 414 bp 
Sequence: 
ATGCCAACTATTAACCAATTAGTACGTAAACCAAGACAAAGCAAAATCAAA AAATCAGA
TTCTCCAGCTTTAAATAAAGGTTTCAACAGTAAAAAGAAAAAATTTACTGA CTTAAACTC
ACCACAAAAACGTGGTGTATGTACTCGTGTAGGTACAATGACACCTAAAAAACCTAACTC
AGCGTTACGTAAATATGCACGTGTGCGTTTATCAAACAACATCGAAATTAACGCATACAT
CCCTGGTATCGGACATAACTTACAAGAACACAGTGTTGTACTTGTACGTGGTGGACGTGT
AAAAGACTTACCAGGTGTGCGTTACCATATTGTACGTGGAGCACTTGATACTTCAGGTGT
TGACGGACGTAGACAAGGTCGTTCATTATACGGAACTAAGAAACCTAAAAACTAA 
 

> rpsG 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S7 (core genome, constant) 
Best match: rpsG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[578461:578931] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 32379 … 32850; Length: 471 bp 
Sequence: 
ATGCCTCGTAAAGGATCAGTACCTAAAAGAGACGTATTACCAGATCCAATTCATAACTCT
AAGTTAGTAACTAAATTAATTAACAAAATTATGTTAGATGGTAAACGTGGA ACAGCACAA
AGAATTCTTTATTCAGCATTCGACCTAGTTGAACAACGCAGTGGTCGTGATGCATTAGAA
GTATTCGAAGAAGCAATCAACAACATTATGCCAGTATTAGAAGTTAAAGCT CGTCGTGTA
GGTGGTTCTAACTATCAAGTACCAGTAGAAGTTCGTCCAGAGCGTCGTACTACTTTAGGT
TTACGTTGGTTAGTTAACTATGCACGTCTTCGTGGTGAAAAAACGATGGAAGATCGTTTA
GCTAACGAAATTTTAGATGCAGCAAATAATACAGGTGGTGCCGTTAAGAAACGTGAGGA
CACTCACAAAATGGCTGAAGCAAACAAAGCATTTGCTCACTACCGTTGGTAA 
 



> efg 
Function: protein coding sequence; translation elongation factor G (core genome, constant) 
Best match: efg_CC001-ST772_118_AJGE01000068.1[33176:35257] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 32972 … 35054; Length: 2082 bp 
Sequence: 
ATGGCTAGAGAATTTTCATTAGAAAAAACTCGTAATATCGGTATCATGGCTCACATTGAT
GCTGGTAAAACGACTACGACTGAACGTATTCTTTATTACACTGGCCGTATCCACAAAATT
GGTGAAACACACGAAGGTGCTTCACAAATGGACTGGATGGAGCAAGAACAAGACCGTGG
TATTACTATCACATCTGCTGCAACAACAGCAGCTTGGGAAGGTCACCGTGTAAACATTAT
CGATACACCTGGACACGTAGACTTCACTGTAGAAGTTGAACGTTCATTACGTGTACTTGA
CGGAGCAGTTACAGTACTTGATGCACAATCAGGTGTTGAACCTCAAACTGAAACAGTTTG
GCGTCAGGCTACAACTTATGGTGTTCCACGTATCGTATTTGTAAACAAAATGGACAAATT
AGGTGCTAACTTCGAATACTCTGTAAGTACATTACATGATCGTTTACAAGCTAACGCTGCT
CCAATCCAATTACCAATTGGTGCGGAAGACGAATTCGAAGCAATCATTGACTTAGTTGAA
ATGAAATGTTTCAAATATACAAATGATTTAGGTACTGAAATTGAAGAAATT GAAATTCCT
GAAGACCACTTAGATAGAGCTGAAGAAGCTCGTGCTAGCTTAATCGAAGCAGTTGCAGA
AACTAGCGACGAATTAATGGAAAAATATCTTGGTGACGAAGAAATTTCAGT TTCTGAATT
AAAAGAAGCTATCCGCCAAGCTACTACTAACGTAGAATTCTACCCAGTACTTTGTGGTAC
AGCTTTCAAAAACAAAGGTGTTCAATTAATGCTTGACGCTGTAATTGATTACTTACCTTCA
CCACTAGACGTTAAACCAATTATTGGTCACCGTGCTAGCAACCCTGAAGAAGAAGTAATC
GCGAAAGCAGACGATTCAGCTGAATTCGCTGCATTAGCGTTCAAAGTTATGACTGACCCT
TATGTTGGTAAATTGACATTCTTCCGTGTGTATTCAGGTACAATGACATCTGGTTCATACG
TTAAGAACTCTACTAAAGGTAAACGTGAACGTGTAGGTCGTTTATTACAAATGCACGCTA
ACTCACGTCAAGAAATCGATACTGTATACTCTGGAGATATCGCTGCTGCGGTAGGTCTTA
AAGATACAGGTACTGGTGATACTTTATGTGGTGAGAAAAATGACATTATCTTGGAATCAA
TGGAATTCCCAGAGCCAGTTATTCACTTATCAGTAGAGCCAAAATCTAAAGCTGACCAAG
ATAAAATGACTCAAGCTTTAGTTAAATTACAAGAAGAAGACCCAACATTCC ATGCACACA
CTGACGAAGAAACTGGACAAGTTATCATCGGTGGTATGGGTGAGCTTCACTTAGACATCT
TAGTAGACCGTATGAAGAAAGAATTCAACGTTGAATGTAACGTAGGTGCTCCAATGGTTT
CATATCGTGAAACATTCAAATCATCTGCACAAGTTCAAGGTAAATTCTCTCGTCAATCTG
GTGGTCGTGGTCAATACGGTGATGTTCACATTGAATTCACACCAAACGAAACAGGCGCAG
GTTTCGAATTCGAAAACGCTATCGTTGGTGGTGTAGTTCCTCGTGAATACATTCCATCAGT
AGAAGCTGGTCTTAAAGATGCTATGGAAAATGGTGTCTTAGCAGGTTATCCTTTAATTGA
TGTTAAAGCTAAATTATATGATGGTTCATACCATGATGTCGATTCATCTGAAATGGCCTTC
AAAATTGCTGCATCATTAGCACTTAAAGAAGCTGCTAAAAAATGTGATCCT GTAATCTTA
GAACCAATGATGAAAGTAACTATTGAAATGCCTGAAGAGTACATGGGTGATATCATGGG
TGACGTAACATCTCGTCGTGGACGTGTTGATGGTATGGAACCTCGTGGTAATGCACAAGT
TGTTAATGCTTATGTACCACTTTCAGAAATGTTCGGTTATGCAACATCATTACGTTCAAAC
ACTCAAGGTCGCGGTACTTACACTATGTACTTCGATCACTATGCTGAAGTTCCAAAATCA
ATCGCTGAAGATATTATCAAGAAAAATAAAGGTGAATAA 
 

> tuf 
Function: protein coding sequence; translation elongation factor Tu (core genome, constant) 
Best match: tuf_CC001-ST772_118_AJGE01000068.1[35474:36658] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 35270 … 36455; Length: 1185 bp 
Sequence: 
ATGGCAAAAGAAAAATTCGATCGTTCTAAAGAACATGCCAATATCGGTACT ATCGGTCAC
GTTGACCATGGTAAAACAACATTAACAGCAGCAATCGCTACTGTATTAGCAAAAAATGGT
GACTCAGTTGCACAATCATATGACATGATTGACAACGCTCCAGAAGAAAAAGAACGTGG
TATCACAATCAATACTTCTCACATTGAGTACCAAACTGACAAACGTCACTACGCTCACGT
TGACTGCCCAGGACACGCTGACTACGTTAAAAACATGATCACTGGTGCTGCTCAAATGGA
CGGCGGTATCTTAGTAGTATCTGCTGCTGACGGTCCAATGCCACAAACTCGTGAACACAT
TCTTTTATCACGTAACGTTGGTGTACCAGCATTAGTAGTATTCTTAAACAAAGTTGACATG
GTTGACGATGAAGAATTATTAGAATTAGTAGAAATGGAAGTTCGTGACTTA TTAAGCGAA
TATGACTTCCCAGGTGACGATGTACCTGTAATCGCTGGTTCAGCATTAAAAGCTTTAGAA



GGCGATGCTCAATACGAAGAAAAAATCTTAGAATTAATGGAAGCTGTAGAT ACTTACATT
CCAACTCCAGAACGTGATTCTGACAAACCATTCATGATGCCAGTTGAGGACGTATTCTCA
ATCACTGGTCGTGGTACTGTTGCTACAGGCCGTGTTGAACGTGGTCAAATCAAAGTTGGT
GAAGAAGTTGAAATCATCGGTTTACATGACACATCTAAAACAACTGTTACA GGTGTTGAA
ATGTTCCGTAAATTATTAGACTACGCTGAAGCTGGTGACAACATTGGTGCATTATTACGT
GGTGTTGCTCGTGAAGACGTACAACGTGGTCAAGTATTAGCTGCTCCTGGTTCAATTACA
CCACATACTGAATTCAAAGCAGAAGTATACGTATTATCAAAAGACGAAGGC GGACGTCA
CACTCCATTCTTCTCAAACTATCGTCCACAATTCTATTTCCGTACTACTGACGTAACTGGT
GTTGTTCACTTACCAGAAGGTACTGAAATGGTAATGCCTGGTGATAACGTTGAAATGACA
GTAGAATTAATCGCTCCAATCGCGATTGAAGACGGTACTCGTTTCTCAATCCGTGAAGGT
GGACGTACTGTAGGATCAGGCGTTGTTACTGAAATCATTAAATAA 
 

> txbi_1000-1 
Function:  bidirectional rho-independent terminator 
Best match: txbi_1000-1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2582708:582783 [4_50ANF10END] 
Position: 016-contig_250: 36626 … 36702; Length: 76 bp 
Sequence: 
GACATTGTAAAATGCTCCCTTCAAAGTTTTCATTTTTTCAATGTCTACTTTGAAGAGAGCA
TTTCATTAGTTTATG 
 

> kbl 
Function: protein coding sequence; 2-amino-3-ketobutyrate coenzyme A ligase (core genome, 
constant) 
Best match: kbl_CC008_NCTC8325_CP000253.1[536142:537329] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 38082 … 39270; Length: 1188 bp 
Sequence: 
GTGGTTCAATCATTACATGAGTTTTTAGAGGAAAATATAAATTATCTAAAA GAAAATGGT
TTGTATAATGAAATAGATACAATTGAAGGTGCAAACGGACCAGAAATCAAA ATCAATGG
GAAATCATACATTAACTTATCTTCAAATAATTATTTAGGACTAGCAACAAA TGAAGATTT
GAAATCAGCTGCAAAAGCAGCTATTGATACACATGGTGTAGGTGCAGGCGCTGTTCGTAC
AATCAATGGTACATTAGATTTACACGACGAATTAGAAGAAACACTAGCAAA ATTTAAAG
GAACAGAAGCTGCAATAGCTTATCAATCAGGATTTAATTGTAATATGGCTGCTATTTCAG
CTGTCATGAATAAAAATGATGCTATTTTATCAGATGAGCTTAATCATGCAT CAATTATTGA
TGGATGTCGCTTATCTAAAGCTAAAATTATTCGAGTTAACCATTCAGACATGGATGATTTA
CGTGCGAAAGCAAAAGAAGCAGTTGAATCAGGTCAATACAATAAAGTGATGTATATCAC
TGATGGCGTTTTTAGTATGGATGGTGATGTGGCTAAATTACCTGAAATTGTAGAAATTGC
AGAAGAATTTGGTTTATTAACTTATGTTGACGACGCTCATGGTTCAGGTGTTATGGGTAA
AGGCGCTGGTACGGTTAAACATTTTGGTTTACAAGATAAAATCGATTTCCAAATAGGTAC
GCTTTCTAAAGCAATTGGTGTCGTTGGCGGTTATGTAGCAGGTACAAAAGAGTTAATAGA
TTGGTTAAAAGCACAATCACGACCATTCTTATTCTCTACATCATTAGCACCTGGGGATACC
AAAGCAATAACTGAAGCAGTTAAAAAGTTAATGGATTCAACTGAATTACAT GATAAATTA
TGGAACAATGCACAATATTTAAAAAATGGATTGTCAAAATTAGGATATGAT ACAGGTGA
GTCAGAAACTCCAATTACACCAGTAATTATTGGTGATGAAAAAACAACTCA AGAATTTAG
TAAGCGTTTAAAAGACGAAGGTGTCTATGTGAAATCTATCGTTTTCCCAACAGTACCAAG
AGGTACAGGACGTGTAAGAAATATGCCTACAGCTGCACATACAAAAGACATGTTAGATG
AAGCAATTGCGGCTTATGAAAAAGTAGGAAAAGAAATGAAGTTGATTTAA 
 

> hchA 
Function: protein coding sequence; chaperone Hsp31 and glyoxalase 3 (core genome, variable) 
Best match: hchA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[619305:620183] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 39535 … 40414; Length: 879 bp 
Sequence: 
ATGTCACAAGATGTAAATGAATTAAGTAAGCAACCAACGCCAGATAAAGCA GAAGATAA
CGCATTTTTCCCATCACCATATTCCCTTAGTCAATATACAGCACCTAAAACAGATTTTGAT
GGTGTTGAACACAAAGGTGCCTATAAAGATGGTAAATGGAAAGTATTGATGATTGCTGCT



GAAGAGAGATATGTATTATTGGAAAATGGAAAAATGTTCTCTACGGGTAAT CATCCTGTT
GAAATGTTATTACCTTTACATCATTTAATGGAAGCAGGTTTTGACGTTGATGTTGCGACAT
TATCTGGTTATCCAGTTAAATTAGAATTATGGGCTATGCCAACTGAAGACGAGGCAGTTA
TAAGTACTTATAATAAATTGAAAGAAAAATTAAAACAGCCAAAAAAATTAG CAGATGTG
ATTAAAAATGAATTAGGACCTGATTCAGACTATTTATCTGTCTTTATCCCAGGCGGACATG
CTGCAGTTGTTGGTATTTCTGAAAGTGAGGACGTTCAACAAACATTAGATTGGGCATTAG
ACAATGACCGCTTTATAGTTACATTATGTCATGGACCAGCAGCACTACTTTCAGCAGGGC
TTAACAGAGAAAAATCTCCATTAGAAGGATACTCTGTTTGTGTCTTCCCTGACTCATTAGA
TGAAGGTGCAAATATTGAAATAGGTTATTTACCTGGACGCTTGAAATGGTTAGTTGCTGA
TTTATTAACTAAACAAGGATTAAAAGTAGTTAACGACGATATGACAGGAAG AACGTTAA
AAGATCGTAAATTATTAACAGGTGACAGTCCTTTAGCTTCAAATGAGTTAGGAAAATTAG
CAGTTAATGAAATGTTAAATGCAATACAAAATAAATAA 
 

> araB 
Function: protein coding sequence; ribulokinase (core genome, constant) 
Best match: araB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[586655:588292] 
Position: 016-contig_250: 40571 … 42209; Length: 1638 bp 
Sequence: 
ATGTCTTATAGCATTGGAATTGATTATGGAACAGCTTCAGGCCGTGTGTTTTTAATTAATA
CAACTAACGGTCAAGTAGTATCAAAATTTGTGAAACCATATACACATGGTGTCATTGAGA
GTGAATTAAATGGTTTGAAAATACCACATACATATGCACTTCAAAATAGTA ATGATTATT
TAGAAATTATGGAAGAAGGAATATCATATATAGTACGTGAATCAAAAATAG ATCCAGTC
AATATAGTAGGTATTGGTATAGACTTTACTTCATCTACTATTATTTTTACT GACGAAAACC
TTAACCCGGTACATAATTTAAAACAATTTAAAAACAATCCACATGCGTATG TGAAACTTT
GGAAACATCATGGTGCATATAAAGAAGCAGAGAAATTATATCAAACTGCTA TTGAAAAT
AATAATAAGTGGTTAGGCCATTATGGATATAATGTTAGTAGTGAATGGATGATTCCCAAA
ATAATGGAAGTCATGAATCGAGCACCAGAAATTATGGAAAAAACGGCTTAT ATTATGGA
AGCGGGCGATTGGATTGTAAATAAATTAACTAATAAAAATGTACGCTCGAA TTGTGGATT
AGGTTTCAAAGCATTTTGGGAAGAAGAAACAGGGTTTCATTATGATTTATTTGATAAAAT
AGACCCCAAATTATCAAAAGTAATTCAAGATAAAGTATCTGCACCGGTTGTTAATATTGG
TGAAGTAGTAGGGAAACTGGACGATAAAATGGCACAGAAATTAGGATTATCAAAAGAGA
CTATGGTAAGTCCTTTTATTATTGATGCCCATGCTAGTTTATTAGGTATTGGGTCTGAAAA
AGATAAAGAAATGACTATGGTGATGGGAACAAGCACATGCCATCTTATGTTAAATGAAA
AGCAACATCAAGTGCCAGGTATATCAGGTTCTGTAAAAGGAGCAATTATTCCAGAATTAT
TTGCTTATGAAGCGGGGCAATCAGCAGTAGGTGATTTGTTTGAGTATGTCGCTAAGCAAG
CACCAAAGTCATATGTAGATGAAGCAGCAAATAGAAATATGACTGTATTTG AATTAATGA
ATGAAAAGATAAAACATCAAATGCCAGGTGAAAGTGGGCTCATTGCTCTTGATTGGCATA
ATGGAAATCGAAGTGTATTAAGTGATAGCAATTTAACAGGTTGTATCTTTGGATTAACTTT
ACAAACTAAGCATGAGGATATTTATAGAGCATATTTAGAAGCTACAGCATT TGGTACTAA
GATGATTATGCAACAGTATCAAGATTGGCATATGGAAGTAGAAAAGGTATT TGCATGTGG
CGGTATACCTAAAAAGAATGCTGTTATGATGGATATCTATGCGAATGTACTGAATAAAAA
ACTAATTGTTATGGATAGTGAGTATGCACCAGCAATAGGCGCAGCAATATTAGGTGCAGT
CAGTGGTGGCGCACATAATTCAATTAATGATGCAGTTGATGCTATGAAAGAGCCAATTTT
ATACGAAATTAATCCAGAAGCGGAAAAAGTACAAAGGTATGAAACATTATT TAAAGCTT
ATAAGGCTTTACATGATATCCATGGTTATAAAAAAGCTAATATAATGAAAG ATATCCAGA
GTTTAAGAGTTGAGGGATAA 
 

> ilvE 
Function: protein coding sequence; branched-chain-amino-acid aminotransferase (core genome, 
variable) 
Best match: ilvE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[589806:590882] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 43723 … 44800; Length: 1077 bp 
Sequence: 
ATGTCACAAGCAGTTAAAGTTGAACGACGAGAAACATTAAAACAAAAACCA AATACATC
TCAACTAGGTTTTGGTAAATATTTTACTGATTATATGTTGAGTTATGATTA TGATGCAGAT



AAAGGATGGCATGATTTGAAGATAGTACCTTATGGTCCTATTGAAATTTCACCTGCTGCA
CAAGGTGTTCATTATGGTCAATCGGTATTCGAAGGATTAAAAGCATATAAAAGAGATGGG
GAAGTTGCACTTTTCCGTCCTGAAGAAAATTTTAAGCGTCTTAATAACTCGTTAGCACGAT
TAGAAATGCCTCAAGTAGACGAAGCAGAATTGTTAGAGGGGCTAAAACAATTAGTTGAT
ATAGAAAGAGATTGGATTCCTGAAGGGGAAGGTCAATCATTATATATTCGTCCATTTGTT
TTTGCAACAGAAGGGGCACTTGGCGTTGGTGCATCACATCAGTATAAATTATTAATTATTT
TATCTCCTTCAGGTGCATATTATGGTGGTGAGACTTTAAAACCAACTAAAATCTATGTAG
AAGATGAATATGTGCGTGCTGTTCGTGGCGGTGTAGGCTTTGCAAAAGTTGCAGGTAACT
ATGCGGCAAGTTTATTAGCACAAACAAATGCAAATAAATTAGGTTATGACC AAGTATTAT
GGCTTGATGGTGTTGAACAGAAATATATCGAAGAAGTTGGTAGCATGAATATTTTCTTCG
TTGAAAATGGAAAAGTAATTACACCAGAGTTGAATGGCAGTATTTTACCTGGTATTACAC
GTAAATCTATTATCGAATTAGCTAAAAACTTAGGATATGAAGTCGAAGAGC GCCGCGTTT
CAATCGATGAATTATTCGAATCATATGATAAAGGTGAGTTAACAGAAGTAT TTGGTAGTG
GTACTGCAGCAGTTATTTCACCTGTGGGTACATTGAGATACGAAGATCGTGAAATCGTTA
TTAATAATAATGAGACTGGTGAAATTACTCAAAAATTATACGACGTCTATA CTGGTATTC
AAAATGGTACTTTAGAAGATAAAAATGGTTGGAGAGTCGTTGTACCAAAAT ATTAA 
 

> tadA 
Function: protein coding sequence; nucleoside deaminase (core genome, constant) 
Best match: tadA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[593271:593741] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 47188 … 47659; Length: 471 bp 
Sequence: 
ATGACAAATGATATATATTTTATGACATTAGCGATTGAAGAAGCTAAAAAA GCAGCTCAA
CTAGGCGAAGTACCTATAGGTGCTATCATCACTAAAGATGATGAAGTTATCGCTAGAGCA
CATAATTTAAGAGAAACACTACAACAACCAACGGCGCATGCTGAACATATT GCAATTGA
ACGTGCAGCCAAAGTGTTAGGTAGTTGGCGTTTAGAAGGTTGCACATTATATGTAACCTT
AGAACCATGTGTCATGTGCGCAGGAACAATTGTAATGAGTCGCATTCCAAGAGTCGTCTA
TGGCGCAGATGATCCTAAAGGTGGTTGTAGTGGCAGTTTAATGAATTTATTGCAACAATC
TAATTTTAATCATCGTGCAATTGTTGATAAAGGTGTACTTAAAGAAGCATG TAGCACATT
ATTAACAACATTTTTTAAAAACTTAAGAGCCAATAAGAAATCCACCAATTA G 
 

> A5IQB3 
Function: protein coding sequence; putative hydrolase/haloacid dehalogenase-like family (core 
genome, constant) 
Best match: A5IQB3_CC001-ST772_118_AJGE01000068.1[48009:48878] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 47805 … 48675; Length: 870 bp 
Sequence: 
ATGATAAAACTAATAGCCACTGATATGGATGGCACGCTACTTAATGCAGCACATGAAATT
TCTCAACCTAATATTGATGCGATTAAATACGCTCAAGAACAAGGGATAACGGTTGTTATC
GCGACAGGTCGAGCATTTTATGAAGCACAAGCACCAGTTGCTGACACAGATTTAACAGTA
CCATATATTTGTTTGAATGGTGCTGAAGTACGTGATGAAACTTTCAATGTAATGAGCACTT
CACACCTTAATAAATCGTTAGTACACAAAATTACAAATGTTTTAAAAGATG CAGGTATTT
ATTATCAAGTATACACGAGTCGTGCGATTTATACTGAAGATCCACAAAGAGATTTAGACA
TTTACATAGATATTGCTGAGCGTGCAGGTCAACATGCAAACGTTGAGCGTATTAAAAATG
GTATTCAAAGACGCATAGATAATGGTACGTTGAAAGTTGTTGATAATTATGATGCTATTG
AAAACATACCTGGTGAATTAATTATGAAAATATTAGCATTTGATGGAAATT TAGAAAAAA
TTGACAAAGCTAGTAAAATTTTAGCTGAATCTCCGAATTTAGCTATATCAT CATCTTCGAG
AGGAAATATAGAAATAACGCATTCAGATGCACAAAAAGGTATTGCGCTAGA AACAATTG
CCGAAAGATTAGGGATTGAAATGAAAGAAGTCATGGCAATAGGTGACAATTTAAATGAC
TTATCAATGTTAGAGAAAGTTGGCTATCCAGTTGCGATGGAAAATGGTGCAGAAGAAGTT
AAAAAAATAGCGAAATATGTCACAGATACGAATGAAAATAGTGGTGTTGGA AAAGCTAT
TATGAAATTATTACGTGAACAACAAGTTTAA 
 

> azo1 
Function: protein coding sequence; FMN-dependent NADPH-azoreductase (core genome, variable) 



Best match: azo1_CC001-ST772_118_AJGE01000068.1[48899:49465] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 48695 … 49262; Length: 567 bp 
Sequence: 
ATGAAAGGATTAATTATTATTGGCAGTGCACAAGTGAATTCACATACAAGT GCACTAGCA
AGATACTTAACTGAGCATTTTAAAACACATGATATTGAAGCGGAAATATTC GATTTAGCA
GAAAAGCCGTTAAATCAATTAGATTTTTCAGGAACAACACCGTCTATTGATGAAATCAAA
CAAAATATGAAAGATTTAAAAGAGAAAGCAATGGCGGCGGACTTTTTAATA TTAGGAAC
GCCAAACTATCATGGTTCATATTCTGGAATATTGAAAAATGCATTAGATCA TCTAAATAT
GGATTATTTTAAAATGAAACCTGTAGGCTTAATAGGAAATAGTGGTGGTATTGTTAGTTC
AGAGCCATTGTCACATTTAAGAGTAATCGTCAGAAGTTTACTAGGCATTGCTGTACCAAC
TCAAATAGCAACACATGATTCTGATTTTGCTAAAAATGAAGATGGTTCATA TTACTTAAA
TGATAGTGAATTCCAATTACGAGCAAGATTATTTGTCGATCAAATTGTATCTTTTGTGAAT
AATAGTCCATATGAACATTTAAAATAA 
 

> tx_azo1_1 
Function:  rho independent terminator 
Best match: tx_azo1_1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[595361:595442] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 49278 … 49360; Length: 82 bp 
Sequence: 
AATATACATTAAAAATAGGTATGTAGCTTAAGGTATTTCATTGAGAATGCT TTTAAGTCA
CATGCCTATTTTTTGTTCTAAT 
 

> tx_azo1_2 
Function:  rho independent terminator 
Best match: tx_azo1_2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[595725:595769] (completely identical) 
Position: 016-contig_250: 49642 … 49687; Length: 45 bp 
Sequence: 
GCAAAATATTATATTTATCAAATTTTGATATTTTAAAGGAGTATT 
 

> sdrC 
Function: protein coding sequence; unidentified bone sialoprotein-binding protein, probably sdrC chv 
Best match: sdrC_CC012_21266_AFTT01000023.1[32762:35593:r]  
Position: 016-contig_250: 49692 … 51688; Length: 1996 bp 
Sequence: 
ATGAATAATAAAAAGACAGCAACAAATAGAAAAGGCATGATACCAAATCGA TTAAACAA
ATTTTCGATAAGAAAGTATTCTGTAGGTACTGCTTCAATTTTAGTAGGGACAACATTGATT
TTTGGGTTAAGTGGTCATGAAGCTAAAGCGGCAGAACATACGAATGGAGAATTAAATCA
ATCAAAAAATGAAACGACAGCCCCAAGTGAGAATAAAACAACTGAAAAAGT TGATAGTC
GTCAACTAAAAGACAATACGCAAACTGCAACTGCAGATCAGCCTAAAGTGACAATGAGT
GATAGTGCAACAGTTAAAGAAACTAGTAGTAACATGCAATCACCACAAAAC GCTACAGC
TAGTCAATCTACTACACAAACTAGCAATGTAACAACAAATGATAAATCATC AACTACATA
TAGTAATGAAACTGATAAAAGTAATTTAACACAAGCAAAAAACGTTTCAAC TACACCTAA
AACAACGACTATTAAACCAAGAACATTAAACCGTATGGCTGTGAACACAGT AGCAGCAC
CACAACAAGGTACAAATGTTAATGATAAAGTTCATTTTTCAAATATTGATA TTGCTATTGA
TAAAGGACATGTAAATTCAACAACTGGCAAAACTGAATTTTGGGCGACTTCTAGTGATGT
TTTAAAATTAAAAGCGAATTACAAAATCGATGATTCTGTTAAAGAGGGCGA TACATTTAC
ATTTAAATATGGACAGTATTTCCGTCCGGGTTCTGTAAGATTACCTTCACAAACTCAAAAT
TTATATAATGCCCAAGGTAATATTATTGCAAAAGGTATTTATGATAGTACA ACAAACACA
ACAACATATACTTTTACGAACTATGTGGATCAATATACAAATGTTAGCGGT AGCTTTGAA
CAAGTTGCATTTGCGAAACGTGAAAATGCAACAACTGATAAAACAGCTTAT AAAATGGA
AGTAACTTTAGGTAATGATACATATAGCGAAGAAGTCATCGTCGATTATGGTAATAAAAA
AGCACAACCGCTTATTTCAAGTACAAACTATATCAATAATGAAGATTTATC ACGAAATAT
GACTGTTTATGTAAATCAACCTAAAAATACATATACAAAAGAAACATTAGT AACAAATTT
AACTGGTTATAAATTTAATCCAGATGCTAAAAACTTTAAAATTTATGAAGT AACTAACCA
AAATCAGTTTGTGGATAGTTTCACCCCAGATACTTCAAAACTTACAGATGTCACTGATAA



ATTTAAAATTACATACAGTAATGATAATAAGACGGCGACAGTTGATTTATT GAATGGTCA
ATCTAGTAGTGATAAACAGTACATTATTCAACAAGTTGCTTATCCAGATAA TAGTTCAAC
AGATAATGGGAAAATTGATTATACTTTAGAAACACAAAATGGAAAAAGTAG TTGGTCAA
ACAGTTATTCAAATGTGAATGGTTCATCAACTGCAAATGGCGACCAAAAGAAATATAATC
TAGGTGACTATGTATGGGAAGATACAAATAAAGATGGTAAACAAGATGCCA ATGAAAAA
GGGATTAAAGGTGTTTATGTCATTCTTAAAGATAGTAACGGTAAAGAATTA GATCGTACG
ACAACAGATGAAAATGGTAAATATCAGTTCACTGGTTTAAGCAATGGAACT TATAGTGTA
GAGTTTTCAACACCAGCCGGTTATACACCGACAACTGCAAATGCAGGAACTGATGATGCT
GTTGATTCAGATGGTTTAACAACAACAGGTGTCATTAAAGACGCTGACAACATGACATTA
GATAGTGGATTCTATAAAACACCAAAATATAGTTTAGGTGATTATGTTTGG TACGACAGT
AATAAAGATGGTAAACAAGATTCGACTGAAAAAGGAATTAAAGGTGTTAAA GTTACTTT
GCAAAACGAAAAAGGCGAAGTAATTGGTACAACTGAAACAGATGAAAATGG TAAATATC
GTTTCGATAATTTAGATAGCGGTA 
 

> sdrD? 
Function: protein coding sequence; unidentified bone sialoprotein-binding protein, probably sdrD 
Best match:  [MANUAL OVERRIDE/BLAST] 
Position: 017-contig_194_RC: 1 … 756; Length: 756 bp 
Sequence: 
ATTTCACACTTGATAACGGATACTTCGAAGAAGATACATCAGATAGCGACTCAGATTCAG
ATAGCGATTCAGATTCAGATAGCGACTCAGACTCAGACAGCGACTCAGATTCAGACAGC
GACTCAGACTCGGATAGCGATTCAGATTCAGACAGTGATTCAGATTCAGACAGCGATTCG
GATTCAGACAGCGACTCAGACTCGGATAGCGACTCAGACTCAGATAGCGACTCAGATTCG
GATAGCGACTCAGACTCAGACAGCGACTCAGATTCAGACAGCGACTCAGACACAGATAG
CGACTCAGACTCAGACAGCGACTCAGACAGTGATTCAGACTCAGATAGCGATTCAGATTC
AGACAGCGACTCAGACTCAGATAGTGACTCAGATTCAGATAGTGACTCAGACTCAGACA
GTGATTCAGACTCAGACAGTGATTCAGATTCAGATAGCGACTCAGACTCAGATAGCGACT
CAGATTCAGACAGCGATTCAGACTCAGATAGTGACTCAGATTCGGACAGCGATTCAGACT
CAGATAGCGACTCAGATTCAGACAGTGATTCAGACTCAGATGCAGGTAAGCACACACCT
GTTAAACCAATGAGTACTACTAAAGACCATCACAATAAAGCAAAAGCATTA CCAGAAAC
AGGTAATGAAAATAGCGGCTCAAATAACGCAACGTTATTTGGCGGATTATTCGCAGCATT
AGGATCATTATTGTTATTCGGTCGTCGTAAAAAACAAAATA 
 

> tx_sdrD 
Function:  rho-independent terminator (genomic island) 
Best match: tx_sdrD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[603049:603097]#[1_PERFECT 
MATCH]#tx_sdrD#[ter:rho-independent terminator]#[gi:21.5894:21.5475] (completely identical) 
Position: 017-contig_194_RC: 757 … 806; Length: 49 bp 
Sequence: 
ATAATACAGCTTATACCAGGTCCGTGAGGCCTGGTTTTTTATTTCAAAA 
 

> sdrE/bbp? 
Function: protein coding sequence; unidentified bone sialoprotein-binding protein, probably sdrE/bbp 
Best match:  [MANUAL OVERRIDE/BLAST] 
Position: 017-contig_194_RC: 807 … 3656; Length: 2850 bp 
Sequence: 
TTTATGAAATGTATCTTATGTTTGAGATTAAATAGTGCAATTTTTTAAAAA ATATAACATA
AATCAACATAAATTTAATTCATCTTTACATTAAAAGTACAAACGAATAAGA AAAGCAATT
AAACACAGTATCAAACCATTTAAAACAATTGATATAAAAGACAAACGAATA ATTAAAAA
TTACTAGAATTAATTTATTCAAACCAAAGTGTAAAATAACAGTCTTAGATA AATAAATTT
ATTTAAAGTATTGTGCTTTATCTAAAAATGTATTACGATGGGAATACAAAT TTTTATATGT
AAAAATATTAATTTTTTGCAAATATTGATATTTTAAAGGAGATTTATATGA TTAACAGGG
ATAATAAAAAGGCAATAACAAAAAAGGGTATGATTTCAAATCGCTTAAACA AATTTTCG
ATTAGAAAGTATACTGTAGGAACTGCATCGATTTTAGTAGGTACGACATTGATTTTTGGTC
TAGGGAACCAAGAAGCTAAAGCTGCTGAAAACACTAGTACAGAAAATGCAA AACAAGAT



GATGCAACGACTAGTGATAATAAAGAAGTAGTGTCGGAAACTGAAAATAAT TCGACAAC
AGAAAATAATTCAACAAATCCAATTAAGAAAGAAACAAATACTGATTCACA ACCAGAAG
CTAAAAAAGAATCAACTTCATCAAGTACTCAAAAACAGCAAAATAACGTTA CAGCTACA
ACTGAAACTAAGCCTCAAAACATTGAAAAAGAAAATGTTAAACCTTCAACT GATAAAAC
TGCGACAGAAGATACATCTGTTATTTTAGAAGAGAAGAAAGCACCAAATAA TACAAATA
ACGATGTAACTACAAAACCATCTACAAGTGAAATTCAAACAAAACCAACTA CACCTCAA
GAATCTACAAATATTGAAAATTCACAATCGCAACCAACGCCTTCAAAAGTA GACAATCAA
GTTACAGATGCAACTAATCCAAAACAAACGGTAAATGTATCAAAAGAAGAT CTTAAAAA
TGATCCTGAAAAATTAAAAGAATTAGTTAGAAGTGAAAATAACACTAATCA TTCAACTAA
ACCAGTTGCTACAGCACCAACAAGTGTTGCACCAAAACGATTAAATGCGAAAATGCGTTT
TGCAGTTGCACAACCAGCAGCAGTTGCGTCAAATAATGTAAATGATTTAATTACAGTGAC
GAAACAGACGATCAAAGTTGGCGATGGTAAAGATAATGTGGCAGCAGCGCATGACGGTA
AAGATATTGAATATGATACAGAGTTTACAATTGACAATAAAGTCAAAAAAG GCGATACA
ATGACGATTAATTATGATAAGAATGTAATTCCTTCGGATTTAACAGATAAA AATGATCCT
ATCGATATTACTGATCCATCAGGAGAGGTTATTGCCAAAGGAACATTTGATAAAGCGACT
AAGCAAATCACATATACATTTACAGATTATGTAGATAAATATGAAGATATA AAAGCACGT
TTAACTTTATACTCATATATTGATAAGCAAGCAGTACCTAATGAAACTAGT TTGAATTTAA
CGTTTGCAACAGCAGGTAAAGAAACTAGCCAAAACGTTTCTGTTGATTATCAAGACCCAA
TGGTTCATGGTGATTCAAACATTCAATCTATCTTTACAAAGTTAGATGAAA ACAAACAAA
CTATTGAACAACAAATTTATGTTAATCCTTTGAAAAAAACAGCAACTAACA CTAAAGTTG
ATATAGCTGGTAGTCAAGTAGATGATTATGGAAATATTAAACTAGGAAATG GTAGTACCA
TTATTGACCAAAATACAGAAATAAAAGTTTATAAAGTTAACCCTAATCAAC AATTGCCTC
AAAGTAATAGAATCTATGATTTTAGTCAATACGAAGATGTAACAAGTCAAT TTGATAATA
AAAAATCATTTAGTAATAATGTAGCAACATTGGATTTTGGTGATATTAATT CAGCCTATAT
TATCAAAGTTGTTAGTAAATATACACCTACATCAGATGGCGAACTAGATAT TGCTCAAGG
TACTAGTATGAGAACAACTGATAAATATGGTTATTATAATTATGCAGGATA TTCAAACTT
CATCGTAACTTCTAATGACTCTGGCGGTGGTGACGGTACTGTTAAACCTGAAGAAAAGTT
ATACAAAATTGGTGACTATGTATGGGAAGACGTTGATAAAGACGGTGTCCAAGGTACAG
ATTCGAAAGAAAAGCCAATGGCAAACGTTTTAGTTACATTAACTTACCCAGACGGTACTA
CAAAATCAGTAAGAACAGATGCTAACGGTCATTATGAATTCGGTGGTTTGAAAGACGGA
GAAACTTATACAGTTAAATTCGAAACGCCAGCTGGATATCTTCCAACAAAA GTAAATGGA
ACAACTGATGGTGAAAAAGACTCAAATGGTAGTTCTGTAACTGTTAAAATT AATGGTAAA
GATGATATGTCTTTAGACACTGGTTTTTATAAAGAACCTAAATATAATCTT GGTGACTATG
TATGGGAAGATACAAATAAAGATGGTATCCAAGATGCTAATGAACCTGGTA TCAAAGAT
GTTAAGGTTACATTAAAAGATAGTACTGGAAAAGTTATTGGTACAACTACT ACTGATGCC
TCGGGTAAATATAAATTTACAGATTTAGATAATGGTAACTATACAGTAGAA TTTGAAACA
CCAGCAGGTTACACGCCAACGGTTAAAAATACTACAGCTGATGATAAAGATTCTAATGGT
TTAACAACAACAGGTGTCATTAAAGATGCAGATAATATGACATTAGACAGT GGTTTCTAT
AAAACACCAAAATACAGTTTAGGTGATTATGTTTGGTAC 
 

> bbp 
Function: protein coding sequence; unidentified bone sialoprotein-binding protein, probably sdrE/bbp 
chv 
Best match: bbp_CC005_A9299_ACKH01000033.1[20944:24243:r]  
Position: 018-contig_252: 1 … 171; Length: 171 bp 
Sequence: 
ACACCTGTTAAACCAATGAGTACTACTAAAGACCATCACAATAAAGCAAAA GCATTACC
AGAAACAGGTAGTGAAAATAACGGCTCAAATAACGCAACGTTATTTGGTGGATTATTTGC
AGCATTAGGTTCATTATTGTTATTCGGTCGTCGCAAAAAACAAAACAAATA A 
 

> tx_bbp 
Function:  rho independent terminator 
Best match: tx_bbp_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[606868:606916] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 167 … 216; Length: 49 bp 
Sequence: 



ATAATACAATATGACCCAGGTCCTTGTGGCCTGGTTTTTTTATAATTAC 
 

> Q2FJ76 
Function: protein coding sequence; putative poly(glycerol-phosphate) alpha-glucosyltransferase (core 
genome, variable) 
Best match: Q2FJ76_CC001-ST772_118_AJGE01000030.1[342:1814] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 289 … 1762; Length: 1473 bp 
Sequence: 
ATGAATTACATTTTAGGAACAATTTTAGAAAGTAAAATTACAGGTGTAGAA AAAGCGCA
AATAAATAGATTGAAGTTGTTCAAACAACACGGCATATCTTCAAAATGTGT ATATGTTAA
ATGGAATCCTTATTCATACACATATGCGAAGCAACATCAGATTGAAAATGA TGTATTTAC
AATGTATGACTATTTTCAAAAAGCAATCAATTATAAAAAGACAAAGCAAGT TAACTGGAT
ACAGTATTGGGAAAAGTCATGTAGGTACACATTGAAATTTGTGGAAAATTCAAATGATGT
CAGAATATATGATGAAGAGCAATTTATAATGTATGCTCATTTTTTAGATAA ACAGTATCA
TCATTTAAACTATGTGAATTATTTTGATCATAAAAGAAGAAAAGTAAAACG CGAATTGTA
TGATGGAAGAGGCTTTTTAAGTTGTTCTCGAATTTTAGGTGAAGGACAACGGATTGTACT
CGAAAATTACTATACACCTAATGGGGAAATCGTCATCCAAAAATATTTCGA CGATATAAA
AGGGAAAAACACGCTCACAAAGGTTATCTTAAATGAAGATCAGCATCAACA ATTTTTTGA
TACAGAAGATGAATTAGTTCAATATTTTCTCCATCAATTATGTAAAAATAA TGATCAAAT
CATATTAGATCGTCCTCATGAATTAGGAAATGTTATAGCGGGATTAAATCAAAGTATTCC
AGTTGTTGTTGTGCTCCATAGTACACATTTATTCGGTACCGGTAATGGTATAAAAAGTTTT
TATAAAACAGTATTTAATAATTTAACACGTTATAAAGCGATTGTTGTATCA ACAGAAAAG
CAATGCCAAGATATTTCACAATATATTGAAAATAAAATACCAGTTATCAAT ATTCCGGTT
GGCTACGTGGCAAATTTAAAGTATCAATTTGACATCAATCAAAAGGAGAAA AATCATATC
ATATCAATTGCTCGCCTCGTTGAAAATAAACAAATTAAACATCAAATTGAA GTGATCAAG
CAATTAGTAACAAAACATCCCAATATTCAATTGAATATTTATGGACATGGA AATGGTTTG
TCAGAATATCGACAACTTGTAGAAGATTATCATTTATCGGAACATGTTAAA TTTCATGGTT
TTAAGACGCATATTAATGAAGAGATTGCTAAAGCAGAACTGATGTTATCGA CAAGTAAA
ATGGAAGGTTTTGGCTTAGCAATTTTAGAGTCGCTTTCAGTAGGTACACCAGTGATCAGTT
ATGATGTAGATTATGGTCCATCAGAACTGATTCAAGATGGATTTAATGGCTATTTAGTAC
CTCAAGGTGACATCAATCAAATGGTTGAAAAGGTCGACCAATTACTAAATA ATACTCAAA
AATTGCAACAGTTTTCAATTAATAGCATAGAATCTGCACAACAGTACAATG CAACTACTA
TCAGTACAAAGTGGCAAAATATTTTAAACTAA 
 

> Q5HIB0 
Function: protein coding sequence; putative poly(glycerol-phosphate) alpha-glucosyltransferase (core 
genome, variable) 
Best match: Q5HIB0_CC001-ST772_118_AJGE01000030.1[1939:3429:r]RC (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 1886 … 3377; Length: 1491 bp 
Sequence: 
TTATATAAGACGAACAAATTGGTCCCATTGTTTAATTAACGACGCTTTACTATATTGTTGT
GCTTTTGCCAAACTACCTTTTGACAGTCGTTGCTGTACTTCAGGATGATCAATCACATATT
TTACTTTATCAAATAGGGCATCTTCATCATTTTTAGTAATTAAATAACCAT TGAAATCTGA
AGTAATCAGTTCGTTAGGTCCATATTTAATATCATAACTAATAACTGGAAC ACCATGTGCT
AAAGATTCAAGTAGCGCTAAAGAGAAACCTTCCATGTTACTTGTTATTAAA CTCAAATAG
GCATCGCTATATTCTTGGTCTAGATTGCTTAAAAAGCCGCGTAAGTAAACATGATTTTCCA
ATCCATATTTTTGTATCAATTCATTTAATTTTTTACTTTCAGAACCAAAAC CATACATATG
AAGCTCTATTTTTGGGACATACGATACTAAGCGTTTAATTAATTCAATTTGTTGATGTAAT
TGTTTTTCAGGTGAATAACGAGCAACGGAAATTAATTTAACACTGCGCTGATCTAATGTTT
GGACTGGTGTATCAATTGTTTCACTATAGCCGACAGGAATATTAACAACTGGAATAGTAT
GGTTAATACGTTTTTCAACATCTAATTTTTGCTGCTCAGTAGAAACGATAATTGCACGATA
TCGAGATAAATTTTCAAACATCGCTTTATATACATTTTTAAATGGCGATGA ATCTAATGCA
TCAATATTTTTAATGTGTGTACTGTGAAGCACAGCTACTACTGGGATTGACTCAGGCGTTA
AGTTGAAAATAGGTGCTGTGTACACATTACGATCACTGAAAAATAAATCCCCATGTTGAT
ATAGTTGTTTAATGAAAAATGCGCCTAATTCCGTTTCATTATTAAAGAAAT ATTGTTTGTT



AGCATAGTAAACAATAATTTTTTGTACTTCTGGTTTGCCATCCTTGTAAGAAAAATACTTT
TCTAATTTTGTGTCACCTTCTGGATTATAGAAAAATTCACATAATGTTTGTTGTTTATCAA
CAAGAATCCTACTACAACTTAAAAAGCCACGCACATCATAAAAATCACGTT TTACTTTTC
GTCTTTGACTATCAAAATGATTCACATAATCTAATATACGATATTTAGGAT CTTGAAAATG
GGCATACATTAAGAAACGCTCTTGATCATATATTCTAAAGTCATGACTATTTTCAACATGT
TTTAAAGTATAATGACATTCATCAGTCCAATACGACAACCAGTCAAATGGT TCATTGCGT
TCTAAATATGTTGCTTCTTGGAAGAAATCATACATATTAATATAGTCAGAA CTAGTAATAT
AATTTTGGGCATTTCTATATAAATATCTATTCCATGACAGAAATACACATT GCGCTGGTCT
TCCCATTTCTTTAAATAAATTTAAACGATTAATAATTGCTTTCTCTATCCC AGTTAAATTA
ACACCTAAACTATTACCTACAAAATAATTCAT 
 

> folE2 
Function: protein coding sequence; GTP cyclohydrolase (core genome, variable) 
Best match: folE2_CC001-ST772_118_AJGE01000030.1[3711:4589:r]RC (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 3658 … 4537; Length: 879 bp 
Sequence: 
TTATTTGCGATACTTTAATTTAGCGAAAGCATCATGTTGATGGATAGACTCTTCATTACGA
CATTCGATATCGAAACCGTCTAACCAATCAAATTCAACTAAGTCCGCGGCAATTAAACGA
ATTAAGTCTTCGACAAAACGTGGATTTTCATATGCACGCTCTGTCACACGTTTTTCATCAG
GACGTTTTAAAATAGGGTATAGAATTGAACTTGCATTAGCTTCCATTGCATCTAAAATTTT
ATTTTTATAGTCATCAACTATGTCTTGATCTTTATTAATATATGTTTTAAC AGTGACAACA
CCACGTTGGTTGTGCGCTGAATACTCACTTATTTCTTTTGAACAAGGGCATAGCGTTGTGA
CAGTTGCTTCAATAGTAAGTTCTTTACGTGTAACTTTATCACCGTCAATTGCTAATCCATA
AGTGACATCGGCATTGCCAACTGCTTTAATATTTGTGGTTGGACTATAGCGATCAAAGAA
CCATTTCCCAGAAACATCAACGCCTGCCGCATTTTGTTTCATATTCGTTTGTAAAGTGCGT
AACACCTGATAAAGTGTATTAAATTCAAGTTCAATACCATTATCATAGTGC TTTTCAACAC
TTTCAATTATACGGCTCATATTAATACCTTTTTCGTCTTTTGTTAAACTTGTTGAAAAACTA
AATGTGCCAGCTGTTTGATACTGGTCAACAAGTACAGGGTACACTAAGTTTTTAATACCA
ACTTCTTCTATTTCAAATAAAAAATCTTTATGTGTACTTTGTAAATCTGTC ATTTCGTTCTT
AGTAGTAGGTTTCGTGCCTTCAATAGGATCTACGGAACCAAAGTGTTTCCAACGACCTTC
TCGTGTCGATAAATCAAATTCAGTCAT 
 

> nagB 
Function: protein coding sequence; glucosamine-6-phosphate deaminase (core genome, constant) 
Best match: nagB_CC001-ST772_118_AJGE01000030.1[5919:6677] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 5866 … 6625; Length: 759 bp 
Sequence: 
ATGAAAGTATTAAACTTAGGATCGAAAAAACAAGCATCATTCTATGTTGCA TGTGAGTTA
TATAAAGAGATGGCATTTAATCAGCACTGTAAACTTGGTTTAGCAACTGGTGGTACAATG
ACAGATTTGTATGAACAACTTGTTAAGTTATTAAATAAAAATCAGTTAAAC GTAGACAAT
GTATCCACGTTTAATTTAGACGAATATGTAGGTTTAACTGCATCACATCCGCAAAGTTATC
ACTATTATATGGATGACATGCTTTTCAAACAATATCCTTATTTTAATAGAA AGAACATTCA
TATTCCAAATGGAGATGCCGATGATATGAATGCGGAAGCGTCAAAATATAATGACGTTTT
AGAACAACAAGGTCAACGTGATATTCAAATTTTAGGTATTGGAGAAAATGG TCATATTGG
ATTTAATGAACCTGGTACGCCGTTTGATAGCGTTACTCATATCGTTGATTTGACTGAAAGT
ACTATTAAGGCTAATAGTCGATATTTTGAAAACGAAGATGATGTTCCAAAG CAAGCCATT
TCGATGGGACTTGCTAATATTCTTCAAGCCAAACGTATCATTTTACTCGCATTTGGTGAAA
AGAAACGTGCTGCTATTACACATTTATTAAATCAGGAAATTTCTGTTGATGTTCCAGCCAC
ATTACTTCACAAACACCCGAATGTTGAGATATATTTAGACGACGAAGCTTGCCCGAAAAA
TGTTGCGAAAATTCATGTCGATGAAATGGATTGA 
 

> hxlA 
Function: protein coding sequence; 3-hexulose-6-phosphate synthase (core genome, variable) 
Best match: hxlA_CC001-ST772_118_AJGE01000030.1[6754:7386] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 6701 … 7334; Length: 633 bp 



Sequence: 
GTGGAATTACAATTAGCAATTGATTTATTAAACAAAGAAGACGCGGCTGAGTTAGCAAAT
AAAGTAAAAGATTATGTAGATATCGTAGAAATCGGTACGCCAATCATTTAC AACGAAGGT
TTACCAGCAGTTAAACATATGGCAGACAACATTAGTAATGTAAAAGTATTA GCAGACATG
AAAATTATGGATGCAGCTGATTATGAAGTTAGCCAAGCAATTAAATTTGGCGCGGATGTA
ATTACAATACTAGGTGTTGCAGAAGATGCATCAATTAAAGCAGCTATTGAA GAAGCTCAT
AAAAATAATAAACAATTACTAGTTGATATGATTGCTGTTCAAGATTTAGAA AAACGTGCA
AAAGAACTAGATGAAATGGGTGCGGATTATATTGCAGTACACACTGGTTATGATTTACAA
GCAGAAGGGCAATCACCATTAGAAAGTTTAAGAACCGTTAAATCTGTTATTAAAAATTCT
AAAGTTGCAGTAGCAGGTGGAATTAAACCAGATACAATTAAAGATATTGTC GCTGAAAG
TCCTGATCTTGTTATTGTTGGTGGCGGAATCGCAAATGCAGATGATCCAGTAGAAGCTGC
AAAACAATGTCGCGCTGCAATCGAAGGTAAGTAA 
 

> sis 
Function: protein coding sequence; sugar isomerase (core genome, variable) 
Best match: sis_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[647833:648381] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 7335 … 7884; Length: 549 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAATTTAGTGACTATCAATTAATTCTAGATGAATTAAAGATGACT TTGTCACATG
TTGAAGCGGATGAGTTTTCAACTTTTGCATCCAAAATACTACATGCTGAACATATATTTGT
AGCTGGCAAAGGACGTTCAGGATTCGTGGCGAATAGTTTTGCAATGCGCTTAAATCAGCT
CGGCAAACAGGCACATGTTGTTGGAGAATCAACGACACCTGCGATTAAGTCGAATGATGT
ATTTGTAATTATCTCTGGTTCAGGTTCCACGGAACATTTAAGATTATTAGCAGACAAAGC
AAAATCAGTAGGTGCTGACATCGTATTAATTACTACAAATAAAGATTCTGC AATAGGCAA
TCTAGCTGGGACGAACATCGTTTTGCCTGCAGGTACAAAATATGATGAACAAGGCTCGGC
ACAACCATTAGGAAGTTTGTTTGAACAAGCATCTCAATTATTTTTAGATAG TGTTGTAATG
GGATTGATGACTGAAATGAATGTTACGGAACAAACGATGCAACAAAATCAT GCTAATTTA
GAATAA 
 

> Q2FJ68 
Function: protein coding sequence; putative haloacid dehalogenase-like hydrolase (core genome, 
variable) 
Best match: Q2FJ68_CC008_COL_CP000046.1[651653:652300]  
Position: 018-contig_252: 7996 … 8644; Length: 648 bp 
Sequence: 
TTGAAGTTTGACAATTATATTTTTGATTTTGATGGTACGTTGGCAGACACGAAAAAATGTG
GTGAAGTAGCAACACAAAGTGCATTTAAAGCATGTGGCTTAACGGAACCATCATCTAAA
GAAATAACGCATTATATGGGAATACCTATTGAAGAATCATTTTTAAAATTA GCAGACCGA
CCATTAGATGAAGTAGCATTAGCAAAGTTAATCGATACATTTAGACATACA TATCAATCT
ATTGAAAAGGACTATATTTATGAATTTGCGGGTATAACTGAAGCCATTACA AGTTTGTAT
AACCAAGGGAAAAAACTTTTCGTGGTGTCTAGTAAGAAGAGTGATGTATTAGAAAGAAA
TTTATCGGCTATTGGATTAAATCACTTGATTACCGAAGCTGTTGGATCCGATCAAGTAAGT
GCATATAAACCAAATCCTGAAGGCATACACACAATTGTGCAACGCTACAATTTAAATAGC
CAACAAACGGTGTATATTGGTGATTCAACGTTTGATGTTGAGATGGCACAACGTGCTGGT
ATGCAATCTGCAGCTGTCACTTGGGGTGCACATGATGCAAGGTCATTACTTCATTCAAAT
CCGGATTTTATTATTAATGATCCATCAGAAATTAATACCGTATTATAA 
 

> proP 
Function: protein coding sequence; putative proline/betaine symporter (core genome, variable) 
Best match: proP_part_CC005_CF-Marseille_CABA01000111.1[9182:9701] 
Position: 018-contig_252: 9635 … 9665; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTGGGACATTATCAGGTTACATAGCTGCTT 
 

> vraA 



Function: protein coding sequence; long chain fatty acid CoA ligase (core genome, constant) 
Best match: vraA_CC001-ST772_118_AJGE01000030.1[11142:12518] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 11089 … 12466; Length: 1377 bp 
Sequence: 
ATGAACGTAATTTTAGAACAGTTGAAAACACATACTCAAAATAAACCTAAT GACATAGCA
TTACATATAGATGATGAAACAATTACATATAGTCAACTAAATGCCCGCATC ACTAGCGCA
GTTGAATCTTTGCAGAAATATTCACTTAACCCTGTCGTTGCTATTAATATGAAATCATCGG
TTCAAAGTATTATTTGTTATTTAGCTTTGCATCGTGTACATAAAGTGCCTATGATGATAGA
AGGTAAATGGCAAAGTACTATACATCGTCAATTGATTGAAAAATATGGTAT TAAAGATGT
AATTGAAGATACAGGTCTCATGCAGAGTATAGACTCACCGATGTTTATTGATGCAACGCA
ATTACAGCACTACCCCAATTTATTACATATTGGTTTTACTTCAGGGACAACTGGACTGCCA
AAAGCATATTATCGTGATGAAGATTCATGGTTGGCTTCTTTTGAAGTTAATGAAATGTTGA
TGTTAAAAAATGAAAATGCAATAGCAGCCCCTGGACCACTATCGCACTCGTTAACATTAT
ATGCGTTATTGTTTGCTTTAAGTTCCGGTCGTACTTTTATAGGACAGACCACTTTTCATCCT
GAAAAGTTACTTAATCAATGTCGTAAAATATCATCATACAAAGTTGCTATG TTTCTTGTTC
CAACGATGATTAAATCATTATTGTTAGTTTACAACAATGAACATACAATCC AATCATTTTT
TAGCAGTGGAGATAAGCTGCATTCTTCTATTTTTAAAAAGATAAAAAATCA AGCAAATGA
CATAAATTTGATTGAATTTTTTGGTACATCGGAAACCAGTTTTATCAGCTATAACTTGAAT
CAGCAAGCACCAGTTGAATCAGTAGGTGTGCTATTTCCAAATGTGGAATTGAAAACAACG
AATCACGATCACAATGGTATAGGAACTATTTGTATAAAAAGTAATATGATG TTTAGTGGC
TATGTAAGTGAACAATGTATAAATAATGATGAATGGTTTGTTACTAATGAT AATGGCTAT
GTAAAAGAGCAGTATTTATATTTAACGGGACGTCAACAGGATATGTTAATT ATTGGTGGT
CAAAATATATATCCAGCACATGTTGAACGCCTTTTAACGCAATCTTCGAGCATTGATGAA
GCAATTATCATCGGTATTCCAAATGAGCGTTTTGGTCAAATAGGCGTATTGCTTTATTCTG
GTGATGTGACACTTACACATAAAAATGTAAAACAATTTTTAAAAAAGAAAG TGAAACGC
TATGAAATTCCATCGATGATTCATCATGTAGAAAAGATGTATTACACTGCA AGTGGTAAA
ATTGCTAGAGAAAAAATGATGTCGATGTATTTGAGAGGTGAATTATAA 
 

> vraB 
Function: protein coding sequence; acetyl-CoA c-acetyltransferase (core genome, constant) 
Best match: vraB_CC008_NCTC8325_CP000253.1[567450:568589] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 12467 … 13607; Length: 1140 bp 
Sequence: 
ATGAATCAAGCAGTCATAGTTGCAGCTAAACGAACTGCATTTGGGAAATATGGTGGCACT
TTAAAACATTTAGAGCCAGAACAATTGCTTAAACCTTTATTCCAACATTTT AAAGAGAAG
TATCCAGAGGTAATATCTAAAATAGATGATGTAGTTTTAGGTAATGTTGTT GGGAATGGT
GGCAATATTGCAAGAAAAGCATTGCTTGAAGCGGGGCTTAAAGATTCAATACCTGGCGTC
ACAATCGATCGGCAATGTGGGTCTGGACTTGAAAGTGTTCAATATGCATGTCGCATGATC
CAAGCCGGAGCTGGCAAGGTATATATTGCAGGTGGTGTTGAAAGTACAAGTCGAGCACC
TTGGAAAATCAAACGACCGCATTCTGTGTACGAAACAGCATTACCTGAGTTTTATGAGCG
TGCATCATTTGCACCTGAAATGAGCGACCCATCAATGATTCAAGGTGCTGAAAATGTGGC
CAAGATGTATGATGTTTCAAGAGAATTACAAGATGAATTTGCTTATCGAAG TCATCAATT
GACAGCGGAAAATGTAAAGAATGGAAATATTTCTCAGGAAATATTACCTAT AACCGTTAA
AGGAGAAATATTCAACACTGATGAAAGTCTAAAATCACATATTCCGAAAGA TAACTTTGG
CCGATTTAAGCCCGTGATCAAAGGTGGGACCGTTACCGCTGCGAATAGTTGTATGAAAAA
TGATGGTGCAGTTTTATTGCTTATTATGGAAAAAGATATGGCATACGAATTAGGTTTCGA
GCATGGTTTATTATTTAAAGATGGTGTTACGGTAGGTGTTGATTCTAATTTTCCTGGCATT
GGTCCAGTACCAGCCATTTCCAACTTACTAAAAAGAAATCAATTAACGATA GAAAATATT
GAAGTCATTGAAATTAACGAAGCGTTCAGTGCACAGGTAGTTGCCTGCCAACAAGCTTTA
AATATTTCAAATACGCAATTAAATATATGGGGTGGTGCATTAGCATCAGGTCATCCATAC
GGTGCAAGCGGTGCCCAATTAGTGACTCGATTATTTTATATGTTTGACAAAGAGACTATG
ATTGCATCTATGGGGATAGGGGGAGGTCTAGGAAATGCAGCATTATTTACTCGATTCTAA 
 

> vraC 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 



Best match: vraC_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[620281:620646] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 13581 … 13947; Length: 366 bp 
Sequence: 
ATGCAGCATTATTTACTCGATTCTAACCAGCGATTAAATGTGTCATTTTCTAAGGATAGTG
TGGCTGCATATTATCAGTGTTTTAACCAACCTTATAGAAAAGAAGTACCACCATTAATGT
GTGCGTCATTATGGCCAAAATTTGATTTATTTAAAAAATATGCAAATAGCG AACTGATTTT
AACAAAATCAGCAATTAATCAAACTCAAAAGATAGAAGTAGACACAATATA TGTAGGGC
ATTTAGAAGATATTGAATGCCGACAGACTCGCAATATCACACGTTATACAATGGCTTTAA
CATTAACTAAAAATGATCAACATGTCATAACGGTTACACAAACTTTTATTA AGGCGATGA
AGTAG 
 

> ssr128 
Function: noncoding RNA small stable RNA 128 (core genome, constant) 
Best match: ssr128_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[620913:621305:r]RC (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 14213 … 14606; Length: 393 bp 
Sequence: 
AAATAACCGATATTAGCTGCATGAACGCATATTAATTAGGAGATGAAAGGA CAGCTAAT
ATCAGTTATGTATTGTTATTATTATTGGGAACAGAGATGAATATAGGTTAC GTTTCTTTCT
TTGCACGGGGATGCATTAATCTAAAATAATAATAACAACTATATCAATGTT TAATAAATT
CTGGATTATTGGAACGATTAGTCAATTTAACTAACTTTCATATGATCTATA TCGTCTTGTA
ATAAAGAGAGCAATTTGAATATTTCAGTATCACTAAATGAATCGTCACATT TAATTGAAA
CATGCTGAAACGTTTTGGTTATAATTTCATAAACTGGTGCGCCTTCATGGTGATACTGTCG
ATAAATAATCATAACCTATATTACCTCCTTT 
 

> thiD1 
Function: protein coding sequence; phosphomethylpyrimidine kinase (core genome, constant) 
Best match: thiD1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[655591:656421:r]RC (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 15093 … 15924; Length: 831 bp 
Sequence: 
TTAAACCTCTGTTACTTCAACATCGATATGTTCAATACGGTTGTATGCACCGTGATCCACA
GGACCAACAAAATCATTCATTTTCCAACCGTTTTTAATAGCAGAAGCGACGAAAGCTTTC
GCGCTAATCACAGCTTCTTTCGGTGACTTACCGTTAGCTAAATATGCAGTTGTTGCCGCAG
CAAATGTACAACCAGCACCATGGTTATAACTTTGTTGGAACATGTCTGTTGTTAGTTGATA
AAATGTTTGACCATCATAGTATAAGTCATACGATTTATCTTGATCTAAAGC TTTGCCACCT
TTAATGATGACATGCTGTGCGCCTTTATCAAAGATAATTGTTGCAGCCTTTTTCATATCTT
CAATTGAATTTAATTTACCTAATCCTGATAATTGACCCGCTTCAAATAAGT TTGGTGTCAC
TACCGTTGCTTTAGGTAGTAAATATTTAATCATCGCCTCAGTATTTCCAGGATTAAGCACT
TCATCTTCGCCTTTACAAACCATGACAGGATCTACTACAAAATATTGTGCATTAGATGCCT
CATATACTTCTCCAGCACGTTTGATTATCTCCTCAGTACCTAACATACCTGTTTTAATAGC
ATCAGGTCCGATTGATAAAGCCGTTTCAAGTTGTTTTTCAAATACATCCATTGGTAATGGT
GTAACATCGTGTGACCATGTATCTTTATCCATAGTAACGATGGCAGTTAAAGCGACCATG
CCATACGTATCTAATTCTTGGAACGTTTTCAAATCTGCTTGCATACCTGCGCCAGCACTTG
TGTCAGAACCGGCAATTGTTAAAACTTTCTTTAAAGCCAT 
 

> ung 
Function: protein coding sequence; uracil-DNA glycosylase (core genome, constant) 
Best match: ung_CC001_MSSA476_BX571857.1[621498:622154]  
Position: 018-contig_252: 16107 … 16764; Length: 657 bp 
Sequence: 
ATGGAATGGTCGCAAATTTTTCATGACATAACAACGAAACATGACTTTAAA GCTATGTAT
GATTTTTTAGAAAAAGAATATTCGACTGCAATCGTATACCCTGATAGGGAAAATATATAT
CAAGCGTTTGATTTAACACCGTTTGAAAATATCAAAGTTGTTATATTAGGA CAAGACCCG
TATCATGGTCCAAACCAAGCACATGGATTAGCATTTTCAGTGCAACCTAACGCAAAATTC
CCTCCATCTTTACGTAATATGTATAAAGAATTAGCAGATGATATTGGATGCGTTAGACAA
ACACCGCATTTACAAGATTGGGCAAGAGAAGGCGTCTTGTTATTGAATACAGTTTTAACC



GTAAGACAGGGTGAAGCAAATTCTCATCGTGATATTGGTTGGGAAACATTTACTGATGAA
ATTATTAAAGCAGTGTCTGATTATAAAGAACATGTTGTCTTTATTTTGTGGGGGAAACCTG
CACAGCAAAAAATAAAGCTTATCGATACATCTAAACATTGTATTATAAAAT CAGTGCATC
CTAGTCCACTGTCTGCATATAGAGGATTCTTTGGATCAAAACCGTATTCCAAAGCGAATG
CCTATTTAGAGTCAGTAGGAAAATCACCAATTAATTGGTGTGAAAGTGAGGCGTAG 
 

> rsaA 
Function: noncoding RNA ncRNA of Staphylococcus aureus A (core genome, constant) 
Best match: rsaA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[627561:627699] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 20860 … 20999; Length: 139 bp 
Sequence: 
AGTTAACCATTACAAAAATTGTATAGAGTAGCGACTGTATAATTTCTATTG AGGTTAACG
TTTATATGTAGTGATAGTAGTTAAAGTTCTCCCAAGGAAGACTACTCGGGTACACTTTGCT
ATGAGCAAAGTGTACTTT 
 

> pta 
Function: protein coding sequence; phosphotransacetylase (core genome, constant) 
Best match: pta_CC001-ST772_118_AJGE01000030.1[22141:23127] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 22088 … 23075; Length: 987 bp 
Sequence: 
ATGGCTGATTTATTAAATGTATTAAAAGACAAACTTTCTGGTAAAAACGTT AAAATCGTA
TTACCTGAAGGAGAGGACGAACGTGTTCTAACAGCTGCAACACAATTACAAGCAACAGA
TTATGTTACACCAATCGTGTTAGGTGATGAGACTAAGGTTCAATCTTTAGCGCAAAAACT
TGATCTTGATATTTCTAATATTGAATTAATTAATCCTGCGACAAGTGAATT GAAAGCTGAA
TTAGTTCAATCATTTGTTGAACGACGTAAAGGTAAAGCGACTGAAGAACAAGCACAAGA
ATTATTAAACAATGTGAACTACTTCGGTACAATGCTTGTTTATGCTGGTAAAGCAGATGG
TTTAGTTAGTGGTGCAGCACATTCAACAGGAGACACTGTGCGTCCAGCTTTACAAATCAT
CAAAACGAAACCAGGTGTATCAAGAACATCAGGTATCTTCTTTATGATTAA AGGTGATGA
ACAATACATCTTTGGCGATTGTGCAATCAATCCAGAACTTGATTCACAAGGACTTGCAGA
AATTGCAGTAGAAAGTGCAAAATCAGCATTAAGCTTTGGCATGGATCCAAAAGTTGCAAT
GTTAAGCTTTTCAACAAAAGGGTCTGCTAAATCAGACGACGTGACAAAAGTTCAAGAAG
CTGTCAAATTAGCACAACAAAAAGCTGAAGAAGAAAAATTAGAAGCAATCA TTGATGGC
GAATTCCAATTTGATGCTGCGATTGTACCAGGTGTTGCTGAGAAAAAAGCGCCAGGTGCT
AAATTACAAGGTGATGCAAATGTCTTTGTATTCCCAAGTTTAGAAGCTGGTAATATTGGTT
ACAAAATTGCACAACGTTTAGGTGGATATGATGCAGTTGGTCCAGTATTACAAGGTTTAA
ATTCTCCAGTAAATGACTTATCACGTGGCTGCTCAATTGAAGATGTATACAATCTTTCAAT
TATCACAGCAGCGCAAGCCTTACAATAA 
 

> lipL 
Function: protein coding sequence; octanoyl-GcvHb protein N-octanoyltransferase 
Best match: lipL_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[629778:630614] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 23077 … 23914; Length: 837 bp 
Sequence: 
ATGGATTTAGCGAGTAAATATTTTAATGGCGTCAACTGGCGATATATCGATCATTCTTCTG
GATTAGAACCTATGCAATCTTTCGCATTCGATGATACATTTTGCGAAAGTGTGGGCAAAG
ATATATCAGATAATGTTGTGCGTACTTGGATTCATCAACATACTGTTATTCTTGGTATTCA
TGATTCAAGATTGCCGTTTTTAAAAGATGGCATTGATTATTTAACGAATGAGATTGGTTAT
AATGCCATTGTTAGAAATTCTGGTGGCTTAGGTGTCGTTCTAGATCAAGGTGTATTAAATA
TATCGCTGATGTTCAAAGGACAAACAGAAACAACGATTGATGAAGCGTTTACTGTGATGT
ACCTCTTAATTAGCAAAATGTTCGAAAATGAGAATGTTGATATTGATACGA TGGAAATTG
AACATTCTTATTGCCCAGGAAAATTTGACTTAAGTATCGATGGTAAGAAAT TTGCAGGCA
TATCGCAACGAAGAGTTAGAGGCGGTATTGCTGTACAAATTTATCTTTGTGTTGAAGGCT
CTGGTTCAGAACGTGCATTGATGATGCAAACATTTTATGAACATGCTTTAAAAGGTGAAG
TGACTAAATTTAAATATCCTGAAATTGAACCATCTTGTATGGCCTCATTAGAGACATTGCT
TAACAAAACGATTACTGTTCAAGATGTAATGTTTTTACTATTATATGCAAT CAAAGATCTT



GGCGGTGTATTAAATATGACGCCAATTACTCAAGAAGAATGGCAAAGATACGATACGTA
TTTTGATAAAATGATTGAAAGAAACAAGAAAATGATAGATCAAATGCAATA G 
 

> mvaK1 
Function: protein coding sequence; mevalonate kinase 1 (core genome, constant) 
Best match: mvaK1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[631201:632121] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 24500 … 25421; Length: 921 bp 
Sequence: 
ATGACAAGAAAAGGATATGGGGAATCGACAGGTAAGATTATTTTAATAGGA GAACATGC
TGTTACATTTGGAGAGCCTGCTATTGCAGTACCGTTTAACGCAGGTAAAATCAAAGTTTT
AATAGAAGCCTTAGAGAGCGGGAACTATTCGTCTATTAAAAGCGATGTTTACGATGGTAT
GTTATATGATGCGCCTGACCATCTTAAGTCTTTGGTGAACCGTTTTGTAGAATTAAATAAT
ATTACAGAGCCGCTAGCAGTAACGATCCAAACGAATTTACCACCATCACGTGGATTAGGA
TCGAGTGCAGCTGTCGCGGTTGCTTTTGTTCGTGCAAGTTATGATTTTTTAGGGAAATCAT
TAACGAAAGAAGAACTCATTGAAAAGGCTAATTGGGCAGAGCAAATTGCACATGGTAAA
CCAAGTGGTATTGATACGCAAACGATTGTATCAGGCAAACCAGTTTGGTTCCAAAAAGGT
CATGCTGAAACGTTGAAAACGTTAAGTTTAGACGGCTATATGGTTGTTATAGATACTGGT
GTGAAAGGTTCAACAAGACAAGCAGTAGAAGATGTTCATAAACTTTGTGAGGACCCTCA
GTACATGTCACATGTAAAACATATCGGTAAGTTAGTTTTACGTGCGAGTGATGTGATTGA
ACATCATAACTTTGAAGCCTTAGCGGATATTTTTAATGAATGTCATGCGGATTTAAAGGC
GTTGACAGTTAGTCATGATAAAATAGAACAATTAATGAAAATTGGTAAAGA AAATGGTG
CGATTGCTGGAAAACTTACTGGCGCTGGTCGTGGTGGAAGTATGTTATTGCTTGCCAAAG
ATTTACCAACAGCGAAAAATATTGTAAAAGCTGTAGAAAAAGCTGGTGCAG CACATACTT
GGATTGAGAATTTAGGAGGTTAA 
 

> mvaD 
Function: protein coding sequence; mevalonate diphosphate decarboxylase (core genome, constant) 
Best match: mvaD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[632126:633109] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 25425 … 26409; Length: 984 bp 
Sequence: 
TTGATTAAAAGTGGCAAAGCACGTGCACATACGAATATTGCACTTATAAAA TATTGGGGT
AAAAAAGATGAAGCACTAATCATTCCAATGAATAATAGCATATCTGTTACA TTAGAAAAA
TTTTACACTGAAACGAAAGTCACTTTTAACGACCAGTTAACACAGGATCAATTTTGGTTG
AATGGTGAAAAGGTTAGTGGCAAAGAATTAGAGAAAATTTCAAAATATATG GATATTGT
CAGAAATAGAGCTGGCATCGATTGGTATGCAGAAATTGAAAGCGACAATTTTGTACCAAC
AGCAGCAGGGTTGGCTTCATCGGCAAGCGCATATGCAGCTTTAGCAGCAGCTTGTAATCA
AGCGCTAGACATGCAGCTGTCAGATAAGGATTTATCGAGATTGGCGCGAATTGGTTCGGG
TTCTGCGTCGCGTAGTATTTATGGTGGATTTGCAGAATGGGAAAAAGGGTATAGTGATGA
GACGTCATATGCCGTTCCACTTGAATCGAATCATTTTGAAGATGACCTTGCCATGATATTT
GTTGTGATTAATCAACATTCTAAAAAGGTACCTAGTCGATATGGTATGTCATTGACACGA
AACACATCAAGGTTTTATCAATATTGGTTAGATCATATTGATGAAGATTTA GCTGAAGCA
AAAGCAGCGATTCAAGACAAAGATTTTAAACGCCTTGGTGAAGTAATTGAA GAAAATGG
TTTGCGTATGCATGCCACGAATCTAGGATCAACACCGCCGTTCACATATCTTGTGCAAGA
AAGTTATGATGTCATGGCGCTTGTTCACGAATGCCGAGAAGCGGGGTATCCGTGTTATTT
TACAATGGATGCGGGACCTAATGTGAAAATACTTGTAGAAAAGAAAAACAA GCAACAGA
TTATAGATAAATTATTAACACAGTTTGATAATAACCAAATTATTGATAGTG ACATTATTGC
CACAGGAATTGAAATAATTGAGTAA 
 

> mvaK2 
Function: protein coding sequence; phosphomevalonate kinase 2 (core genome, constant) 
Best match: mvaK2_CC008_NCTC8325_CP000253.1[581406:582482] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 26421 … 27498; Length: 1077 bp 
Sequence: 
ATGATTCAGGTCAAAGCACCCGGAAAACTTTATATTGCTGGAGAATATGCTGTAACAGAA
CCAGGATATAAATCTGTACTTATTGCGTTAGATCGTTTTGTAACTGCTACTATTGAAGAAG



CAGACCAATATAAAGGTACCATTCATTCAAAAGCATTACATCATAACCCAG TTACATTTA
GTAGAGATGAAGATAGTATTGTCATTTCAGATCCACATGCAGCAAAACAATTAAATTATG
TGGTCACAGCTATTGAAATATTTGAACAATACGCGAAAAGTTGCGATATAGCGATGAAGC
ATTTTCATCTGACTATTGATAGTAATTTAGATGATTCAAATGGTCATAAAT ATGGATTAGG
TTCAAGTGCAGCAGTACTTGTGTCAGTTATAAAAGTATTAAATGAATTTTA TGATATGAA
GTTATCTAATTTATACATTTATAAACTAGCAGTGATTGCAAATATGAAGTT ACAAAGTTTA
AGTTCATGCGGAGATATTGCTGTGAGTGTATATAGTGGATGGCTAGCGTATAGTACTTTT
GATCATGAATGGGTTAAGCATCAAATTGAAGATACTACGGTTGAAGAAGTTTTAATCAAA
AACTGGCCTGGATTGCACATCGAACCATTACAAGCACCTGAAAATATGGAAGTACTTATC
GGTTGGACTGGCTCACCGGCGTCATCACCACACTTTGTTAGCGAAGTGAAACGTTTGAAA
TCAGATCCTTCATTTTACGGTGACTTCTTAGAAGATTCACATCGTTGTGTTGAAAAACTTA
TTCATGCTTTTAAAACAAATAACATTAAAGGTGTGCAAAAGATGGTGCGTCAGAATCGTA
CAATTATTCAACGTATGGATAAAGAAGCTACAGTTGATATAGAAACTGAAA AGCTAAAA
TATTTGTGTGATATTGCTGAAAAGTATCACGGCGCATCTAAAACATCAGGCGCTGGTGGT
GGAGACTGTGGTATTACAATTATCAATAAAGATGTAGATAAAGAAAAAATT TATGATGA
ATGGACAAAACATGGTATTAAACCATTAAAATTTAATATTTATCATGGGCA ATAA 
 

> ykgC 
Function: protein coding sequence; FAD-dependent pyridine nucleotide-disulphide oxidoreductase 
(core genome, variable) 
Best match: ykgC_CC001-ST772_118_AJGE01000030.1[28120:29442:r]RC (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 28067 … 29390; Length: 1323 bp 
Sequence: 
CTAGAAATTAAATAAATCATTAAATGATTCGGCCATCGTAGGATGCGTATA AATATTATC
TCGTAATACGGTATATGGAATGTTTTGATCAATCGCAAGTTTAATTATATTAATTAATTCT
TCAGATTGCTTACCATATAATGTAGCACCTAAAATCATATTATTTTCATTA TTAATGACTA
CTTTAAATAAACCTCTTGGATCATTGTTAATTTTGTGACGAGGTATAGCACTTACTAAAAG
TTGATGTTCAGTGTAATCATAATGTTGAGCGGCAGCTTCTTTACCAGTTAATCCAACACGT
GATAATGGTGGATCTATAAATACTGTATAAGGCACGCTGCCTCTATTGTCAGTCGTACGT
GACTGATTACCATATAACGCTGATTTGATAATTCGATAATCATCTAAAGAT ATATACGTA
AATTGAAGTCCGCCTTTAACATCACCTGCAGCATAAATATGCGGCACAGTTGTTTGAAGA
TGAGCATTGACTTTAATTTCGCCTCTGTCGCCTAATTCGATATCAGTATTTTCTAAAGCTA
AATCCGTATTCGGTTTGCGACCGATAGCCAAAAGTACTGCATCAGCCTCAAAGTTACCAA
CGTTAGTATGGACTGTTGTATGATGATTGTCAGATGACAATTCAGTCGTTTCAACATTTGT
ATACAATGCAATGCCTTTATTTTCTAAGTCAGTAATAGCATGTGCAACGACATCTTGATCT
TCACGTGGCATAAATGATTCACCACGTTCTAATACTGTAACCTTACTACCTAAATTCGCAA
ACATTGAAGCAAATTCTAAGGCGATATAACCGCCACCTACAATAACGAGGTGCTTAGGTT
GATAGCTAATGTTTAATAAACCTGTCGAATCGAAGACGTGTTTAGCTTGATCAAGGCCTT
TAATGTTAGGAATGACAGAGGTAGCACCGGTATTAATAATGATATGAGGTGCAGTAATAC
TATCGACGATATCGTCATGTTGATCTAATAAATTCACTTCAGTATTAGATTTAAACTGCGC
TTTAAAATCCAGTACATCAATGTTGTTATCGTCTGCTAATAAGTGGTAATTTTTATTGTTT
AGCGCATTGACAACATCGTTTTTACGGTTATAACTTGCTTCAAAAGATTTGCCTTCTAATC
CATCATGTACAAGTGTCTTCGAAGGTATACATCCTATATTTATACAAGTGCCTCCATACAT
TTTCGAAGATTGTTCGATAACTGCGACGTGTTGACCTGTTGATGCAGCGTATTTCGCTAAA
GTTTTACCAGCTTTCCCAAATCCTATTACAATTAAATCATATGTTTTCAT 
 

> Q5HI81 
Function: protein coding sequence; transcript regulator (core genome, variable) 
Best match: Q5HI81_CC008_NCTC8325_CP000253.1[584361:584801:r]RC (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 29376 … 29817; Length: 441 bp 
Sequence: 
TCATATGTTTTCATGACATAAATCCTCCTTTTGAATGTCTTCAATGACATCTTTGATTGTTT
TTCCATTATAAAAATTAATAATGATATTCTGTTCGTCTTGCTGATAATGTG ACATGGTAGT
TGCAATATTACGAGCAATTTGACAGTGACTGCCTTCGTCGCCAGTAAATAGACGTGTGTG
GTGTTCTTTCTCTAAGACAAAATGTTTATATAATGTTGCTAGAGAGACATCAGCACTTTGA



TCATTTGCTAAATAACCGCCATCTTTACCTCGTATTGTGTCAATCATTTTTAAATCGACAA
GTTGAGTCGTCACGCGTCGTAATTGAACAGGATTTAAACAAGTTAATTCTGCTAATGAAC
TACTATTGAATTTTTCTGAATGATGCTTAGTTAAAAAAGCTAATACATGCA CGGCAATGTT
AAATTCTAAATTCAA 
 

> Q5HI79 
Function: protein coding sequence; putative protein chv 
Best match: Q5HI79-CC25_CC025_21305_AFNO01000011.1[183738:185144:r] 
Position: 018-contig_252: 30441 … 31848; Length: 1407 bp 
Sequence: 
ATGAGTATTGACATGTATTTAGACAGATCTCGAAACCAAGCTTCAAGTGTGGGGAATTTG
AGTCAAACAATGAATTCAAATTATGATGCGTTGGAAAAAGCAATTACTCAA TTTATTAAT
GATGATGCGCTTAAAGGGAAAGCGTATACGTCAGCTAAGCAATTTTTTAGTACGGTGTTA
ATTCCATTATCAACAAGTATGAAAACATTGAGTGATTTAACGAAGCAAGCT TGCGATAAT
TTTGTGTCACGTTATACGAGTGAGGTTGATAGCATATCTTTAAAAGAATCAGAGCTTGAA
GAAGATATCAGATCATTAAGTCAACAAATTACGCGATATGAAAATTTGAAT AACAATTTG
AAAAAGCATGCTTCCGATAATCAGCAAGCCATTTCATCGAACCAACAAATA ATACGAAC
ATTAGGTCAACAAAAACATGAATTAGAAGAGAAGCTACGCAAATTGCGTGA GTTTAATC
AAAAATCACCAGAAATATTTAAAGAAGTTGAAGAATTTCAAAAAATTGTCC AACAAGGA
CTTACCCAAGCGCAGAATTTTTGGAACTTTTCAACAAATCAATTTAATATA CCTTCAGGTA
AAGAACTTGATTGGGCTAAAGCAAGTCATGAAAAATATTTGAAAGTTGCTA TGGGGAAA
ATTGAACATAAAGCAGAGAAAGAAACTTTAAATAAAGCAGACTTTGCTGTT ATAAAGGC
ATATGCCAAAGAGCATCCAGAAGACGATATCCCGAAAAGTATACTGAAATA TATAAATG
ACAATAAAGACAGTATTAAAAGAGATATAGGATTAGATATCACTTCAACAC TTTTAGAGC
AAGGCGGTATAAATGCAAGTAAATTCGGTGTATTTATCAATACAGCAGGTGGAGTGAAA
GGCCCAGCAGGTCCAAATTCATTTGTGGAAGTCAAACGTACATCAGGTAATGTGTTTATA
GAAAATGGTAGTAAATTTGCAAAAGGCGGAAAATACCTAGGTAAAGGTGTT GCTGGTGT
AGGATTTGGTATAGGTATGTATGATGACCTTGCAAATGATGATAAAACATTTGGAGAGGC
ATTATCGCATAATGGTATGACGCTTGCAGCTGGATCTGCAATGGGGACTATTGTGTCTGT
AGGTATAACTATGCTGGCAAGTAATCCAGTAGGATGGGCGGTTTTAGGAGGTTTTGCTGC
AGCAACAGGTTTTGCAATAGCGGCTGATTGGGCATATGAAAATAATTTGTGGGGATTAAA
AGATGAAACAGACTGGGTAGGACATAAAATAGATGACGGTATCGATGTTGTAAAAAAAT
CTACAAAAAAGGCTGTTGATAGTGTAGAAAAAGCTGTTGGTGAAGCTACAAAAAGTATA
TCTAATCATATAAATCCTATGAAATGGAGCTGGTAA 
 

> DUF443-var1 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: DUF443-var1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[642305:642946] (completely 
identical) 
Position: 018-contig_252: 32602 … 33244; Length: 642 bp 
Sequence: 
GTGGAGACATTGCTTTGCGAATCTAAAGTTATTAATAAAAACCCTAAATAT CGAATAATC
AAATACGATAGTGAATATTTAATGATTGATTTGGCAAGTAATTGGATTGTC TTCTTCTTTC
CATTTATTAACTGGCTCATACCGAAAACATATGTCAAAATCACTAAGAATG ATTATGAAA
AATTAAATATTGTCAAACCAGTTAAAAATAAATCGATAGGATGGACCATAT TCGCGGGTA
TTGTGTTACTTGGTGGTACTGTAAGAAGAAATACTTATTTATTTGATTTTCAATTAGAAGA
ACTAATTGTTTGGAGCAGCTGTTTCATTGGGTTTTTAGAGATTATATTTTTTTATTGTTATC
TAAATAAGAAATTAACATTAAATATTTATAATGAAAGTAAAAATAATGAAC TTAAATTAA
GATTATTACCCTCCTTTAAAAATATTTGTTTCACAATTTTTTATTACCTAT TTACTGGTTTC
ATGTCTTATGGGGCATTTTACTTGTTGGTATTTGAAAATGTGCAAAATTTAATCTTATATG
TTTCTTGGCTTTTCATGACTATGCTATTTATGTTTATGAATATGCATTCAATTATAGATAAA
AAAGTACATATATTCTTAAAGTCTAATAAATAG 
 

> DUF443-var10 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 



Best match: DUF443-var10_ref_CC008_COL_CP000046.1[679951:680580] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 33290 … 33920; Length: 630 bp 
Sequence: 
GTGCTTTGTGAATCTAGACAAATTTATAAAAATCCTAAATATCGAGTTATT AGATATAAT
AATGAATATTTCATGGTCGATTTAGTAAGTACTTGGATTACTTATTTTTTCCCTATGATTA
ATTGGTTTTTGCCCAAAAAATACGCAAAAATTAGCGAAAATGAATTTGAAA GGTTAAATA
TAGTCGAGCCTGTTAAAAATAATGTTTTTTGGCCGGTTGCAGGAAGTTCAGTTCTATTTGG
AATTATATTGAGAAAGTACGGTAACTTCTTTAATGTTCAGTTTGAAAAACA ACTAGCAAT
CACTGTATTTTTTATCATGTTAATAGGGATGTTAATTTTTTATTTTTATCTAAATAAAAAAT
TAACATTAAAAATTTTTAATACCAACGTGGTTAATAAGAATAGAGTTGTAT TAATACCGA
CTTTCAAACAAGGATTGTTAATAGTTTTTGCGTACTTTTTTTTAGGAAGCGCTTCAATATTT
ACTTTAACCATTCTTTTGACGACAGAGTCACAAAATATAATAATATTTTTA ACTTGGGTTA
TTATCACGATGTTTTTCTTTTTAGTGAATATGGCTTCGATAGGTAATAAAAATGTTCATGT
TATTTTAAGAATAAACGAGTAG 
 

> DUF443-var7 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: DUF443-var7_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[644075:644704] (completely 
identical) 
Position: 018-contig_252: 34372 … 35002; Length: 630 bp 
Sequence: 
ATGTTGCTTTGCGATGTCAGAGTCATTTATAAAAATCCGAAATACAAAGTCATTCAACAT
AACGGTGAATACTTATTAGTCGATTTAGTAAGCACTTGGTTCGTGTACTTTTTTCCTTTCAT
TAATTGGTTCATTCCAAAAAAGTACGCGATAATTAGCGAAGAAGAATTTGA AAATTTAAA
TGTTGTTAAACCAAATAAAAATAATGTTTTCTGGTCAGTTATAGGAAGTTC GGTTTTGTTT
GGAGTTACTTTAAGGAAATACATACATGTTTTTGATGTTCAATTAGATAAG CTAGTTGTAA
TGATATTGTGTGCTCTCGCTTTAATTTGTGTTATAGTTTTTTATTTTAACTTAAATAGAAAG
CTTAAGTTAAAAGTGTTTGATACAAATATTGAAAAAAATAAGAGAGTTATA TTAATACCA
ACGTTTAAACTTGGCTGTTTTTTAGTTTTCGGATATATTTTCGCTGGAAGTTTTTCAATATT
TTCATTAATTGCCCTTATGACAATCGAACCTCAAAATATAATAATATTTAT TTATTGGATT
ATGATGACAATGCTTTTCTTTTTGTTAAATATGACTTCGATAGGTAATGAAAAAGTTCGCG
TTATAATGAAAAATAATTGA 
 

> DUF443-var4 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: DUF443-var4_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[644819:645469] 
Position: 018-contig_252: 35116 … 35767; Length: 651 bp 
Sequence: 
GTGGAGACATTGCTTTGTGAAACTGAAAATATTAATAAGAATCCCAAATAT AGAATTATC
AAATACAAAGATGAATATTTGATGATTGATTTAGTAAGTACATGGTTAGCA CTCTTTTTCC
CAATGATTAATTGGCTGATTCCAAAAAAGTACGTCAAAATCAGCGAAAAAG ATTTTGAAA
CTTTAAACATTGTGAAGACAACTAAAATCAATTCTTTTTGGCCAGTGGCAGGAAGTACGG
TCTTATTTGGTGTTATGTTAAGAAGGTATTCCCATTTATTTATCGTTAAATATGAATATAG
TATAGTAATTTTAATTTGTTGCATCATAATACTAGGTATTTTTCTGTTTTT TTTATATTTAA
ATCAAAAGTTAAAGTTACAAATCTATAATGAAAACAAAAATAAAAGCAATA AGATAATC
ATATTTCCCACTTTAAAGAGTCTTTGTTTATCAATAGTTTTATATATTTAT TTAGGTGGTGG
TTCATTCTTTACTATTTATATGTTATTGACGATTGAAGTTCAAAATATAAT ATTATTTATAA
CTTTGTTTGTAATATTTTTGTTTTTCTTATTTTTAAATATGTGCTCACTATATGACAATAAA
GTTCATGTATTATTTAAATCAAATGGAATTGAAAAGTTTTAA 
 

> DUF443-var5 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: DUF443-var5_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[646376:647002] 
Position: 018-contig_252: 36673 … 37299; Length: 626 bp 
Sequence: 



ATGTTGCTATGCGAATCTAAAATCATCAATAAAAACCCAAAATATAGAATT ATTAAATAT
AATGATGAATACTTAATGGTCGATATAATAAGCACTTGGATTAGTTTATTT TTCCTTTTAT
TAATTGGTTCATCCCAAAAGAATACGTCAAAATTAGTAGAGAAGAGTTTGA AAACTTAAA
TATTGTTAAACCTGCTAAAAAGAATGTTTTTTGGCCAGTTGCAGGTAGCTCTGCTTTGCTG
GGAGTTGCATTAAGAAAATATACACATTTACTTGACATTCAACTTGATAAA AAATTAGTT
ATTGCCATATGTTGCATCACATTTATAGGGATTTTAATATTTTATGTACGCCTAATTAAAA
AATCATCTTTAAATATTTATAATACTAAAAATAAAAGGTCAAAAATTTTTT TAATACCTAC
ACTAAAAAATGTTTGTTTCACATTATTTGGATATATTTTATTTGGCGGATT GACTATGCTA
TTCCTAGATGCACTATTATCAATGAGTTATCAAAACATAATAGTATATTTT GTTTGGATTG
CAGTTATAATGGGTTTTTTTCTAGTTAATATAGCTTTAATTATAGATAAAA ACATTCATGT
CATACTTAAAAACCAATAG 
 

> Q5HI67 
Function: protein coding sequence; oxidoreductase (core genome, variable) 
Best match: Q5HI67_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[647272:648210] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 37568 … 38507; Length: 939 bp 
Sequence: 
ATGAAGCAATTTGTAAACTTAGGTAAATCTGATGTTGAAGTGTTTCCAATCGCACTTGGG
ACGAACGCAGTAGGTGGGCATAATTTATATCCGAACTTAGATGAAGAACAAGGAAAAGA
TGTTGTTCGTCAAGCCATTAATCATGGTATTAATTTATTAGATACGGCATATATTTATGGG
CCAGAACGATCAGAAGAATTGGTTGGAGAAGTTGTTAAAGAATATCCGCGAGAGCAAAT
TAAAATTGCTACGAAAGGGTCTCATGAATTTGATGAAAATCAAGAAGTACA TCAGAACA
ATCAACCGGAATATTTAAAACAACAAGTTGAGAATAGTTTGAAACGTCTAC AAACTGATT
ATATCGATTTATATTATATTCATTTTCCGGATAACAACACTCCGAAAGATC AAGCAGTTGC
AGCATTACAAGAGCTTAAGGAACAAGGGAAGATTAAAGCAATTGGTGTATCAAATTTCA
CATTAGATCAACTTAAAGAAGCAAATAAAGATGGTTACGTTGATGTTGTAC AGTTAGAAT
ATAATTTATTGCATCGCGAAAATGAGGCAGTATTACAATATTGTGTTGATCACCAAATCA
CATTTATTCCATATTTCCCATTAGCATCCGGTATTTTAGCTGGAAAATATGATGAGAACAC
TAAATTTAGTGACCATCGTACTACACGTCGTGATTTTAAACCAGGTGTATTTGAAGAAAA
TGTGCGTCGCGTAAAAGCTTTGGAAAGCATAGCTGCAGCACATCAAACTTCAATTGCGAA
CATTGTATTAGCATTTTATTTAACGAGACCAGCTATCGATGTGATTATTCCTGGTGCAAAA
CGTGCAGAACAAGTCGTTGAAAATATTAAAGCTGCAGATATCGTTTTATCAGATGATGAG
ATTCAATATATCGATGAACTGTTTCCGATTGAAGACTAA 
 

> Q5HI66 
Function: protein coding sequence; NADPH-dependent FMN reductase (core genome, variable) 
Best match: Q5HI66_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[648421:648957] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 38717 … 39254; Length: 537 bp 
Sequence: 
ATGATTACTGTTTTGTTTGGTGGGAGTAGACCAAACGGTAATACTGCACAATTAACAAAA
TTCGCTTTGCAAGATTTAGAGTATCAATGGATTGACGTGACACAACATCAGTTTAAACCG
ATACGTGACGTGAGACATACAGCAGAGACTATTACTTCATATGACGATGACTATTTGCCG
ATTCTAGATAAAATATTGGCTAGTGATACAATTATTTTTGCATCACCAGTGTATTGGTATA
GCATTTCAGCACCATTGAAAGCATTTATCGAACATTGGTCAGAAACATTACAAGATAAAC
GATATCCTAATTTTAAGGCACAAATGGCCGAAAAGGATTTTAGAGTTATTTTAGTTGGTG
GAGATTGTCCAAAAATAAAAGCGAAGCCAGCAATTACGCAAATGAAATATA GTTTAGAC
TTTTTAGGTGCCACTTTAAATGGTTATATTATTGGAACTGCTGAAAAGCCTGGTGACATCA
TGAAAGACAACTATGCCTTAGCACGTGCAACTGAGTGGAATAGTATATTGCAATAA 
 

> Q8NXU4 
Function: protein coding sequence; GNAT family acetyltransferase (core genome, constant) 
Best match: Q8NXU4_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[676945:677421] (completely identical) 
Position: 018-contig_252: 39422 … 39899; Length: 477 bp 
Sequence: 



ATGTTCAAGGTAAGACAAGCAACTGAAAAAGATGTTGTTCAAATTAGAGAT GTCGCAACT
AAAGCTTGGTTTAATACATACTTAAATATATACGCTGCGACAACAGTTAAT CACTTGTTA
GAAGCTTCATATAATGAACATCATTTAAAGAAAAGACTTCAAGAACAATTA TTCTTAGTC
GTTGAAGAAGGTAATGACATCGTTGGCTTTGCTAACTTTATTTACGGTGAAGAATTATATT
TATCAGCTCATTATGTTAAACCAGAATCGCAACATACAGGTTATGGTACAGCATTGTTAA
ATGAAGGATTATCACGTTTTGAAGATAAATTTGAAGGTGTTTACTTAGAAG TAGATAATA
AAAATGAAGAAGCAGTAGCTTACTATAAAGAGCAAGGTTTTACAATCTTAC GCTCTTATC
AGCCAGAAATGTATGGCGAAAAGTTAGACTTAGCACTTATGTACAAAGCATTTTAA 
 

> Q5HI65 
Function: protein coding sequence; phosphohydrolase (core genome, constant) 
Best match: Q5HI65_CC001_MW2-USA400_BA000033.2649642:650937 
Position: 018-contig_252: 39938 … 41234; Length: 1296 bp 
Sequence: 
ATGACTAACGCATATGTAGGTTTAAAATTAGTAGAAGAAAAAGTTTTTAAA GACCCGATA
CATCGATATATTCATGTTGAAGATCAATTGATATGGGATTTAATTAAAACT AAGGAATTC
CAAAGGTTACGTCGAATTAGACAACTAGGAACACTGTACCTATCTTTTCACACAGCAGAA
CATAGTCGCTTTGGACATTCTTTAGGTGTGTATGAAATAGTTAGACGATTAATTGATGAGT
CATTTATTGGTCATGATGCATGGGACAATAAAGATAGACCGTTGGCATTATGTGCTGCAT
TATTACATGATTTAGGACATGGTCCATTTTCACATAGTTTTGAAAAAATAT TTAATACAGA
CCATGAAGCATACACACAAGCGATTATTACTGGAGATACTGAGGTGAATGCTGTATTACG
TAAAGTGTCGCCTGAGTTTCCAAGAGAAGTTGCGGAAGTAATTAATAAAACGCATCATAA
TAAATTGGTCATTTCGATGATTTCGTCACAAATCGATGCGGATAGAATGGATTATTTACA
ACGTGATGCGTATTTCACAGGTGTATCATATGGTGCTTTTGATATGGAACGTATTTTAAGA
TTAATGCGACCTTCTAAAGATGAAGTACTAATTAAAGAAAGTGGTATGCAT GCAGTTGAA
AACTTTATTATGAGTCGTTATCAAATGTATTGGCAAATTTATTTCCACCCAGTTAGTCGTG
GTGGAGAAGTGCTGCTTAATAATTGTTTGAAACGCGCAAAACAGCTTTATAATGAAGGCT
ATGAATTTAAGTTGCATCCACATGATTTTATTCCATTTTTTGAAGAGACAGTTACGATTGA
ACAATATGTTGAACTCGATGAAGCGGTAGTTACGTATTATTTGGAAAAATGGACAAAAGA
AGATGATGCCATTTTAAGTGATTTAGCAAGTCGATTTATTAATCGAGACTTATTTAAATAT
ATTCCATTTGATGGCTCAATTATTACAATATCAGAACTGCAAGAACTGTTTGAAGCAGGT
GGTATTAATCCAGATTATTATTTTGTGAGTGAAGCATTTTCGGATTTGCCATATGACTATG
ATCGACCTGGGTCAAATCGCAAACCGATTCATTTATTAAGACAAGATGGTACGATTAGAG
AAATAAGCAATCAATCTTTAGTCATTCATAGTATTACAGGCATTAATCGCC AAGACTATA
AATTATATTATCCTAGAGAAATGGTTGCAAAGATTAAAGATAAGACAATTA GAGAAGCT
ATTGAAAATTTGATTAATGAGCTTAATTAA 
 

> adhA 
Function: protein coding sequence; alcohol dehydrogenase I (core genome, constant) 
Best match: adhA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[651985:652995] 
Position: 018-contig_252: 42282 … 43293; Length: 1011 bp 
Sequence: 
ATGAGAGCAGCAGTTGTAACGAAAGATCACAAAGTAAGTATTGAGGACAAA AAGTTAAG
AGCTTTAAAACCTGGTGAAGCGTTGGTACAAACGGAATATTGTGGCGTTTGTCATACCGA
TTTACATGTTAAGAATGCTGATTTTGGTGATGTTACAGGCGTTACTTTAGGTCATGAAGGT
ATTGGTAAAGTCATCGAAGTTGCGGAAGATGTAAAATCATTAAAAATTGGA GACCGTGTG
TCTATCGCTTGGATGTTCGAAAGCTGTGGAAGATGTGAATATTGTACAACAGGTCGTGAA
ACACTTTGCCGTAGTGTGAAAAATGCTGGTTATACAGTAGATGGTGCAATGGCTGAACAA
GTTATTGTTACTGCAGACTATGCTGTGAAAGTACCTGAAAAATTAGATCCAGCAGCAGCG
TCTTCTATTACATGCGCAGGTGTGACAACTTATAAAGCTGTAAAAGTAAGTAATGTAAAA
CCTGGACAATGGTTAGGTGTTTTTGGTATAGGTGGTTTAGGTAACCTAGCTTTACAATATG
CTAAAAACGTTATGGGGGCTAAAATTGTTGCCTTCGACATCAATGATGATAAATTAACAT
TCGCGAAAGAATTAGGTGCAGATGCTATTATTAATTCTAAAGATGTTGATCCAGTTGCAG
AAGTTATGAAATTAACTGATAACAAAGGATTAGATGCAACAGTGGTAACTT CAGTTGCTA
AGACGCCATTTAACCAAGCGGTTGATGTTGTAAAAGCTGGTGCAAGAGTTGTTGCCGTTG



GTTTACCTGTTGATAAAATGAACTTAGATATCCCAAGATTAGTGCTTGACGGTATTGAAG
TAGTAGGTTCACTTGTTGGTACAAGACAAGACTTACGTGAAGCGTTTGAATTTGCTGCTG
AAAATAAAGTAACACCTAAAGTTCAATTAAGAAAATTAGAAGAAATTAATG ATATTTTTG
AAGAAATGGAAAATGGTACTATAACTGGTAGAATGGTTATTAAATTTTAA 
 

> argS 
Function: protein coding sequence; arginyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: argS_CC008_NCTC8325_CP000253.1[601966:603627]  
Position: 018-contig_252: 43981 … 45643; Length: 1662 bp 
Sequence: 
ATGAATATTATTGATCAAGTGAAACAAACATTAGTAGAAGAAATTGCAGCA AGTATTAAC
AAAGCAGGATTAGCAGATGAGATTCCTGATATTAAAATTGAAGTTCCTAAA GATACAAA
AAATGGAGATTATGCTACTAATATTGCGATGGTACTGACTAAGATTGCAAAGCGTAATCC
TCGTGAAATTGCTCAAGCGATTGTTGATAACTTAGATACTGAAAAAGCACATGTAAAACA
AATTGACATTGCTGGTCCAGGATTCATTAATTTTTACTTAGATAATCAGTATTTAACAGCA
ATTATTCCTGAAGCAATTGAAAAAGGTGATCAATTTGGACATGTAAATGAA TCAAAAGGG
CAAAATGTATTGCTTGAGTATGTTTCAGCTAACCCTACAGGAGATTTACATATTGGTCATG
CTAGAAATGCAGCAGTTGGTGATGCTTTAGCTAATATTTTAACTGCAGCTGGCTATAATGT
AACACGTGAATATTATATTAATGATGCTGGTAATCAAATTACTAACTTAGC GCGTTCGATT
GAAACACGTTTCTTTGAAGCTTTAGGTGACAATAGTTATTCAATGCCAGAAGATGGCTAT
AATGGTAAAGATATTATTGAAATAGGTAAAGATTTAGCAGAGAAACATCCT GAAATTAA
AGATTATTCTGAAGAAGCACGTTTGAAAGAATTTAGAAAATTAGGCGTAGA ATACGAAA
TGGCTAAACTGAAAAATGATTTAGCAGAGTTCAATACGCATTTTGATAATT GGTTTAGTG
AAACATCTTTATATGAAAAAGGCGAAATTCTTGAAGTTTTAGCAAAAATGA AAGAATTAG
GTTATACGTATGAAGCTGATGGCGCTACATGGTTACGTACAACTGATTTTAAAGACGACA
AAGACAGAGTATTAATTAAAAATGACGGTACATATACGTATTTCTTACCAG ATATTGCGT
ACCACTTCGATAAAGTTAAACGTGGTAATGACATTTTAATCGATTTATTTGGTGCTGATCA
TCATGGTTATATTAATCGTTTGAAAGCATCTCTTGAAACGTTTGGTGTAGATAGTAATCGT
TTAGAAATTCAAATCATGCAAATGGTTCGTTTAATGGAAAATGGTAAAGAA GTGAAGATG
AGTAAACGTACTGGTAATGCGATTACATTAAGAGAAATTATGGACGAAGTT GGCGTTGAC
GCTGCACGTTATTTCTTAACTATGCGTAGTCCTGATAGTCACTTTGATTTTGATATGGAAT
TAGCGAAAGAGCAATCTCAAGACAATCCAGTTTACTATGCTCAATATGCACATGCGCGTA
TTTGTTCAATTTTAAAACAAGCGAAAGAGCAAGGAATTGAGGTAGCTGCTGCGAATGATT
TTACAACGATTACAAATGAAAAAGCGATTGAATTGTTGAAAAAAGTAGCTG ATTTCGAAC
CTACAATTGAAAGTGCAGCTGAGCATAGATCAGCACATAGAATTACTAATTATATTCAAG
ATTTAGCTTCTCATTTCCATAAATTCTATAATGCTGAAAAAGTGTTAACAG ATGATATTGA
AAAAACAAAAGCACATGTTGCTATGATTGAAGCGGTCAGAATTACATTGAA AAATGCATT
GGCAATGGTCGGTGTAAGCGCACCTGAATCAATGTAA 
 

> tx_universal2 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[655556:655596] 
Position: 018-contig_252: 45852 … 45882; Length: 30 bp 
Sequence: 
CTGAACGAAAATTCGCTTGTAACAAGCTTT 
 

> A5IQG3 
Function: protein coding sequence; similar to iron-binding transport protein (core genome, constant) 
Best match: A5IQG3_CC008_NCTC8325_CP000253.1[605030:605917] (completely identical) 
Position: 019-contig_265: 1036 … 1924; Length: 888 bp 
Sequence: 
GTGAAGAAATCGTTAATTGCTTTTATTTTGATTTTTATGCTTGTCCTGAGTGGCTGTGGTAT
GAAAGATAATGATAAACAAGGTAGCAATGATAATGGCTCGTCTAAATCGCCGTACCATA
GAATTGTTTCGTTAATGCCTAGTAATACTGAAATTTTATATGAATTAGGAT TAGGTAAATA
CATAGTTGGTGTTTCAACGGTTGATGATTATCCAAAAGATGTGAAAAAGGGTAAGAAACA



ATTTGATGCTTTGAATCTAAATAAAGAGGAACTTTTAAAGGCAAAGCCAGA TCTAATTCT
TGCGCATGAGTCGCAAAAGGCAACTGCTAATAAAGTATTGTCATCATTAGAGAAACAAG
GCATCAAAGTAGTGTATGTTAAAGATGCACAATCAATTGATGAAACTTACA ACACATTTA
AGCAAATTGGGAAATTAACGCATCATGATAAGCAGGCTGAACAACTTGTTGAGGAAACT
AAAGATAATATCGATAAAGTCATAGATTCAATTCCTGCTCATCATAAAAAA TCAAAAGTA
TTTATTGAGGTTTCATCAAAGCCTGAAATATATACAGCAGGGAAGCATACATTTTTTAAT
GATATGTTAGAAAAATTAGAAGCCCAAAATGTGTATAGTGACATTAATGGT TGGAACCCT
GTAACGAAGGAAAGTATTATTAAAAAGAACCCAGATATATTAATTTCGACG GAAGCTAA
GACAAGATCAGATTATATGGATATCATCAAAAAAAGAGGTGGATTCAATAA AATTAATG
CTGTCAAGAATACACGTATTGAAGTTGTAAATGGTGATGAAGTATCAAGACCAGGTCCAC
GTATTGATGAAGGATTAAAAGAATTAAGAGATGCAATTTATAGAAAATAA 
 

> tx_universal3 
Function:  bidirectional rho-independent terminator 
Best match: tx_universal3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[662739:662803] (completely 
identical) 
Position: 019-contig_265: 7091 … 7156; Length: 65 bp 
Sequence: 
AGGCAATGTGAAAAAGCTGATTACTATTCATTATTTGATAGAAATCAGCTT TTTTTGAAAT
GTAT 
 

> sarA 
Function: protein coding sequence; staph accessory regulator A (core genome, constant) 
Best match: sarA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[662954:663328:r]RC (completely identical) 
Position: 019-contig_265: 7307 … 7682; Length: 375 bp 
Sequence: 
TTATAGTTCAATTTCGTTGTTTGCTTCAGTGATTCGTTTATTTACTCGACTCAATAATGATT
CGATTTTTTTACGTTGTTGTGCATTAACAAGAATTAATACAGTTCTTTCATCATGCTCATTA
CGTTTTTTATCGAAGTAATCTTCTTGAGATAAAATTTTAACTGCTTTAACA ACTTGTGGTT
GTTTGTAGTTTAAATGATTAATAATATCTTTAAGATAGTATTCTTTCTCTT TGTTTTCGCTG
ATGTATGTCAATACAGCGAATTCTTCAAAGCTAATTGAAAATTCCTTTTTA ATTAAACTTT
TTAATTTGTCAGCATAAGTGACCATTGATAACAACTCAAAGCAATCATTGA TTTTTGTAAT
TGCCAT 
 

> A6QES9 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A6QES9_CC008_NCTC8325_CP000253.1[612385:612534:r]RC (completely identical) 
Position: 019-contig_265: 8391 … 8541; Length: 150 bp 
Sequence: 
CTATGAAATATTAGCACGAATAACATAATTTTTGCTATTAATTTGGTGTAA ATTATTAAAA
AATAACATTAATTTAGGTCTTAAGAATGAGTTGACTATCGAATTTGCTAAA TTAAAATTTG
TTGTGTCAAAGCATACTACCCAAATCAA 
 

> Q2YSV8 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q2YSV8_CC001-ST772_118_AJGE01000030.1[54626:55555:r]RC (completely 
identical) 
Position: 019-contig_265: 8629 … 9559; Length: 930 bp 
Sequence: 
TTAAAATAATCTTAAAAGTATAATGCCTGTCAAAATACATAATAGACCAAT AGTTTTTCT
GGATGTCATTGCTATTTTAGGTGAACCAAATAATCCAAAGTGATCTATCAATATGCCCATT
AGAATCTGGCCAAACATCCCAATAAGTGTTGTTAATGCTGCACCCATATGAGGCATTAAG
ATAATGTTAGCTGTTACAAAAGCCATGCCAAGTATACCGCCAGTAAAATAGATAGGCTTT
AATTTACCGAATTTTAAATGACTTGTTTTTAGTTTTAAAGAACGATTAAAA ATAGCGGTTA
AAATCAATAGCGCTATTGACCCAATTGTAAATGATACTAATGATGCAAAGG CTGGTGAAT



GAGTATGACTTGCTAAAGCACTATTAATTGTCGTTTGAATAGGTGGAAAGAAACCAAAAA
TAAATCCTAAGAGAAGCCAAAACAGTAAATACTTTTGATCAGTTAGTAATA AATTATTCT
TGTTAAATTGATTCATTATGACGATGCCGATAATGAGTAACAATACTCCAA TTGCTTTAAT
TAAATTAAAATCATGAATTGTAGCGCCAAATAAGCCCAATGTATCAATAAT GACACCCAT
AATAATTTGACCCGCAACTGTTGCAATTACAGTTAATGTTGCACCTAATTTTGGCAATAAC
AATAAATTGCCAGTTAAAAAGCTAACCCCAAGCAAACCACCGACTACCCATGTGTAGTTA
AATGATTGATTATTGTAAAAGTGAATAGTAAATACTTCTGGATTGATAATG ATATTTAAA
ATAATTAAACAAATTGTTCCAACTGAAAATGAAATGAATGAAGTATAGAAA GGCGATTT
AGTATACAGTGATAGTCTTGAATTGACAGATGTTTGGATAGGAATAAGCATTCCAACTAG
GACACCAATGATATAGAAAAGAAGCAT 
 

> A6QET1 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A6QET1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[665400:665624:r]RC 
Position: 019-contig_265: 9753 … 9978; Length: 225 bp 
Sequence: 
CTATTTCTTATCTTCAAATAAAACAGTTGTTGTTTTATCAATAATTTGAGC AGAATGTACT
TTGGTGATAGTACCACTATTTGACTTTATAATATTTAAATCTACTAATGCA TTCATACTAT
CACGTGCAACTTGCTCGGTCACTACGTTGTTTAATTGTGATAATTGCAGTTTTACAGGCTT
GTCTAGTGAAGATTTAAAACTTAATTCAAGTGTTTTAGTCAT 
 

> Q7A1N3-var1 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q7A1N3-var1_CC008_COL_CP000046.1[702663:702866:r]RC (completely identical) 
Position: 019-contig_265: 9994 … 10198; Length: 204 bp 
Sequence: 
TTAAATTGATAAAGATTTGATGAGTTCGATATTGCTATATGTTTCTCCAGTAAGTCGCTCA
ATAAGTTTGCTGAATGTTTTAATTTGGTCGTTTGATGCATCAGGGTTAATGTTAGCGAATC
GACGCTTAAATTCTGTTTGTTTGCCGTTAGCGTCTACTTTAGTAAATGATAATACAATAGT
GATGTGGTTTATTTTACTCAT 
 

> A5IQH4 
Function: protein coding sequence; putative phage integrase family protein ?? (core genome, constant) 
Best match: A5IQH4_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[666003:666563] (completely identical) 
Position: 019-contig_265: 10356 … 10917; Length: 561 bp 
Sequence: 
ATGAATAAAGTAGAAGCGATTAAATTTAATGATGATATTGTTAAAATGTAT GAAGCGCTC
AAGATAAAATCTGAACGTGACTATTTATTCTTTAAGTTAGCTATACATAGT GGATTGAAA
GTATCAGAATTATTAACAATTACAGTCTCTCAAGTTAAGAGACTAATTGAA AAGTGTACG
TTATCAGAAATGTGTAAAGCACATTTTCATTCGTTGATTAAAATTAGGTTA CCAGAAACA
TTATCGAAAGAACTACTTCAATATATAGAGGACAGGAGTCTTTCGAATGAA GACGTTCTT
TTTCAATCACTACGAACAAATCAAGTATTATCTAGACAGCAAGCATATCGA ATAATTCAC
CAAGCATCAATTGAAGCTGGTATAGATAATGTAGGACTAACGACATTGCGTAAGACATTT
GCATATCATGCTTATCAAAAAGGTATACCTATACCAGTCATTCAAAAGTAT TTAGGGCAT
CAATCTGCTATTGAAACACTAAATTTTATCGGTTTAGAAAATGAGTGTGAA CATAGTATTT
ATATTTCATTACAATTATAG 
 

> mrpA 
Function: protein coding sequence; Na+/H+ antiporter/MnhA component/putative (core genome, 
constant) 
Best match: mrpA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[666582:668984] 
Position: 019-contig_265: 10935 … 13338; Length: 2403 bp 
Sequence: 
ATGAGTTTGGTTTATTTATTAATTGCTATACTTGTGATTATGGCGATGATACTTCTAATGTC
TAAACGTAGAGCATTGGCTAAATATGCCGGGTACATAGCGTTGGTTGCACCTGTAATTTC



ATCTATCTATTTTTTGATTCAAATACCATCAGTAGCTAAACTGCAATATCT TTCTACCTCTA
TTCCATGGATTAAGACATTAGATATTAATTTAGATTTACGTTTAGATGGTT TAAGTTTAAT
GTTTTCTCTTATTATTTCACTTATTGGAATTGCAGTATTCTTCTATGCAACTCAATATTTAT
CCTCTCGAAAAGACAATTTACCAAGGTTTTATTTTTATTTAACGTTATTTA TGTTCAGTAT
GATTGGTATTGTATTATCAGACAATACGATATTGATGTACATTTTTTGGGAATTAACGAGT
GTATCATCATTTTTATTGATTTCATATTGGTATAACAACGGAGATAGTCAA TTTGGTGCGA
TGCAATCATTTATGATTACAGTATTTGGTGGTTTGGCATTATTAGTTGGTTTTATCATGTTG
TATATTATGACAGGAACGAATAACATCACAGAGATATTAGGACAAGCAGAT TATATTAA
GAATCATGGATTGTTTATCCCTATGATTTTTATGTTTTTATTAGGTGCATTTACAAAATCA
GCACAATTTCCATTTCATATTTGGCTACCTAGAGCAATGGCTGCACCTACACCTGTAAGTG
CTTATTTACATTCAGCCACGATGGTAAAAGCTGGTATCTTTTTATTACTTCGATTTACACC
ATTATTAGGTCTTAGCAATATGTACGTATATATCGTTACGTTTGTTGGTTTAATAACAATG
TTATTTGGTTCAATTACAGCTTTAAAACAATGGGATTTAAAAGGTATCCTA GCGTACTCTA
CAATCAGTCAACTTGGGATGATTATGGCTATGGTGGGTATAGGTGGCGGATATGCTCAAC
ACCAACAAGACGCAATAGCATCTATTTATGTATTTGTATTATTTGGTGCGCTATTTCATCT
AATGAATCATGCCATCTTTAAATGTGCGCTTTTCATGGGAGTAGGTATTTTAGATCATGAA
GCAGGTTCAAGGGATATACGAATTTTAAGTGGAATGCGTCAACTATTTCCTAAAATGAAT
CTAGTCATGACGATAGCGGCTCTATCTATGGCTGGAGTACCATTTTTAAATGGATTTTTAA
GTAAAGAAATGTTTTTAGATGCATTAACACAAACTGGACAATTATCCCAAT TTAGTTTGA
TTTCAATGATAGCTATCGTGTTTGTTGGTGTTATTGCGAGTGTTTTTACATTCACATATGCA
CTATACATGGTAAAAGAAGTATTTTGGACAAAATATGATTCTAAGGTTTTT ACTAAAAAA
AATATCCACGAACCATGGTTGTTTAGTTTACCATCTCTTATATTAATGGTGCTAGTACCTG
TAATCTTTTTTGTACCAAATATATTTGGGAAGGGGATTATCGTTCTAGCATTAAGAGCTGT
ATCAGGTGGTAATCATCAAATTGATCAATTGGCACCACATGTTTCGCAATGGCATGGATT
TAACATACCGCTTCTTTTAACCATCATCATTATTTTATTGGGTAGTGTACTAGCAATCAAA
GTAGATTGGAAAAAAGTGTTCACAGGTAAAATTAGACAGATTTCAGTTTCA AAAAGCTAT
GAGATGGTATATCGACATTTTGAAAAGTTTGCTACGAAGCGATTTAAACGTGTTATGCAA
GATCGTTTAAACCAATACATTATTATGACCTTAGGCATATTTATGATTATC ATTGGATATG
GTTATATTCGAATTGGACTTCCTAAAGTACATCAGTTACATGTTTCTGAATTTGGGGCATT
AGAAATTATATTAGCAATCGTAACTGTCACAATTGGTATTTCTTTAATTTT TATACGTCAA
CGACTGACAATGGTCATTTTAAATGGAGTCATCGGATTTGTTGTGACCTTATTCTTTATAG
CAATGAAAGCCCCTGATCTAGCATTGACTCAGCTAGTAGTTGAAACAATAACGACGATAC
TATTTATTGTCAGTTTTTCAAGATTACCAAACGTGCCAAGATCTAACGCTAACAAAAAAA
GAGAAATAATTAAAATTTCTGTATCACTCTTGATGGCACTTATTGTTGTATCATTAATTTT
TATTACACAACAAACAGATGGTTTATCATCAATATCAGACTTTTATTTAAA AGCTGACAA
ACTAACAGGTGGTAAAAATATTGTAAATGCGATACTTGGTGACTTTAGAGCATTAGATAC
ATTATTTGAAGGATTAGTGTTAATTATTACTGGGCTAGGTATTTACACATTATTAAATTAT
CAAGATCGGAGGGGACAAGATGAAAGAGAATGA 
 

> mrpB 
Function: protein coding sequence; monovalent cation/proton antiporter protein B (core genome, 
constant) 
Best match: mrpB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[668971:669396] (completely identical) 
Position: 019-contig_265: 13324 … 13750; Length: 426 bp 
Sequence: 
ATGAAAGAGAATGATGTCGTGTTAAGAACGGTCACGAAACTTGTTGTATTTATTTTATTG
ACTTTCGGATTCTATGTCTTCTTCGCAGGTCATAATAATCCTGGTGGTGGGTTTATTGGTG
GTTTAATATTTAGTTCAGCGTTTATTTTAATGTTTCTGGCTTTTAATGTTGAAGAGGTTTTA
GAAAGTTTACCGATTGATTTTAGAATTTTAATGATTATTGGAGCATTGGTATCATCTATTA
CTGCGATAATACCTATGTTTTTTGGAAAACCATTTTTGTCTCAATATGAAACAACTTGGAT
ACTTCCAATTTTAGGACAAATTCATGTAAGTACAATAACACTTTTTGAATT AGGTATTTTA
TTCTCAGTTGTTGGTGTTATTGTCACAGTGATGTTGTCGCTTAGCGGAGGTCGATCATGA 
 

> mrpC 



Function: protein coding sequence; monovalent cation/proton antiporter protein C (core genome, 
constant) 
Best match: mrpC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[669393:669737] (completely identical) 
Position: 019-contig_265: 13746 … 14091; Length: 345 bp 
Sequence: 
ATGAATTTAATATTATTACTAGTTATAGGATTTTTAGTGTTTATAGGAACA TATATGATTT
TATCAATCAATTTAATTCGTATTGTAATCGGAATTTCAATATATACTCATG CTGGTAATCT
CATTATTATGAGTATGGGAACGTATGGTTCTAGTAGATCAGAACCACTAATAACTGGTGG
AAACCAATTGTTTGTTGATCCCTTGTTACAAGCTATTGTACTAACTGCAATAGTTATAGGG
TTTGGGATGACTGCGTTTTTACTTGTACTTGTTTATAGAACTTATAAAGTAACAAAAGAAG
ATGAAATTGAAGGCCTAAGGGGGGAAGATGATGCTAAGTAA 
 

> mrpD 
Function: protein coding sequence; monovalent cation/proton antiporter protein D (core genome, 
constant) 
Best match: mrpD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[669727:671223] (completely identical) 
Position: 019-contig_265: 14080 … 15577; Length: 1497 bp 
Sequence: 
ATGCTAAGTAACTTATTGATTTTACCAATGTTATTACCATTCCTTTGTGCCTTAATCCTTGT
ATTTTTAAAAAATAATGATCGTATTTCTAAATATTTATACTTAGGTACAAT GACTATCACC
ACAATTATTTCATTAATGCTATTAATTTATGTTCAGCGTCACCGTCCAATTACGCTAGACT
TTGGAGGATGGTCAGCGCCCTTTGGTATACAGTTTTTAGGAGATTCTTTAAGTTTAATTAT
GGTTACAACCGCTTCGTTTGTGATTACTTTAATTATGGCATACGGATTTGGGCGTGGCGAA
CATAAAGCAAATCGTTATCACTTGCCATCGTTCATATTATTTTTAAGTGTTGGCGTGATAG
GCTCTTTTCTAACATCAGATTTATTTAATTTATACGTCATGTTTGAAATTA TGTTACTAGCG
TCATTTGTACTCATTACACTTGGACAATCTGTAGAACAATTACGTGCTGCAATTATTTATG
TTGTCTTGAATATTATTGGTTCATGGCTATTCTTATTAGGTATAGGTTTACTTTATAAAACA
GTAGGTACATTAAACTTTTCACATATTGCAATGCGTTTGAATGACATGGGAGATAATCGC
ACTGTTACAATGATTTCATTAATCTTCTTAGTCGCATTTAGTGCGAAAGCAGCGCTGGTCC
TTTTTATGTGGCTACCCAAAGCCTACGCTGTGTTAAATACTGAGCTTGCAGCATTATTTGC
AGCGTTAATGACCAAAGTAGGGGCCTATGCATTAATTCGATTCTTCACTTTACTATTTGAT
CAACATAATGATCTCATACATCCATTGCTAGCAACTATGGCTGCTATAACTATGGTCATCG
GCGCTATAGGTGTCATTGCTTATAAAGATATTAAAAAGATTGCAGCTTACCAAGTCATAA
TCTCAATAGGATTTATCATTTTAGGTTTAGGAACAAACACGTTTGCAGGTATTAATGGTGC
AATATTTTATTTGGTAAATGACATTGTTGTAAAAACATTGCTATTTTTTAT TATTGGTAGTT
TAGTTTACATTACAGGCTATCGACAATATCAATATTTGAATGGCTTAGCTAAAAAAGAAC
CTTTATTTGGAGTTGCGTTTATTATAATGATTTTTGCTATTGGCGGCGTGCCTCCATTTAGT
GGCTTTCCGGGGAAAGTACTTATTTTCCAAGGTGCATTGCAAAATGGCAATTATATTGGA
CTAGCGTTAATGATTATTACTAGTCTAATTGCAATGTACAGTTTATTTAGGATACTTTTTT
ATATGTATTTTGGAGATAAAGATGGGGAGGAAGTTAATTTTAAGAAAATCC CGCTATATC
GAAAAAGAATTTTAAGTATTTTAGTAGTTGTGGTTATCGCAATCGGAATTGCTGCACCTGT
TGTGTTAAATGTTACAAGTGATGCAACTGAGTTGAACACGAGTGATCAATTATATCAAAA
ACTTGTAAATCCGCATTTGAAAGGAGAGGACTAA 
 

> mrpE 
Function: protein coding sequence; monovalent cation/proton antiporter protein E (core genome, 
constant) 
Best match: mrpE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[671224:671706] (completely identical) 
Position: 019-contig_265: 15577 … 16060; Length: 483 bp 
Sequence: 
ATGAATCAAATAGTTTTAAATATTATCATTGCATTCTTATGGGTATTATTT CAAGATGAAG
ATCATTTTAAATTCTCGACTTTCTTTTCTGGATATCTAATTGGTTTAATTGTCATTTATATA
TTACACAGGTTTTTCAGCGATGATTTTTATGTTAGAAAAATATGGGTAGCTATTAAATTTT
TAGGTGTTTATTTATATCAATTAATAACATCTAGCATTAGCACGATTAATT ATATTCTTTTT
AAAACAAAAGATATGAACCCTGGATTACTTTCATATGAAACAAGACTAACA AGTGATTG



GTCAATAACATTTTTAACAATTTTAATTATTATAACTCCAGGGTCTACAGT AATACGAATT
TCTCAAGACTCTAAAAAGTTTTTTATTCATAGTATCGACGTGTCAGAAAAA GAAAAAGAT
AGTTTGTTAAGAAGTATTAAGCATTATGAAGACTTAATATTGGAGGTGTCGCGATGA 
 

> mrpF 
Function: protein coding sequence; monovalent cation/proton antiporter protein F (core genome, 
constant) 
Best match: mrpF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[671703:672005] (completely identical) 
Position: 019-contig_265: 16056 … 16359; Length: 303 bp 
Sequence: 
ATGATACAAACAATAACACATATTATGATTATTAGTTCACTCATTATTTTT GGAATTGCAT
TAATCATCTGTTTATTTAGATTAATCAAGGGACCTACAACAGCAGATCGTGTCGTTACATT
TGATACAACAAGTGCTGTCGTAATGTCAATTGTGGGTGTGTTAAGTGTACTTATGGGCAC
CGTTTCTTTCTTAGATTCAATCATGCTCATTGCCATTATATCTTTTGTAAGTTCTGTTTCAA
TATCACGCTTTATTGGTGGGGGGCATGTGTTTAATGGAAATAACAAAAGAAATCTTTAG 
 

> mrpG 
Function: protein coding sequence; monovalent cation/proton antiporter protein G (core genome, 
constant) 
Best match: mrpG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[671980:672417] (completely identical) 
Position: 019-contig_265: 16333 … 16771; Length: 438 bp 
Sequence: 
ATGGAAATAACAAAAGAAATCTTTAGTCTTATTGCTGCTGTGATGTTGTTGTTAGGTAGTT
TTATTGCTCTTATTAGTGCAATAGGTATCGTGAAATTCCAAGATGTTTTCTTAAGAAGTCA
CGCTGCGACAAAAAGTTCAACTTTATCCGTGTTATTAACTTTAATCGGTGTATTAATTTAT
TTTATTGTGAATACAGGATTTTTCAGTGTGCGTTTATTACTGTCACTTGTTTTTATTAATTT
AACTTCACCAGTCGGCATGCACTTAGTCGCTCGCGCTGCTTATCGCAACGGCGCTTATATG
TATCGAAAAAATGATGCTCACACACATGCATCAATATTATTAAGTTCAAAT GAACAAAAC
TCTACAGAAGCATTACAATTACGTGCTGAAAAACGAGAAGAGCATCGTAAGAAATGGTA
TCAAAACGATTGA 
 

> Q5HI38 
Function:   
Best match: Q5HI38_L1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[672757:674799] (completely 
identical) 
Position: 019-contig_265: 17110 … 19153; Length: 2043 bp 
Sequence: 
TTGGAAATATTTGAAACAATTCTTATATTTATAGCTGTTGTGATACTAAGT TCGTTTGTCC
ATACTTTCATACCTAAAGTACCCCTAGCATTTATACAAATTTTCTTGGGCATGTTACTATT
TATTACCCCAATCCCTGTTCAATTTAATTTTGATTCTGAATTGTTTATGGTAACAATGATTG
CGCCTTTGTTATTTGTAGAAGGTGTTAATGTTTCTAGAGTCCATTTAAGGAAATATATTAA
GCCAGTGATGATGATGGCATTAGGATTAGTCATTACTACTGTGATAGGTGTAGGTTTATTT
ATTCATTGGATTTGGCCAGATTTACCTATTGGAGCAGCATTTGCAATTGCTGCCATTCTTT
GTCCTACTGATGCAGTAGCAGTGCAAGCAATCACTAAAGGAAAGGTCTTGCCAAAAGGA
GCAATGACAATTCTTGAAGGTGAGTCATTATTGAATGATGCTGCTGGTATTATTTCATTTA
AAATAGCTGTTGGAGTATTAGTTACAGGTGCTTTTTCACTTGTTGATGCTGTTCAGTTGTT
TTTAATTGCATCAATTGGTGGCGCAGTGGTTGGTTTACTTATAGGTATGGCATTAGTAAGG
TTCCGATTAACATTGATGCGTCGAGGATATGAAAACATTAATATGTTTACAATTATTCAAT
TGTTAACACCATTTGTTACGTATTTAATTGCTGAATTGTTTCACGCATCAGGAATCATTGC
AGCAGTAGTTGCAGGACTTGTACATGGTTTCGAACGTGACAGAATTATGCAAGTACGTAC
ACAACTGCAAATGAGTTACAATCATACATGGAATATACTAGGTTATGTTTT AAATGGCTT
TGTTTTTTCAATATTAGGATTTTTAGTACCTGAAGTTATTATTAAAATTAT CAAAACAGAA
CCGCACAATTTAATCTTTTTAATAGGCATCACTATTGTTGTTGCTTTAGCTGTCTATCTATT
TAGATTTGTTTGGGTTTATGTCTTATATCCTTATTTTTATTTAGCCATCAGTCCATTCCAAA
AAATGATGACTAAAAATGATGATGATAATCCAACGACTGAGAAACCACCAA AGCGAAGT



TTATACGCTTTAATTATGACGTTATGTGGTGTGCATGGAACAATTTCTTTAGCAATCGCAT
TAACGTTACCGTATTTTTTAGCAGGGCATCATGCTTTTACGTATAGAAACGACTTATTATT
TATTGCATCTGGTATGGTTATTATTAGTTTGGTAGTTGCGCAAGTATTATTGCCATTATTA
ACGAAACCTGCACCTAAAACAGTAATTGGCAATATGTCGTTTAAAGTTGCTAGAATTTAT
ATATTAGAACAAGTTATTGATTATCTAAATCAAAAATCTACTTTCGAAACA AGTTTTAAAT
ATGGTAACGTGATTAAAGAATATCATGATAAATTAGCATTTTTAAAAACTG TAGAGAAAG
ATGATGAAAACTCTAAAGAATTAGAACGTCTACAAAAAATTGCTTTTAATG TAGAAACAA
AAACATTAGAGTCTTTAGTAGATGAAGGACAAATAACGAATAGTGTACTTG AAAACTATA
TGCGTTATGCTGAAAGAACACAGGTATATAGACAAGCATCATTAATAAGAA GAATGATT
GTATTATTACGAGGTGCTTTATTAAAACGAAGAGTACAAACGAGAGTGAACTCCGCATCT
TCACTTAGTGTTACGGATAACTTAATGGAATTAAATAAAATTAATAAATTA GTCCATTAT
AATGTGGTTAGTCGTTTGTCTAAGGAAACAACAAAAGATAATACACTTGAA GTTGGAATG
GTTTGTGACGGTTATTTAATGCGAATTGAAAACTTAACACCATCAAATTTCTTCAACTCAG
CAAGTGAAGATACGATTACTAAAATTAAATTAAATGCATTGAGAGAACAAC GTCGCATTT
TACGTGAGTTGATTGATACAGATGAAGTATCAGAAGGTACAGCGTTAAAACTAAGAGAA
GCCATCAATTACGATGAAATGGTTATTGTAGATAGTATGACGTAG 
 

> txbi_Q5HI38 
Function:  rho independent terminator 
Best match: txbi_Q5HI38_L1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[674803:674870:r]RC 
(completely identical) 
Position: 019-contig_265: 19156 … 19224; Length: 68 bp 
Sequence: 
CTAATTATGCTAAAAGGGATTGATGAAAAACTGAAGGGCTTTTCATCAATCCCTTTTATTT
TATGGGA 
 

> tx_rsaC 
Function:  rho-independent terminator of rsaC 
Best match: tx_rsaC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[674987:675048:r]RC (completely 
identical) 
Position: 019-contig_265: 19340 … 19402; Length: 62 bp 
Sequence: 
TATTCACAAAAAATAGCCACACTCATATGACATCGGATGAGTGTGGCTTAAGGATCTATG
GG 
 

> rsaC 
Function: noncoding RNA ncRNA of Staphylococcus aureus C 
Best match: rsaC_ref_GQ403617.1[1:533]RC  
Position: 019-contig_265: 19351 … 19884; Length: 533 bp 
Sequence: 
AATAGCCACACTCATATGACATCGGATGAGTGTGGCTTAAGGATCTATGGGGGGAGGAA
ACCATAGATGTTTACTTTGATAGGCCAGATTAAATATCAAAGTATGCGATTATTTATAGCT
TGATGCAAAAGTGGTATGCCTATTAAAAGTTACTGCACATAGCTTTTAATATTCCGTTCAA
AGGAAAGGGGCATACAATTGAACAATCTGTAATAGTACTTTTAACCAGCTATGCTAAAAG
TCTAGTAGGGAGAACAGTTGTCCAATCACATAAGAACCTCTAACTTCGTTAGTACGATTA
AGAAAAGCTTTTTAGTTAGTATGTAATACAATTTATTGACGCGCGTGAATCTCTTTTATAA
GAGTGTGTAGGGAATGGCGTTGTATAAATTGTATTAGAAGAACTTCTAACGCATCTCTGT
GGTTAAAAGAGATGAAGGGAACGACAGTTTAATTAAAACTGCATAAGAACT TCTAGCTTT
TCTCTCTCGTTCAAAGAGAAGCAGCTGTTCGCAGTTTAATCAAAACCACAT 
 

> rsaC 
Function: noncoding RNA ncRNA of Staphylococcus aureus C 
Best match: rsaC-CC8_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[674998:675725:r]RC 
Position: 020-contig_263 RC: 37 … 67; Length: 30 bp 
Sequence: 



AGTGACAAATGTTTACAGTTTAATTAAAAC 
 

> tx_orphan01 
Function:  rho-independent terminator 
Best match: tx_orphan01_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[676003:676063] (completely 
identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 211 … 272; Length: 61 bp 
Sequence: 
TATGTTGATGTGTGGCCTAAAATATTGGAGATACCAATATTTTAGGTTGCATCAACATCA
A 
 

> mntC 
Function: protein coding sequence; manganese(II) ABC transporter/substrate-binding subunit (core 
genome, constant) 
Best match: mntC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[676093:677022:r]RC (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 301 … 1231; Length: 930 bp 
Sequence: 
TTATTTCATGCTTCCGTGTACAGTTTCAATATTTGATTTCATCATTTTGTAGTAAGAGTCAC
CTTTAGTGCCTTCTTTACCGATTGAATCTGTGTACACTTCACCAAAGATATCTTTCTTCGTT
TCTTCAGATAAACTTTCCATTGCTTTCTTATCAACACTTGTTTCTACTAATAAGTGTTTTAA
TTTGTGCTTTTTAACAAACTCAATAGCTTGTCTCATTTGTTCAGGTGTACCTTGTTTTTCAG
TGTTAATTTCCCAAATATAACCTGGTGTAATACCGTATTGTTTTGAGAAGTACTTGAAGGC
ACCTTCACTTGTAATCATGGCACGTTGTTCTTTTGGAATGTCATTAAATTTGTCTTTACTGT
CATTATTTAATTTTTCCAATTGAGCAATGTATTTGTTACCTTGCTTTTCATAATCTGCTTTA
TGTTTTTTGTCGTTATCGATAAATGTTTGTTGAATTGTTTTTACGTATTTAATACCGTTATC
TAAACTTAACCATGCGTGTGGATCTTGTTTATCTTTGTTGCCTTCTTCACCGTTTAAATAGA
TAGGTTTAACATCTTTTGATACTGCGATAACTTTTTTATCTTTTAATGATTTACCAGCCTGT
TCTAAGGCTTTTTCAAACCAACCGTTACCAGTCTCTAAATTTAATCCGTTGTATAAAATAA
CGTCAGCGTCAGTTAACTTTTTAATATCTTTAGGTTTAACTTCATATTCATGAGGATCTTG
ACCAACAGGTACAATACTATGAATATCGACGTTGTCTCCACCAACATTTTTAGCCATATC
ATATAAAATTGAATTCGTCGTTACTACTTTTAATTTGCCATTTGACTTATCACTGCTTTGTT
TACCACCAGTACCACATGCAGCAACTAGAAGTAATAAGGCTAATAATAAAG GTACTAATT
TTTTCAT 
 

> mntB 
Function: protein coding sequence; manganese(II) ABC transporter/permease subunit (core genome, 
constant) 
Best match: mntB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[677019:677855:r]RC (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 1227 … 2064; Length: 837 bp 
Sequence: 
TCATGTTAAACTTCCTCGTTTCTTTCTATTCGTAAATTTTGTGAAAAATAATGTGATGATAT
AAATTACAAACGTACAAAGTACGATTGTCGCACCACTAGGAATGTTGTAAA TATAGCTGT
AATAAAGTCCGACAATTGAACTTATGACACTTATTAAACTTGCTATAATCA TCATTGAGT
ATAGTTTTTTACTAATTAAAAATGCTGTAGATGCAGGTGTAATTAATAATG CAACTACAA
GAATAATACCTACCGTTTGAATACTTGCTACTGTTACTAATGAGAGTAACAACATCACAA
AGTAATGTAATAACGTCGTATTTAGACCACTCATTCTACTAAACGTTGGATCGAATGTAG
AAATCATTAATGGACGATAGAAAATAATGATTAGAATAAGGACGATTGAAC CAATCACA
ATAGTTGTTAAAAATGCACTATTTGTGATTGCCAGTAAATTACCAAACAGA ATATGGTAC
AAATCTGTCGTAGTGTTTATTAAGCTAATAATAATAATCCCCGAAGCTAAG AAAGCGGTA
AAACTAATTCCAATAGCGGCGTCAGGTTTCGTTTTACTACTAGATGTGATATAACCGATA
AAAATACTTGCGATCATACCAGTTATAAGTGCGCCTACAAACATTGGAATACCAAATAAG
AATGATAGGGCAACACCAGGTAATACTGCGTGACTCATTGCATCTCCCATTAATGAAAGA
CCACGTAATACAATTAAACTACCAACTGTACCACAAACTATCCCTACAATA ATTGAAGTT
ATCAATGCTCGATTCAAGAATTGATATGTAAATAAATGTTCGACAAACTCT AACAT 
 



> mntA 
Function: protein coding sequence; manganese(II) ABC transporter/ATP-binding subunit (core 
genome, constant) 
Best match: mntA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[677849:678592:r]RC 
Position: 020-contig_263 RC: 2057 … 2801; Length: 744 bp 
Sequence: 
CTAACATGTTATATTGCTCCTTTGACTAGGGTCACTACAGTCAGTGCTACTCATAAATGTT
TCGTTTAAGCGAGTGACACTCATAGCCTCTTCACTATCACCAAAGTATCGTAATGTTTGAT
TTAATAGAATAATGCGATCAAAGTATTGCTTTGCTTTTGATAGATCATGGTGGATGATAA
GAATAAGTTTTCCTTGTTGTTTTAAGTTCTCGATTTTTGTCATGATTAATTTTTCGCTACTA
AAATCAATTCCGACAAACGGCTCATCTAGAAAATAAACTTCACTTTCGGACATCAATGTT
CTTGCTACTAGCACACGTTGTAATTGTCCACCACTTAATTCTGAAATTTGTCGATGACGTA
AAGATTCTAATTCTAAATCGCTTAATAACTGTTTGAGTTTATCCCTTGCTGATTTATTAGG
TCGTCTAAACCATCCAATTTCTTTGTAGCAACCTGATAAAATCACTTGTTCCACACTTATA
GGAAAATCTAAATCAATATGTGCTTTTTGTGGAATATATGTAATATGTTGC AGTTGTTGTT
GTATAGGTTTGTTATATAACAATTTAGTACCGGTAGCATTAAATTCACCAA TTAAAGACTT
GATAAGGGAAGATTTACCAGCACCATTCGGGCCCATGATACCAATTATTTCGCCGCGTAC
TGGTATCGATAAGGAAATGTTTTTAAGTACATGCTTATTACCTAAAAACAG ATTTAAATCT
TTTGTTTCTAACAA 
 

> mntR 
Function: protein coding sequence; manganese-dependent transcript repressor (core genome, constant) 
Best match: mntR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[678714:679358] 
Position: 020-contig_263 RC: 2922 … 3567; Length: 645 bp 
Sequence: 
ATGTTAACTGAAGAAAAAGAGGACTATTTAAAGGCAATCCTTACGAATAAT GGCGATAA
AAACTTTGTGACAAATAAAATCTTATCTCAATTTTTAAATATTAAGCCTCC ATCTGTAAGT
GAAATGGTAGGACGTCTTGAAAAAGCAGGCTATGTTGAAACAAAACCATACAAAGGTGT
TAGATTAACAGAGGATGGTTTAACGCATACGCTTGATATCATTAAGAGACATCGACTATT
AGAATTATTTTTAATAGAAATATTGAAATATAATTGGGAAGAAGTACATCA AGAAGCAG
AAATTTTAGAACATCGAATTTCAGATTTATTTGTTGAAAGGCTGGATAGCTTGTTAAATTT
CCCAGAAACTTGCCCGCACGGCGGTGTGATTCCTAGAAATAATGAATATAAAGAGAAAT
ATATAACAACGATATTGAATTATGAACCTGGCGATATCGTTACAATCAAAC GTGTGAGAG
ATAAGACCGATTTGCTAATATATTTGTCTAGTAAAGATATTTCTATTGGTA ATGAAGTGGA
AATTGTATCGAAAGATGAAATGAATAAAGTAATTATCATTAAACGTAATGA TAATGTAAT
TATTGTCAGTTACGAAAATGCAATGAACATGTTTGCTGAAAAATAA 
 

> tarA 
Function: protein coding sequence; N-acetylmannosamine transferase (core genome, constant) 
Best match: tarA_CC001_MSSA476_BX571857.1[678925:679689]  
Position: 020-contig_263 RC: 4634 … 5399; Length: 765 bp 
Sequence: 
ATGACTGTTGAAGAAAGATCCAATACAGCCAAAGTTGACATTTTAGGGGTCGATTTTGAT
AATACAACAATGTTGCAAATGGTTGAAAATATTAAAACCTTTTTTGCAAAT CAATCAACG
AATAATCTTTTTATAGTAACAGCCAACCCTGAAATAGTGAATTACGCGACGACACATCAA
GCGTATTTAGAGTTAATAAATCAAGCGAGCTATATTGTTGCTGATGGGACAGGAGTAGTC
AAAGCTTCGCATCGTTTAAAGCAACCTCTAGCGCATCGTATACCTGGTATTGAGTTGATG
GATGAATGTTTGAAAATTGCTCATGTAAATCATCAAAAAGTATTTTTGCTA GGGGCAACT
AATGAAGTTGTAGAAGCGGCACAATATGCATTGCAACAAAGATATCCAAAC ATATCGTTT
GCACATCATCACGGTTATATTGATTTAGAAGATGAGACAGTAGTAAAACGAATTAAACTG
TTTAAACCTGATTACATATTTGTAGGTATGGGATTCCCTAAACAAGAAGAA TGGATTATG
ACACATGAAAACCAATTTGAATCTACAGTGATGATGGGCGTAGGTGGTTCTCTTGAAGTA
TTTGCTGGGGCTAAAAAGAGAGCGCCTTATATCTTTAGAAAATTAAACATTGAATGGATA
TATAGAGCATTAATAGATTGGAAACGTATTGGTAGATTAAAGAGTATTCCT ATATTTATG
TATAAAATAGCCAAAGCAAAAAGAAAAATAAAAAAGGCGAAATAA 



 

> tarH 
Function: protein coding sequence; teichoic acid ABC transporter ATP-binding protein (core genome, 
constant) 
Best match: tarH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[681251:682045:r]RC (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 5459 … 6254; Length: 795 bp 
Sequence: 
TTATTTAATAACGAAGCGGGACTCATCGAGTTTGTTTCTAAATTCTTTTTGTTCGGCTTTG
GATTTCTTTTTAAAATCGTTAAGGAAAGCTTCATATTTAGGTAATACATCA TCAAGTTCAC
CGTAATCTTTTAACTTTCCGCCTTCAATCCAAGCAATCTTAGTACAAAATTGTCTCACTTG
TCCTAAGTTATGACTAACGAAAAAGATGGTTTTGTTTTGCTCTTTAAACTCGTAAATTTTA
TCTAAACATTTTTGTGCAAAAGTTTGGTCACCTACAGATAAAGCTTCGTCAATGACTAAG
ATATCTGGATTAACTGTGATATTAATTGAAAAACCAAGTTTTGCACGCATA CCACTTGAA
TACTTTTTAACTGGTTGATAAATAAACTCACCAAGTTCACTAAATTCAATA ATCTTAGGTG
TCATCGCTTTAATTTCTTTTCGCTTAAAGCCCATACATAACATTTTAAATTCGATATTTTCA
ATCCCTGTAAGTTGTCCACTCAAGCCAGCACTAATTGCGATAACGCTGACTTCACCATTAC
GATCCACTTTGCCAACAGTAGGCGACAAAGAACCGCCAATGATATTGCTCAACGTTGATT
TGCCGGAACCATTGATGCCAACAAGCCCTATGACGTCGCCTTCATATGCTTTTAAACTAAT
GTCATCTAAAGCGAAAAATGTTTTGTTTTTATGTTTGGGAATGAGCGCATCTTTCATACGT
TCTTTATTTGTACGATAAATACGATATTCTTTTGTTACATTTTTAATGTTT ACCGAAACGTT
CAT 
 

> tarG 
Function: protein coding sequence; teichoic acid ABC transporter permease protein (core genome, 
constant) 
Best match: tarG_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[711266:712099] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 6579 … 7413; Length: 834 bp 
Sequence: 
TTGAAAGTGTGGTTTAATGGAATGTCAGCAATAGGAACAGTTTTTAAAGAA CATGTAAAG
AACTTTTATTTAATTCAAAGACTGGCTCAGTTTCAAGTTAAAATTATCAAT CATAGTAACT
ATTTAGGTGTGGCTTGGGAATTAATTAACCCTGTTATGCAAATTATGGTTTACTGGATGGT
TTTTGGATTAGGAATAAGAAGTAATGCACCAATTCATGGTGTACCTTTTGTTTATTGGTTA
TTGGTTGGTATCAGTATGTGGTTCTTCATCAACCAAGGTATTTTAGAAGGTACTAAAGCA
ATTACACAAAAGTTTAATCAAGTATCGAAAATGAACTTCCCGTTATCGATA ATACCGACA
TATATTGTGACAAGTAGATTTTATGGACATTTAGGCTTACTTTTACTTGTGATAATTGCAT
GTATGTTTACTGGTATTTATCCATCAATACATATCATTCAATTATTGATAT ATGTACCGTTT
TGTTTTTTCTTAACTGCCTCGGTGACGTTATTAACATCAACACTCGGTGTGTTAGTTAGAG
ATACACAAATGTTAATGCAAGCAATATTAAGAATATTATTTTACTTTTCAC CAATTTTGTG
GCTACCAAAGAACCATGGTATCAGTGGTTTAATTCATGAAATGATGAAATA TAATCCAGT
TTACTTTATTGCTGAATCATACCGTGCAGCAATTTTATATCACGAATGGTATTTCATGGAT
CATTGGAAATTAATGTTATACAATTTCGGTATTGTTGCCATTTTCTTTGCAATTGGTGCGT
ACTTACACATGAAATATAGAGATCAATTTGCAGACTTCTTGTAA 
 

> tarB 
Function: protein coding sequence; teichoic acid biosynthesis protein B (core genome, variable) 
Best match: tarB_CC001-ST772_118_AJGE01000015.1[7433:8536] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 7511 … 8615; Length: 1104 bp 
Sequence: 
ATGAACGTTTTAATAAAGAAATTTTATCATTTGGTAGTTCGAATACTTTCT AAAATGATTA
CGCCTCAAGTGATTGATAAACCGCATATCGTATTTATGATGACTTTTCCAGAAGATATTAA
GCCTATCATCAAAGCATTAAATAATTCGTCGTATCAGAAAACTGTTTTAAC AACACCAAA
ACAAGCGCCTTATTTATCTGAACTTAGCGACGATGTTGATGTGATAGAAATGACTAATCG
AACATTGGTAAAACAAATTAAGGCTTTGAAAAGCGCGCAGATGATTATTAT CGATAATTA
TTACCTATTACTAGGTGGATATAATAAGACTTCTAATCAACACATTGTTCA AACGTGGCAT
GCAAGTGGTGCATTAAAAAACTTTGGCTTAACAGATCATCAAGTCGATGTGTCTGACAAG



GCAATGGTTCAGCAGTACCGTAAAGTTTATCAAGCGACGGATTTTTACTTAGTGGGTTGT
GAACAAATGTCACAATGTTTTAAACAGTCTTTAGGTGCAACAGAAGAGCAA ATGCTGTAT
TTTGGGCTTCCGAGAATTAATAAATATTACACAGCTGATAGAGCAACGGTTAAGGCAGAG
TTAAAGGATAAATATGGAATTACAAATAAGTTGGTATTATATGTACCAACA TATAGAGAA
GATAAAGCAGATAATAGGGCTATTGATAAAGCTTATTTTGAAAAATGTTTA CCAGGATAT
ACACTGATTAATAAATTACATCCATCAATTGAAGATTCAGACATTGATGAC GTATCTTCA
ATCGACACGTCTACATTAATGCTAATGTCAGATATAATTATTAGCGACTATAGTTCGCTGC
CAATAGAAGCTAGCTTGTTAGATATTCCAACTATATTTTATGTGTATGATGAAGGAACAT
ATGATAAAGTGAGAGGCCTGAATCAATTTTACAAAGCAATACCGGATAGCTACAAAGTG
TATACTGAAGAAGATTTAATAATGACGATACAAGAAAAAGAACATCTATTA AGTCCGTTA
TTTAAAGATTGGCATAAGTATAATACTGATAAAAGTTTACATCAGCTCACA GAATATATA
GATAAGATGGTGACAAAATGA 
 

> tarX 
Function: protein coding sequence; teichoic acid biosynthesis protein X (core genome, constant) 
Best match: tarX_CC001-ST772_118_AJGE01000015.1[8533:9594] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 8611 … 9673; Length: 1062 bp 
Sequence: 
ATGAGGCTTACGATAATCATACCTACATGTAATAATGAGGCAACAATTCGACAATTGTTA
ATATCTATTGAGAGTAAAGAACACTATAGAATCCTTTGTATTGATGGTGGTTCTACTGATC
AAACAATTCCTATGATTGAACGGTTACAAAGAGAACTCAAGCATATTTCAT TAATACAAT
TACAAAATGCTTCGATAGCTACGTGTATTAATAAAGGTTTGATGGATATCAAAATGACAG
ATCCACATGATAGTGACGCATTTATGGTCATAAATCCAACATCAATCGTATTGCCAGGTA
AATTAGATAGGTTAACTGCAGCTTTCAAAAATAATGATAATATTGATATGG TAATAGGGC
AGCGAGCTTACAATTACCATGGTGAATGGAAATTGAAAAGTGCTGATGAGTTTATTAAAG
ATAATCGAATCGTTACATTAACGGAACAACCAGATTTGTTATCAATGATGT CTTTTGACG
GAAAGTTATTCAGTGCTAAATTTGTTGAATTACAGTGTGACGAAACTTTAGCTAACACAT
ACAATCACGCAATACTTGTCAAGGCGATGCAAAAAGCTACGGATATACATTTAGTTTCAC
AGATGATTGTCGGAGATAACGATATAGATACACATGCTACAAGTAACGATGAAGATTTTA
ATAGATATATCATAGAAATTATGAAAATAAGACAACGAGTCATGGAAATGT TACTATTAC
CTGAACAAAGGCTATTATATAGTGATATGGTTGATCGTATTTTATTCAATA ATTCATTAAA
ATATTATATGAATGAACACCCAGCAGTAACGCACACGACAATTCAACTCGTAAAAGACTA
TATTATGTCTATGCAGCATTCTGATTATGTATCGCAAAACATGTTTGACATTATAAATACA
GTTGAATTTATTGGTGAGAATTGGGATAGAGAAATATACGAATTGTGGCGACAAACATTA
ATTCAAGTGGGCATTAATAGGCCGACTTATAAAAGATTCTTGATACAACTTAAAGGGAGA
AAGTTTGCACATCGAACAAAATCAATGTTAAAACGATAA 
 

> tarD 
Function: protein coding sequence; glycerol-3-phosphate cytidylyltransferase (core genome, constant) 
Best match: tarD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[685527:685925] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 9735 … 10134; Length: 399 bp 
Sequence: 
ATGAAACGTGTAATAACATATGGCACATATGACTTACTTCACTATGGTCATATCGAATTG
CTTCGTCGTGCAAGAGAGATGGGCGATTATTTAATAGTAGCATTATCAACAGATGAATTT
AATCAAATTAAACATAAAAAATCTTATTATGATTATGAACAACGAAAAATG ATGCTTGAA
TCAATACGCTATGTCGATTTAGTCATTCCAGAAAAGGGCTGGGGACAAAAAGAAGACGA
TGTCGAAAAATTTGATGTAGATGTTTTTGTTATGGGACATGACTGGGAAGGTGAATTCGA
CTTCTTAAAGGATAAATGTGAAGTCATTTATTTAAAACGTACAGAAGGCAT TTCGACGAC
TAAAATCAAACAAGAATTATATGGTAAAGATGCTAAATAA 
 

> txbi_tarD 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of tarD and pbpD (core genome, constant) 
Best match: txbi_tarD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[685975:686043] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 10183 … 10252; Length: 69 bp 
Sequence: 



AAAATAAATATAAAACGGACAAGTTTCGCAGCTTTATAATGTGCAACTTGT CCGTTTTTA
GTATGTTTT 
 

> pbpD 
Function: protein coding sequence; penicillin binding protein D (core genome, constant) 
Best match: pbpD_CC001-ST772_118_AJGE01000015.1[10172:11467:r]RC (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 10250 … 11546; Length: 1296 bp 
Sequence: 
TTATTTTCTTTTTCTAAATAAACGATTGATTATCATATGAACAATTAGTGC TAATCCAGCG
ACAAGGCATGCACCACCAATGATAGTGAATAATGGATGTTCTGCCCACATACTTTTAGCA
ACAGTATTTGCCTTTTGAATAATTGGCTGATGAACTTCTACAGTTGGAGGTCCATAATCTT
TATTAATAAATTCTCTTGGATAGTCCGCGTGTACTTTACCATCTTCGACTACAAGTTTATA
ATCTTTTTTACTAAAATCACTTGGTAAAACATCGTAAAGATCGTTTTCAAC ATAATATTTC
TTACCATTTATCCTTTGCTCACCTTTAGACAATATTTTTACATATTTATACTGATCAAATGA
GCGTTCCATTAATGCATTCCCCATCATATTACGTTGCTTCTCGCCACCAAGGTTTTTATAG
TCTCCCGCACCCATGATAACTTGATTAATTCTAAATTTACCTCGTTTGGTAGTAATCGTAT
GGTTGTAATTTGCTGTATCACTTGATCCAGTTTTTAAACCATCTGTACCAGTCAAACTCAT
TTTTGCACCTTCCAATGAAAAGTTGAATGTGTAATACGTAACTGCATGCGTTGTTGGTGCT
AACTGCTTTGTAAAGTCTAATATTTTAGGTGTCTCTTTAATCACGTGTAAATCTAAAATGG
CGTAGTCTCTAGCAGTCGTTACAGTACGTTCTTGGTCTTTATACTTTGTTGGTGCAAATGT
ACGTAATCTTGAATTTTCAGCACCCGTTGGATTGACGAAATGTGTATTTTTCATTCCGATA
GCTTTAGCTTTGTTATTCATTAAATCAACGAAATCGCTGGTGTTTTTTGAAACCTTCTTAG
CTAAAATTAATGCCGCGGCATTACTAGAATTAGATACTGTAATTTGTAATA GGTCTGCGA
TTGTCCATACTTGTCCAGGATATAGTTTCGTATTACTCAACTCAGGTAGTGTAGACATAAT
ATATTCTTTGTTCGTCATTGTGACAGTGTCATCAAGTGAAAGCTGCCCCTTATTTACAGCT
TCCAATGTTAAGTACATTGTCATTAATTTAGTCATAGACGCTGGATTCCACTTAGTATCGA
TATTGTATTGATACAGTAATTGTCCAGTTTGACTTACATTAACAGCACTCGTCGGTTCGTA
TGCAGCTGACAAACCTGCATAACCATATTGATTTGCTGCTTGTACAGGGGTTACGTCACT
GTTAGCAGCTTGTGCATATGGTGTCATAATACTTAATGTTAAACATAAAAT GATGATAAT
AGATATTAAATTTTTCAT 
 

> abcA 
Function: protein coding sequence; ABC transporter ATP-binding protein (core genome, constant) 
Best match: abcA_CC398_SO385-pig_AM990992.1[755418:757145] 
Position: 020-contig_263 RC: 11966 … 13694; Length: 1728 bp 
Sequence: 
ATGAAACGAGAAAATCCATTGTTTTTCTTATTTAAAAAACTATCATGGCCA GTGGGTCTTA
TCGTTGCAGCTATCACTATTTCATCACTAGGGAGCTTAAGTGGACTATTAGTGCCACTGTT
TACTGGTCGAATTGTAGATAAATTTTCCGTGAGCCATATCAATTGGAATCTAATCGCATTA
TTTGGTGGTATCTTTGTTATCAATGCTTTATTAAGCGGATTAGGTTTATATTTATTAAGTAA
AATTGGTGAAAAAATTATTTATGCGATACGCTCAGTTTTATGGGAGCATATCATACAATT
AAAAATGCCATTCTTTGACAAAAATGAAAGTGGTCAATTAATGAGTCGATT AACTGACGA
TACGAAAGTGATAAATGAATTTATTTCACAAAAGCTACCTAACTTATTACC ATCAATCGTT
ACATTAGTTGGGTCACTAATCATGTTATTTATTTTAGATTGGAAAATGACA TTATTAACAT
TTATAACGATACCGATATTCGTTTTAATTATGATTCCTCTAGGTCGTATTATGCAAAAGAT
ATCGACAAGTACACAATCTGAAATTGCAAACTTCAGTGGTTTGTTAGGGCGTGTCCTAAC
TGAAATGCGTCTTGTTAAAATATCAAATACAGAGCGTCTTGAATTAGATAA TGCACATAA
AAATTTGAATGAAATATATAAATTAGGTTTAAAACAGGCTAAAATTGCGGC AGTTGTACA
ACCAATTTCAGGTATAGTTATGTTGCTAACAATTGCAATTATTTTAGGTTTTGGTGCATTA
GAAATTGCGACTGGTGCAATCACTGCAGGTACATTAATTGCAATGATATTTTATGTTATTC
AGTTATCTATGCCTTTAATCAATCTTTCAACGTTAGTTACAGATTATAAAA AGGCAGTCGG
TGCAAGTAGTAGAATATACGAAATCATGCAAGAACCTATTGAACCGACAGA AGCTCTTG
AAGATTCTGAAAATGTATTAATTGATGACGGTGTATTGTCATTTGAACATGTAGACTTTAA
ATATGATGTGAAGAAAATATTAGATGATGTGTCGTTCCAAATCCCACAAGGTCAAGTGAG
TGCTTTTGTAGGTCCTTCTGGGTCTGGTAAAAGTACGATATTTAATCTGATAGAACGTATG



TATGAAATTGAGTCAGGTGATATTAAATATGGCCTTGAAAGTGTCTATAAT ATCCCGTTAT
CTAAGTGGCGACGCAAAATTGGATATGTTATGCAATCAAATTCGATGATGAGTGGTACAA
TTAGAGACAATATTTTATACGGAATTAATCGTCATGTTTCAGATGAAGAAC TTATTAATTA
TGCTAAATTAGCGAACTGTCATGATTTTATCATGCAATTTGATGAAGGATATGACACGCTT
GTAGGTGAACGAGGATTGAAACTGTCTGGCGGACAACGTCAACGTATTGATATTGCTAGA
AGTTTTGTTAAAAATCCTGATATTTTGTTACTTGATGAAGCAACAGCTAAT CTCGATAGTG
AAAGTGAATTGAAAATTCAAGAAGCTTTAGAAACATTGATGGAAGGTAGAA CAACGATT
GTCATTGCGCATCGTTTGTCTACAATTAAAAAAGCCGGTCAAATTATATTCTTAGACAAA
GGACAGGTAACAGGTAAAGGTACGCATTCAGAACTGATGGCATCACATGCGAAGTATAA
AAACTTTGTAGTGTCTCAAAAATTAACAGATTAA 
 

> nupG 
Function: protein coding sequence; purine nucleoside transporter (core genome, constant) 
Best match: nupG_CC005_CGS03_ABWY01000024.1[17092:18321:r] 
Position: 020-contig_263 RC: 14050 … 15280; Length: 1230 bp 
Sequence: 
ATGTTTTTATTAATCAACATTATTGGTCTAATTGTATTTCTTGGTATTGCGGTATTATTTTC
AAGAGATCGCAAAAATATCCAATGGCAATCAATTGGGATCTTAGTTGTTTTAAACCTGTT
TTTAGCATGGTTCTTTATTTATTTTGATTGGGGTCAAAAAGCAGTAAGAGGAGCAGCCAA
TGGTATCGCTTGGGTAGTTCAGTCAGCGCATGCTGGTACAGGTTTTGCATTTGCAAGTTTG
ACAAATGTTAAAATGATGGATATGGCTGTTGCAGCCTTATTCCCAATATTATTAATAGTGC
CATTATTTGATATCTTAATGTACTTTAATATTTTACCGAAAATTATTGGAG GTATTGGTTG
GTTACTAGCTAAAGTAACAAGACAACCTAAATTCGAGTCATTCTTTGGGATAGAAATGAT
GTTCTTAGGAAATACTGAAGCATTAGCCGTATCAAGTGAGCAACTAAAACGTATGAATGA
AATGCGTGTATTAACAATCGCAATGATGTCAATGAGCTCTGTATCCGGAGCTATTGTAGG
TGCGTATGTACAAATGGTACCAGGAGAACTGGTACTAACGGCAATTCCACTAAATATCGT
TAACGCGATTATTGTGTCATGCTTGTTGAATCCAGTAAGTGTTGAAGAGAAAGAAGATAT
TATTTACAGTCTTAAAAACAATGAAGTTGAACGTCAACCATTCTTCTCATT CCTTGGAGAT
TCTGTATTAGCAGCAGGTAAATTAGTATTAATCATCATCGCATTTGTTATTAGTTTTGTAG
CGTTAGCTGATCTATTTGATCGTTTTATCAATTTGATTACAGGATTGATAGCAGGATGGAT
AGGCATTAAAGGTAGTTTCGGTTTAAACCAAATTTTAGGTGTGTTTATGTATCCATTTGCG
CTATTACTCGGTTTACCTTATGATGAAGCGTGGTTGGTAGCACAACAAATGGCTAAGAAA
ATTGTTACAAATGAATTTGTTGTTATGGGTGAAATTTCTAAAGATATTGCA TCTTATACAC
CACACCATCGTGCGGTTATTACAACATTCTTAATTTCATTTGCAAACTTCTCAACGATTGG
TATGATTATCGGTACATTGAAAGGCATTGTTGATAAAAAGACATCAGACTT TGTATCTAA
ATATGTACCTATGATGCTATTATCAGGTATCCTAGTTTCATTATTAACAGCAGCTTTCGTT
GGTTTATTTGCATGGTAA 
 

> rsaD 
Function: noncoding RNA ncRNA of Staphylococcus aureus D (core genome, constant) 
Best match: rsaD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[691221:691397:r]RC (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 15429 … 15606; Length: 177 bp 
Sequence: 
AAAAACCAAGTGCACATGGTAATACACTTGGCTTTTATGGGAAATGAATAT TATTGTACA
TATGACAGTAAGGACTAGGTACAGTCATAGTACTTCGAGCAAAATTTGTTTTGTTATTATA
AACAACACAAAGGAGATAACTTCTCTATTGAAGAAGTTAAAAACATTATAG CAGAC 
 

> yxkD 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: yxkD_CC001_MSSA476_BX571857.1[690095:690928]  
Position: 020-contig_263 RC: 15804 … 16638; Length: 834 bp 
Sequence: 
GTGAATAAAACGGTTAAAGATTTAATACTAGTTGTCTTAGGTTCATTTATC TTTGCTGCAG
GTGTAAATGCATTTATTATTTCTGGTAACTTAGGTGAAGGCGGGGTTACAGGTTTAGCAA
TTATTTTATATTATGCGTTTCATATTTCACCAGCCATCACTAACTTCTTGGTCAACGCAGTA



TTGATTGCCATTGGTTATAAATTTTTGAGTAAGAGAAGTATGTACTTAACTATTCTTGTAA
CAATTCTTATTTCAATATTTTTGAGTTTAACAGAATCATGGCAAGTAGAAA CTGGAAACA
GCATTGTGAATGCCATTTTTGGTGGTGTAAGCGTTGGACTAGGAATCGGAGTAATTATCC
TTGCAGGCGGTACAACAGCAGGTACAACAATTTTGGCAAGAATTGCAACGAAATACCTC
GATGTAAGCACGCCATATGCTTTGCTTTTCTTCGATATGATCGTTGTTGCAATTTCACTTA
CAGTTATTCCACTTGATAAAGTATTAGTAACAGTAATATCACTTTATATAG GAACAAAAG
TGATGGAATATGTCATAGAAGGTTTAAACACTAAAAAAGCTATGACGATTA TTTCAACTA
ATCCCGACAAACTTGCCAAAGCAATAGACGAGCAAATTGGAAGAGGTTTAACCATTTTAA
ACGGACATGGCTATTATACGCGTGAAGAAAAAGATGTCTTATACGTTGTTATTTCTAAAA
CACAAGTTTCAAAAGCAAAGCGATTAATTAAACAAATCGATAAAGATGCAT TCCTCGTAA
TTCATGATGTAAGAGATGTCTATGGTAATGGCTTTCTTGCAGATGAATAA 
 

> fhuC 
Function: protein coding sequence; iron-hydroxamate uptake/ATP-binding protein 
Best match: fhuC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[721606:722403] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 16919 … 17717; Length: 798 bp 
Sequence: 
ATGAATCGTTTGCATGGACAACAAGTTAAAATTGGTTACGGGGATAACACGATTATAAAT
AAATTAGATGTTGAAATACCAGATGGCAAAGTGACGTCAATCATTGGTCCTAACGGCTGC
GGGAAATCTACTTTGCTAAAGGCATTGTCACGTTTATTGGCAGTTAAAGAAGGCGAAGTA
TTTTTAGATGGTGAAAATATTCATACACAATCTACGAAAGAGATTGCAAAA AAAATAGCC
ATTTTACCTCAATCACCTGAAGTAGCAGATGGCTTAACTGTTGGGGAATTAGTTTCATATG
GTCGTTTTCCACATCAAAAAGGATTTGGTAGATTAACTGCTGAGGATAAGAAAGAAATTG
ATTGGGCAATGGAAGTTACAGGAACTGATACATTCCGACACCGTTCAATCAATGATTTAA
GTGGTGGTCAAAGACAACGTGTTTGGATTGCAATGGCATTAGCACAAAGAACTGATATTA
TCTTTTTAGACGAACCAACAACATATTTAGATATCTGTCATCAATTAGAAA TACTAGAATT
AGTTCAGAAGCTAAATCAGGAACAAGGTTGTACAATTGTCATGGTTCTTCATGATATCAA
CCAAGCGATTCGTTTCTCAGATCATCTTATTGCGATGAAAGAAGGGGATATCATCGCTAC
AGGTTCAACAGAAGACGTATTAACACAGGAAATATTAGAAAAAGTTTTTAA TATTGATGT
TGTTTTAAGTAAAGATCCTAAAACTGGAAAACCTTTACTGGTAACTTATGA CTTATGTCGC
AGAGCTTATTCTTAA 
 

> fhuB 
Function: protein coding sequence; iron-hydroxamate uptake/permease 
Best match: fhuB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[722439:723443] 
Position: 020-contig_263 RC: 17752 … 18757; Length: 1005 bp 
Sequence: 
ATGACAAATAGAGAGAACCCAACGCCATTGAAGTTTTTATCCTATATTATA GGTTTAAGT
ATGATACTACTAATCACACTATTTATTTCTACATTAATAGGTGACGCCAAA ATTCAAGCCT
CTACAATTATAGAGGCTATTTTTAATTATAATCCTAGCAATCAACAGCAAA ACATCATCA
ATGAGATTAGGATTCCCAGAAATATAGCAGCAGTAATTGTAGGTATGGCGCTTGCAGTTT
CTGGTGCGATTATACAAGGTGTTACTCGTAATGGTCTTGCTGATCCGGCGCTCATTGGTTT
AAATTCAGGTGCTTCATTTGCTTTAGCATTAACATATGCAGTTTTACCAAACACTTCATTT
TTAATATTGATGTTTGTTGGATTTTTAGGTGCTATTCTAGGAGGTGCTATTGTATTAATGA
TAGGCCGATCTAGACGTGATGGATTTAATCCGATGCGTATTATTTTAGCGGGTGCAGCAG
TAAGTGCTATGTTAACAGCGCTAAGTCAAGGTATTGCATTAGCTTTTAGACTAAATCAAA
CAGTAACATTTTGGACTGCTGGAGGCGTTTCAGGCACAACATGGTCACACCTTAAGTGGG
CAATTCCATTAATTGGTATTGCGTTATTCATTATATTAACAATTAGTAAAC AACTTACCAT
TTTAAATCTTGGTGAATCATTAGCTAAAGGTTTAGGTCAAAATGTAACAAT GATCAGAGG
CATATGTTTAATTATTGCTATGATTCTAGCAGGTATTGCAGTTGCTATCGCTGGACAAGTT
GCATTTGTAGGTTTGATGGTACCTCATATAGCAAGATTTTTAATTGGAACTGATTATGCTA
AAATTCTACCATTAACAGCCTTGTTAGGTGGGATACTCGTGCTTGTTGCCGATGTGATAGC
ACGATATTTAGGAGAAGCGCCTGTTGGTGCAATCATTTCATTTATCGGTGTTCCTTACTTT
TTATATTTAGTTAAAAAAGGAGGACGCTCAATATGA 
 



> fhuG 
Function: protein coding sequence; iron-hydroxamate uptake/permease 
Best match: fhuG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[694546:695562] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 18753 … 19770; Length: 1017 bp 
Sequence: 
ATGATTAGTTCAAATAATAAACGCAGACAATGGATTGCACTGGCTGTTTTTAGCATTCTA
CTATTTCTAGGTTGTACTTGGAGTATTACCTCAGGTGAATACAACATACCTGTTGAAAGAT
TTTTCAAAACTTTAATTGGACAAGGTGATGCCATTGATGAGTTAATCTTATTAGATTTCAG
ATTACCTCGGATGATGATTACTATTTTGGCTGGCGCAGCGCTTAGTATTAGTGGTGCAATA
GTGCAAAGTGTCACGAAAAATCCAATAGCTGAACCCGGTATATTAGGTATTAACGCAGGT
GGCGGATTTGCAATCGCATTATTTATTGCAATTGGTAAAATTAATGCTGACAACTTTGTTT
ATGTACTGCCGTTAATAAGTATACTAGGTGGTATCGCCACTGCATTGATTATTTTTATTTT
CAGTTTTAATAAAAATGAAGGTGTTACACCTGCGAGTATGGTATTAATAGGTGTAGGTTT
ACAAACAGCATTATATGGTGGCTCAATTACAATTATGTCAAAATTTGATGA TAAGCAATC
TGATTTCATCGCTGCTTGGTTTGCAGGTAATATTTGGGGTGACGAATGGCCATTTGTCATT
GCATTTTTACCGTGGGTGTTGATTATTATTCCTTACTTACTATTTAAATCGAATACACTAA
ATATTATTCATACGGGTGATAATATTGCACGAGGTCTAGGTGTAAGGTTAAGCAGAGAAC
GTTTAATATTATTCTTTATCGCAGTGATGTTATCATCTGCTGCTGTAGCAGTAGCAGGTTC
GATTTCGTTTATCGGATTAATGGGTCCGCATATTGCCAAACGTATCGTTGGACCACGTCAC
CAGTTGTTTTTACCAATTGCCATTTTAGTAGGGGCATGTTTACTTGTTATAGCTGATACAA
TTGGCAAAATTGTATTACAACCAGGTGGGGTTCCAGCAGGTATTGTCGTAGCAATTATTG
GTGCACCGTATTTCTTATATTTAATGTACAAAACGAAAAATGTATAG 
 

> dakK 
Function: protein coding sequence; putative dihydroxyacetone kinase/K subunit (kinase) (core 
genome, constant) 
Best match: dakK_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[695796:696764] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 20003 … 20972; Length: 969 bp 
Sequence: 
ATGATGAAAAAGTTAATCAATAAAAAAGAAACATTTTTAACTGATATGCTT GAAGGATTG
TTAATTGCGCACCCAGAGTTAGATCTGATTGCTAATACAGTTATTGTAAAAAAAGCTAAG
AAAGAACATGGTGTAGCAATAGTCTCTGGAGGTGGAAGCGGACATGAACCTGCGCATGC
CGGTTTTGTTGCAGAAGGTATGCTAGATGCAGCGGTTTGTGGCGAAGTATTTACATCACC
TACACCTGATAAAATATTAGAAGCTATTAAAGCAGTAGATACTGGTGATGG TGTATTACT
AGTTGTAAAAAACTATGCAGGTGACGTGATGAATTTCGAAATGGCACAAGAGCTTGCAG
AAATGGAAGGTATAAATGTTCAAACTGTTATTGTTCGTGACGACATTGCTGTGACAAACG
AAGTACAACGTCGTGGTGTTGCAGGAACAGTGTTTGTTCATAAGCTTGCCGGTTATCTTGC
TGAAAAAGGTTATTCATTAACAGAGATAAAATCGCGTGTAGAAGCGTTGTTACCTGAAAT
TAAAAGTATTGGTATGGCAATTGAGCCACCGCTTGTTCCAACTACTGGAAAATATGGCTT
TGATATTGAAGACGACAAAATGGAAATCGGTATTGGTATACATGGTGAAAA AGGTATTC
ATAGGGAAGAAGTAAAGGATATTGATCATATTGTTGGAACATTGTTAGACGAATTGTATA
AAGAAGTTACTGCCAATGATGTCATATTAATGGTAAATGGTATGGGTGGTACGCCGTTAT
CTGAATTAAATATCGTAACTAAATATATTCAACAAAATTTAGCTGCAAGAA CGGTTAATG
TTGCTAAATGGTTTGTTGGTGATTATATGACATCTTTAGACATGCAAGGTTTTTCTATAAC
TATCGTGCCTAATAAACCAGAATATTTGGAAGCATTTTTAGCACCAACAACAAGTCAATA
CTTTAAATAA 
 

> dakL 
Function: protein coding sequence; putative dihydroxyacetone kinase/L subunit (core genome, 
constant) 
Best match: dakL_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[696806:697390] 
Position: 020-contig_263 RC: 21013 … 21598; Length: 585 bp 
Sequence: 
ATGAAAGTGAATGATATGAAAGCACGTTTATTAAATTTAGAAGAAACGTTT AAAAAACAT
GAATCTGAATTAACTGAATTAGATCGAGCAATTGGTGATGGTGACCACGGGGTTAACATG



GTTCGTGGGTTTAGTAGTCTTAAAGACAAACTTGATGATAGCTCAATGCAATCATTGTTCA
AATCAACTGGTATGGCATTGATGTCAAATGTTGGGGGTGCATCTGGACCACTGTATGGCT
TTAGCTTTGTTAAAATGTCTGCAGTCACCAAAGATGATATGGATAATCAAGATTTCATTAC
ACTAATTCAGGCATTTGCCGAAGCGGTTGAATCACGTGGTAAAGTTACTTTAAATGAAAA
GACAATGTATGATGTAATAGCGCGAGCAGCAGAGAAGCTTAAAAATGGTGAAACTTTAA
CATTCAATGATTTACAGCAATTAGCAGATAATACAAAAGATATGGTAGCAA CGAAAGGT
AGAGCTGCATATTTTGGAGAAGAATCAAAAGGTTATATTGATCCAGGTGCTCAAAGTATG
GTTTATATTTTAAACGCTTTGATTGGAGATGAAGATAATGCCTAA 
 

> dakP 
Function: protein coding sequence; putative dihydroxyacetone kinase/phosphotransfer subunit (core 
genome, constant) 
Best match: dakP_CC001_MW2-USA400_BA000033.2697383:697745 [4_50ANF10END] 
Position: 020-contig_263 RC: 21590 … 21953; Length: 363 bp 
Sequence: 
ATGCCTAAAATTATACTTGTTAGCCACAGTAAAGAAATTGCAAGTGGTACA AAATCTTTG
TTAAAGCAAATGGCAGGTGACGTTGATATTATACCAATCGGGGGATTACCAGATGGTTCA
ATTGGAACTTCATTTGATATCATCCAAGAAGTTTTGACTAAATTAGAGGAT GATGCATTGT
GTTTTTACGATATTGGATCTTCAGAAATGAATGTAGATATGGCAATTGAAA TGTATGATG
GTAATCATCGTGTGTTAAAAGTTGATGCACCAATTGTTGAAGGCAGTTTTATCGCAGCAG
TAAAGCTATCAATCGGCGGTTCAATTGATGATGCATTAGCAGAAATGAAACAATCATTTT
AG 
 

> graX 
Function: protein coding sequence; cofactor of GraRS (core genome, constant) 
Best match: graX_CC001-ST772_118_AJGE01000015.1[26790:27713] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 26868 … 27792; Length: 924 bp 
Sequence: 
ATGAAACCTAAAGTTTTATTAGCAGGTGGAACAGGATATATTGGTAAGTAT TTAAGTGAA
GTGATTGAAAATGATGCTGAACTTTTTACTATATCAAAATATCCAGACAAT AAAAAAACA
GATGATGTTGAAATGACTTGGATTCAGTGTGATATATTTCATTACGAACAGGTTGTTGCA
GCAATGAATCAAATAGATATTGCTGTATTCTTTATCGACCCAACAAAGAAT TCTGCCAAA
ATAACACAATCATCAGCAAGAGATTTAACATTAATCGCAGCAGATAATTTT GGTCGAGCA
GCGGCTATTAATCAAGTAAAAAAAGTAATCTACATACCTGGGAGTCGTTATGATAATGAA
ACAATTGAACGCCTAGGTGCATATGGTACTACTGTAGAAACAACAAATTTAGTTTTTAAA
CGTTCTTTAGTTAATGTAGAATTACAAGTTTCAAAGTATGATGATGTTAGA TCAACGATG
AAGGTAGTTTTACCAAAGGGATGGACATTAAAGAACGTTGTAAACCATTTTATTGCATGG
ATGGGTTACACTAAAGGAACTTTTGTGAAAACAGAAAAATCACATGATCAA TTTAAGATA
TATATTAAGAATAAGGTGCGACCGCTCGCAGTATTTAAAATAGAAGAAACA GCTGACGG
AATAATAACTTTAATTTTATTGAGTGGAAGTTTAGTGAAAAAATACACAGT TAATCAAGG
GAAGTTAGAATTTAGATTAATCAAAGAGTCGGCAGTCGTTTATATACATCTATACGATTA
TATCCCTCGATTATTTTGGCCGATTTATTACTTTATACAAGCACCAATGCAAAAAATGATG
ATTCATGGCTTTGAAGTTGACTGCCGGATTAAAGATTTTCAAAGTCGATTAAAATCAGGA
GAAAATATGAAATATACTAAATGA 
 

> graR 
Function: protein coding sequence; response regulator of two-component sensor system (core genome, 
variable) 
Best match: graR_CC001-ST772_118_AJGE01000015.1[27729:28403] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 27807 … 28482; Length: 675 bp 
Sequence: 
ATGCAAATACTACTAGTAGAAGATGACAATACTTTGTTTCAAGAATTGAAA AAAGAATTA
GAACAATGGGATTTTAATGTTGCTGGTATTGAAGATTTCGGCAAAGTAATGGATACATTT
GAAAGTTTTAATCCTGAAATTGTTATATTGGATGTTCAATTACCTAAATAT GATGGGTTTT
ATTGGTGCAGAAAAATGAGAGAAGTTTCCAACGTACCAATATTATTTTTAT CATCTCGTG



ATAATCCAATGGATCAAGTGATGAGTATGGAACTTGGCGCAGATGATTATATGCAAAAAC
CGTTCTATACCAATGTATTAATTGCTAAATTACAAGCGATTTATCGTCGTGTCTATGAGTT
TACAGCTGAAGAAAAACGTACATTGACTTGGCAAGATGCTGTCGTTGATCTATCAAAAGA
TAGTATACAAAAAGGTGACGATACGATTTTTCTATCCAAAACAGAAATGAT TATATTAGA
AATTCTTATTACCAAAAAAAATCAAATCGTTTCGAGAGATACAATTATCAC TGCATTATG
GGATGATGAAGCATTTGTTAGTGATAATACGTTAACAGTAAATGTGAATCGTTTACGAAA
AAAATTATCTGAAATAAGTATGGATAGTGCAATCGAAACAAAAGTAGGAAA AGGATATA
TGGCTCATGAATAA 
 

> graS 
Function: protein coding sequence; sensor histidine kinase (core genome, variable) 
Best match: graS_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[733161:734201] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 28474 … 29515; Length: 1041 bp 
Sequence: 
ATGAATAATTTGAAATGGGTAGCTTATTTTTTGAAATCTCGCATGAACTGGATATTTTGGA
TATTGTTTTTAAACTTGCTTATGTTAGGCATTAGTCTAATCGATTATGATTTTCCAATAGAC
AGTTTATTTTATATTGTTTCTTTGAATTTAAGTTTAACAATGATTTTTCTT ATATTGACATA
TTTTAAAGAAGTAAAATTATATAAGCATTTTGACAAAGATAAAGAAATAGA AGAAATTA
AACATAAAGATTTAGCGGAAACGCCATTTCAACGTCATACAGTTGATTATTTATATCGTC
AAATCTCAGCGCACAAAGAAAAGGTTGTTGAGCAACAGTTACAATTGAACA TGCATGAA
CAAACCATTACAGAATTTGTGCACGACATAAAAACACCTGTGACAGCCATGAAATTATTA
ATTGATCAAGAAAAAAATCAAGAAAGAAAACAGGCATTACTATATGAATGG TCTCGTAT
AAACTCGATGCTGGATACACAGCTGTATATTACTAGATTAGAATCTCAACGCAAAGATAT
GTATTTTGATTACGTGTCACTTAAACGCATGGTCATTGATGAAATACAATTAACAAGACA
TATTAGTCAGGTTAAAGGTATTGGTTTTGATGTTGACTTTAAAGTGGATGATTATGTTTAT
ACAGATACAAAATGGTGTCGTATGATTATTAGACAGATTTTGTCAAACGCATTGAAATAT
AGTGAGAATTTTAATATTGAAATTGGGACAGAATTAAATGATCAACATGTT TCGTTATAT
ATTAAAGACTATGGCAGAGGTATTAGTAAAAAAGATATGCCGCGAATATTT GAACGAGG
ATTTACGTCAACGGCTAACAGAAATGAAACGACGTCTTCAGGTATGGGTCTATATTTAGT
AAATAGTGTAAAGGATCAATTAGGTATTCACCTGCAAGTCACGTCGACTGTTGGTAAGGG
GACAACTGTCAGATTGATTTTCCCATTACAAAATGAAATTGTTGAACGCATGTCGGAAGT
GACAAATTTGTCATTTTAA 
 

> vraF 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/ATP-binding protein (core genome, variable) 
Best match: vraF_CC133_ED133-shep_CP001996.1[721175:721936] 
Position: 020-contig_263 RC: 29658 … 30420; Length: 762 bp 
Sequence: 
GTGGCAATTTTAGAAGTAAAACAATTAACAAAAATATATGGAACTAAAAAA ATGGCACA
AGAAGTGTTGCGAGATATCAATATGTCTATTGAAGAAGGCGAGTTTATTGCTATTATGGG
TCCCTCTGGATCTGGGAAAACGACATTATTAAATGTTTTAAGTTCAATTGATTATATTTCA
CAAGGTTCTATTACATTAAAAGGAAAAAAATTAGAAAAGCTTTCAAACAAG GAATTATCT
GATATACGCAAGCATGATATTGGTTTTATTTTTCAAGAGTATAATTTACTGCATACATTGA
CTGTTAAAGAAAACATAATGTTACCACTAACGGTTCAGAAGTTAGATAAAG AACATATGT
TAAATCGTTATGAAAAAGTAGCAGAAGCATTAAATATATTGGATATTAGTG ATAAATACC
CTTCTGAATTGTCTGGTGGACAAAGACAACGAACATCTGCTGCAAGAGCGTTTATTACAT
TACCTTCTATTATATTTGCTGACGAACCAACAGGTGCACTGGATTCTAAAAGTACTCAAG
ATTTATTAAAACGATTAACAAGAATGAATGAAGCATTTAAGTCTACAATTA TTATGGTAA
CGCATGATCCTGTTGCAGCAAGTTATGCCAATAGAGTAGTGATGCTAAAAGATGGTCAAA
TTTTCACTGAATTATACCAAGGGGATGACGATAAACATACCTTTTTCAAAGAAATAATAC
GTGTACAAAGTGTTTTAGGTGGCGTTAATTATGACCTTTAA 
 

> vraG 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/permease (core genome, variable) 
Best match: vraG_CC005_ED98-hen_CP001781.1[670281:672170]  



Position: 020-contig_263 RC: 30409 … 32299; Length: 1890 bp 
Sequence: 
ATGACCTTTAACGAGATAATATTTAAAAATTTCCGTCAAAATTTATCACAT TATGCCATCT
ATCTTTTTTCATTAATTACGAGTGTAGTATTGTATTTTAGCTTTGTAGCATTAAAATACGC
GCATAAACTAAACATGACAGAGTCATATCCAATTATAAAGGAAGGCTCACA AGTCGGAA
GCTACTTTCTATTTTTCATCATAATTGCATTTTTGTTATATGCCAATGTGTTATTTATTAAA
CGACGAAGTTATGAGCTTGCATTATATCAAACATTAGGTTTATCTAAATTCAACATTATTT
ATATACTAATGCTCGAACAATTACTAATATTTATAATTACGGCAATATTAG GTATTATTAT
TGGTATTTTTGGTTCGAAACTGTTATTAATGATTGTCTTTACATTATTAGGAATTAAAGAA
AAGGTTCCAATTATTTTTAGTTTGAGGGCGGTATTTGAAACATTAATGTTAATCGGTGTCG
CTTATTTTTTAACATCTGCTCAAAATTTTATATTAGTGTTCAAACAATCTA TTTCACAGATG
TCAAAGAATAACCAGGTTAAAGAAACAAATCATAATAAAATTACATTTGAA GAGGTTGTT
TTAGGCATCTTAGGTATAGTATTGATTACCACAGGATACTATCTATCTTTGAACATTGTTC
AATATTATGATTCTATCGGTACACTTATGTTTATTTTATTGTCAACTGTGATTGGGGCATA
CTTATTTTTTAAAAGCTCTGTTTCTCTAGTTTTTAAAATGGTGAAGAAGTTTAGAAAAGAT
GTTATAAGTGTAAATGATGTCATGTTCTCATCATCTATTATGTATCGTATTAAGAAAAATG
CTTTTTCACTTACGGTCATGGCAATCATTTCAGCGATTACTGTTTCAGTTCTTTGCTTTGCT
GCTATAAGTAGAGCGTCCTTATCAAGTGAAATAAAATATACTGCACCACACGACGTTACA
ATTAAAGACCAACAAAAAGCTAATCAGTTAGCAAGTGAATTAAACAATCAA AAAATTCC
TCATTTTTATAATTATAAAGAAGTAATTCATACGAAATTGTATAAAGATAA TTTATTTGAT
GTAAAAGCGAAAGAACCATACAATGTAACAATTACTAGTGATAAATACATC CCTAATACT
GATTTGAAACGTGGGCAAGCTGATTTATTTGTAGCGGAAGGTTCTATCAAAGATTTAGTG
AAACATAAGAAGCATGGTAAAGCAATTATAGGAACGAAAAAACATCATGTT AATATTAA
GTTACGTAAAGATATTAATAAAATCTATTTTATGACAGATGTTGATTTAGG TGGACCAAC
GTTTGTCTTAAATGACAAAGACTATCAAGAAATAAGAAAGTATACAAAGGC AAAGCATA
TCGTCTCTCAATTTGGATTCGATTTGAAACATAAAAAAGATGCTTTAGCATTAGAAAAAG
CGAAAAATAAAGTTGATAAATCTATTGAAACAAGAAGTGAAGCGATAAGCT CAATATCA
AGTTTAACCGGAATATTATTATTTGTAACATCATTTTTAGGTATTACATTC TTGATTGCTGT
ATGTTGCATTATATACATAAAGCAAATAGATGAAACCGAAGATGAGTTAGA GAATTATA
GTATTTTGAGAAAGCTTGGATTTACACAAAAAGATATGGCAAGGGGACTAAAGTTTAAA
ATTATGTTTAATTTTGGGTTACCTTTAGTTATTGCACTATCACATGCATATTTTACATCATT
AGCATATATGAAATTAATGGGTACAACGAATCAAATACCGGTTTTCATAGT AATGGGATT
ATACATTTGTATGTATGCTGTTTTTGCAGTGACGGCTTATAATCATTCCAAGCGAACAATT
AGACATTCCATATAA 
 

> pitA 
Function: protein coding sequence; phosphate transporter (core genome, variable) 
Best match: pitA_CC001-ST772_118_AJGE01000015.1[33578:34585] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 33656 … 34664; Length: 1008 bp 
Sequence: 
ATGTCATATATAATCATCGTCACTATAGCTGTAGTTATTTTCTCGCTGATATTTGACTTTAT
CAATGGATTCCATGATACAGCCAATGCAGTAGCTACTGCTGTATCTACTAGAGCGTTAAC
GCCTAAAACGGCAATTTTAATGGCAGCAGTGATGAACTTTATAGGTGCTTTAACATTTAC
GGGCGTTGCAGGCACCATTACTAAAGACATTGTCGATCCATTTAAATTGGAAAATGGATT
AGTTGTTGTGTTAGCTGCAATACTTGCGGCTATTATTTGGAATTTAGCTACTTGGTTTTAC
GGAATTCCAAGTTCGTCTTCACATGCACTTATAGGTTCAATTGCGGGTGCAGCAATCGCA
TCTGAAGGCTCATTTGGAGTGTTACATTACCAAGGTTTCACAAAAATTATTATTGTATTAA
TCGTTTCACCGATTATCGCATTTTGTGTTGGTTTCTTGATGTATTCAATTTTTAAAGTTATC
TTTAAAAATGCAAATTTAACAAGAGCGAATCGTAACTTTAGATTTTTCCAA ATTTTCACAG
CAGCGTTACAATCATTCTCTCACGGTACGAATGATGCGCAAAAGTCAATGGGTATTATTA
CGTTGGCATTAATTGTTGCTAATGTACAGAATGATGGCAGCGTTGAACCACAGTTATGGG
TAAAATTTGCCTGTGCGACAGCAATGGGGCTTGGTACTGCAATTGGTGGCTGGAAAATTA
TCAAAACTGTAGGTGGTAATATTATGAAAATACGTCCAGCAAATGGTGCTGCGGCCGATT
TATCATCTGCATTAACAATTTTTGTTGCATCATCGCTACATTTCCCATTATCAACAACTCA
CGTTGTGTCATCATCAATCTTAGGTGTTGGTGCTTCTAACCGAGCTAAAGGTGTAAAATG



GAGCACTGCGCAACGAATGATCATTACATGGGTGATTACATTACCTATTTCAGCATTGTT
AGCAGGTTTACTATTCTATATACTTAACTTATTTTTCTAA 
 

> ssaA5 
Function: protein coding sequence; staph secretory antigen A5 (core genome, constant) 
Best match: ssaA5_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[739936:740733:r]RC (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 35252 … 36050; Length: 798 bp 
Sequence: 
TTAATGGATGAATGCATAGCTAGAAACTTCTGAAGCTGGAATTGTACGGTAGTTCATATT
GTATGGACCATATGTGTAATTCATTTCAGAAATCAAGATACTACCATCACCATTGACACG
TTCAACATAAGCAACATGACCATATGGACCAGGTGTGCTTTGCATAATTGAACCAACTGA
TGGTGTGTTGTTTACTTGGTAACCATCATTAGCTGCGTTACCAGCCCAATACTTAGCGTCT
GACCAATATGTGCTAATTGGACTACCAGCTTGAGCACGACGGTCAAATACGTACCATGTA
CATTGACCAGCAGTGTATAAATTTTGGTGATTAAAAGATGATGCATTGCCATTGCTACCT
GTTGTAGCTGTTGGTGTTGTACCACCTGATCCACCATTAGGAATTTGTAATGTTTGGTTAG
GCATAATTAAATAACCACGTAAGTTATTGGCTGCCATTAATTGATCAACTGAAACACCAT
ATCTGCTAGCAATGATATTTAATGATTCACCAGCTTGTACAGTATGAGATGATGCTGAAC
CAGCTTGTGGAGAAGTGTTTGACGTATTTTGTGCATCACTTCCACCTACTGAGATAACTTG
ACCAGGGAATACCAAGTTGTTATCTAATTGGTTATTTTGTTTAATACTCTCTACTGAAGTG
TTGTATTTTTGAGCAATACTCCATAATGATTCACCAGATTGTACTGTATGTTGTGTAGAAG
CTTGTGCATCATGATGCGTTAAAAATGCAGCTGCACCAGATGTTGCTGTTATTGCAAATG
CTAATTTTTTCAA 
 

> rbf 
Function: protein coding sequence; regulator of biofilm formation (core genome, variable) 
Best match: rbf_CC005_CF-Marseille_CABA01000037.1[29963:32114] 
Position: 020-contig_263 RC: 37751 … 39902; Length: 2151 bp 
Sequence: 
ATGGCAAAATCATGCTTGCATATACTTACTAATAATGAATATGCGACAACG CGTTGCCAA
GATGGCATAGTCTTATTTTGGCCAATTGACGGGGAAATCGAACTACAAAAATTTCGTAAA
AGTAAAATAATTGAAGATGATATATATATTATTAATCATCTGGATGTATTT AGTATTAAG
AATAATAAAAAAACGATCATGTTGTATTTGAGTAGCGATTGGTTTGCGGAA TTAGGCTTT
ACTTTCTTTAATTACCACTATACAGCAAAGTTGATTAAATCATCCTATAAT TTGAAATGTC
TACTATTAAAATTGACATATCGATACCTTGATAATCAGCCTCTTAATGACGCTGATATTAG
AAAATTACAGGATATTATTAAAATCATTGCAAAAGAAGCAAGTATGGATAA AAAGATTG
CACAAAATCAATATCGATATGCCTATTATGGTGATTTGCGTGACGAGCTCGAATATATTT
ATCAAAATGTAAATCAACGATTGACATTAAAAAGTGTCGCTGATAAATTAT TTGTCTCAA
AGTCAAATTTGTCATCACAATTCCACTTACTTATGGGCATGGGTTTTAAAAAATATATTGA
TACTTTGAAAATTGGTAAATCGATTGAAATTCTACTTACTACTGATAGTAC TATTAGCAAC
ATAAGTGAACATTTAGGTTTTAGTAGTAGCTCCACTTACTCTAAAATGTTTAAAAGTTATA
TGGATATAACACCGAATGAATATCGTAATTTATCAAAATATAATAAATGTT TAATGCTAA
AGCCAGAACCACTAGTAGGCAAAATGGTACAAGAAGTAAAAGAAATCATAT TGAATTAT
ATTGAACATTATAAAAACCACCTAACTGATGTTATACATATTGATGAAGAC AAATTTGAA
ACACCTAAATTGTTTCAAACGGTTATTCAAATAAATACTTATACAGAAATG AAATTAGTT
TTCTTAGAAGGAATCTTTAAAACCTTATTGAATAAGAACAGTCAAGTTGTC TTTTTCATCA
TGCCATCGATTCTAAAAAGTAAAAATACCATGTCCGAAGAAGAAAAATTCA CAATCATTA
AAACAATAATTGAAAGTGATCTAAAGATAGCATTTAATATAAATGATATTG AAACAACTT
ATTTTGTTGAAGAAGCTTTTATGAGTGTTTTCAGACAAATATCTCCAAACGAATTAAGTAA
TCATAATAATTACGAAGTGCATTTTGTTTTTGATTTATCATTGATGGAAAT TAGAACAATT
TATCGAATGATATTAAAATTACATAACATCATGTTGAATGTGAAATTAGGA TTGAACATT
ACCTGTTTATTTGAAAAACCTTCAGTTTTTAAATCATTAGTATCACAAATA AAGCGACTTA
AATTCGATTCGTTAATAATAGATAATGCAAATTTAAGTAGCCCTTATTTGA TGGGGGAAA
GTGATGAGTTACTATTGAAAAATATTTTGCATTTTAAAAATTTAAAACAAG TAATTAATG
AATTGGATATTGAACAAGAAAAGCTTATTTTTCTAAATGTTGAAAATCATA AACTGCTTA
ATAATAAAGAACGAGATTTAAGTAATAGTGCTCCATTAATTTATAAGACAT TAAGTGCGC



TGTATCACAACTTTGATGGCTTTGGATTAAACATTTTTGATAATCATCATACATTTAATGC
GATGCATCTATATGATAAAAATGGATTTAAAACAACACTAGGTCTTATATT GGAAAAATT
TATCGAATATGTCTCGAAACCAAAATACGAAAACAGTTATTATTCTATTTT TGATATAGA
GAATTATTATTGCCTGGTTATTTATGATTGGCGAGTGATTGAGAGCGAGACAATTATGAG
CAATTTTGAGGATAGTCAAGTTTATATAAATTTCAAAAATAATGTTTTAAA CGATAAATA
TCTAATTGTAATAGAAACATTGGACGAAAATAGTGGCAACATTAATCATTT GATTTCTAA
AGAATTAAGAGATAAATATGAATGGAACCCTAGTTTACTATCTAAAATTGA CAACTACCT
TAAACCAGCAATCGAGATTAAAGAGCATAATTTTAGTGATAATTCCTTGAA TATTAACGT
TACTTTTAATGCGTTATACATAATTAAAATAGGAAAAAAATAA 
 

> sarX 
Function: protein coding sequence; HTH-type transcript regulator sarX (core genome, constant) 
Best match: sarX_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[715773:716198] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 39981 … 40407; Length: 426 bp 
Sequence: 
ATGGCAAAAAAATTTAAGATAATAATGACAGAAGCATTGTCTTTATATATT TGGGGGTGC
AACATTTTGAATACTGAGAAATTAGAAACATTGCTTGGCTTCTATAAACAA TATAAAGCA
TTATCTGAATATATTGATAAAAAATATAAGTTGTCGCTAAATGATTTAGCA GTCTTAGATT
TAACGATGAAGCATTGCAAAGATGAAAAAGTACTTATGCAATCATTTTTAA AAACTGCAA
TGGATGAGCTAGATTTAAGTAGGACAAAATTATTAGTTTCTATAAGAAGAC TAATTGAAA
AAGAAAGACTTAGTAAAGTTAGATCATCTAAAGATGAGCGTAAAATTTATA TTTATTTAA
ATAATGATGATATATCTAAATTTAATGCTTTATTTGAAGATGTAGAACAAT TTTTAAATAT
TTAA 
 

> A5IQM5 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: A5IQM5_CC008_NCTC8325_CP000253.1[666418:667062] (completely identical) 
Position: 020-contig_263 RC: 42138 … 42783; Length: 645 bp 
Sequence: 
GTGAAAGTAAAGTATATAGATAAACGTCACTGGCGTCGCCTAATTGATAGGGAATACAC
AGAGGTAAAAGTTAATAATAATAGGTTTAAGGGTATTATAGGCTTAGTCAC GATGAAAA
AGGTTCGTGATCCTTTAGAGGTGACGGTAGTTGGACAAAATATCATTGTCGCAGATGACA
ATTATAAATGGTTGCAAATACTACCTGAAAAGAAACGTTATAGTATAACTG TAATGTTTG
ATAATAAAGGCAATCCATTAGAATATTATTTTGATATAAATATCAAAAATA TAACGCAAA
AAGGTAATGCGCGTACAGTAGATTTATGTTTAGATGTTTTAGCATTACCAAGTGGTGAAT
ATGAGTTGGTAGATGAAGATGATTTAATGTTTGCATTAGAAAGTGAGCAAA TTACAAAAA
AGCAATTTCATGAAGCATATATGATTGCACATCAAATTATGGCAGAGTTAGAAAATGATT
TTAAAGGATTCCAAAAGAAAATCATGTACTGCTTTAATAAAATTAATGCAA AGGCTCAAA
AAAATCATCAAAAGCCACAAAATAAAACTAATATTGAAAAAAGCAAACAAA TAAAGCCT
AAGCAATATAATCAAACTAAAAATCACCAACAACAAAAGAAAAACTAA 
 

> A5IQM6 
Function: protein coding sequence; transcript regulator/LysR family (core genome, constant) 
Best match: A5IQM6_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[718690:719556] 
Position: 020-contig_263 RC: 42898 … 43765; Length: 867 bp 
Sequence: 
ATGAAGATTGAAGACTATCGTTTACTAATAACATTAGACGAAACGAAAACG TTACGTAAA
GCGGCTGAAATTTTATATATATCTCAACCTGCTGTTACACAAAGACTAAAAGCTATTGAA
AATGCTTTTGGAGTAGATATTTTTATCAGAACAAAAAAACAATTGATTACA ACAACTGAA
GGAACAATGATTATTGAGCATGCCCGTGACATGTTGAAAAGAGAGCGATTATTTTTTGAC
AAAATGCAGGCACATATTGGTGAAGTGAATGGAACAATATCAATCGGGTGTTCTTCTTTG
ATTGGACAAACCTTACTTCCTGAAGTTTTGAGCCTATATAATGCCCAATTTCCTAATGTTG
AAATACAAGTGCAAGTTGGTTCAACTGAACAAATTAAAGCAAATCATAGAG ATTATCATG
TTATGATAACTCGTGGAAATAAGGTAATGAATTTAGCTAACACACATTTAT TTAATGATG
ATCATTATTTTATTTTTCCAAAAAATAGAAGAGATGATGTTACAAAGTTAC CATTTATAGA



GTTTCAAGCTGATCCGATTTATATAAATCAAATAAAACAATGGTATAACGA TAATTTAGA
ACAAGATTACCATGCAACTATTACAGTGGATCAAGTAGCAACTTGCAAAGAAATGTTGAT
TAGTGGTGTAGGTGTTACAATCTTGCCAGAAATTATGATGAAAAATATCAGCAAAGAACA
ATTTGAGTTTGAAAAAGTAGAAATTGATAATGAACCGCTGATTCGTTCGACATTTATGAG
TTATGATCCGAGCATGTTGCAATTGCCACAAGTTGATTCTTTTGTAAATCTCATGGCGAGC
TTTGTTGAACAACCAAAGGCGTAG 
 

> A8Z196 
Function: protein coding sequence; putative sugar efflux transporter (core genome, constant) 
Best match: A8Z196_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[719965:721185] 
Position: 021-contig_267_RC: 116 … 1337; Length: 1221 bp 
Sequence: 
ATGGATATGTTTGCAGCGTTATTACAAATAAAGAATTATAAACTCTTTGTT GCTAATATGT
TTCTACTAGGTATGGGTATTGCGGTTACGGTCCCATATCTTGTTCTTTTTGCAACTAAAGA
TTTAGGTATGACAACAAATCAGTATGGATTACTTCTAGCATCTGCAGCGATTAGCCAGTTT
ACAGTAAATTCAATTATTGCTAGATTTTCGGATACGCATCACTTTAATAGA AAAATTATTA
TTATTCTCGCATTATTAATGGGTGCGCTTGGTTTTTCAATATACTTTTTTGTAGATACAATC
TGGTTATTCATATTACTATATGCGATTTTCCAAGGATTATTTGCACCAGCAATGCCCCAAC
TTTACGCATCTGCTAGAGAATCTATCAATGTTTCAAGCTCTAAAGATAGAGCTCAATTTGC
CAACACAGTATTACGTTCAATGTTCTCATTGGGCTTTTTATTTGGTCCATTTATTGGTGCCC
AATTAATCGGATTAAAAGGCTATGCTGGATTGTTTGGTGGAACAATAAGTATCATTTTATT
TACTTTAGTACTTCAAGTGTTTTTCTATAAGGATTTAAACATTAAACACCC TATTAGTACG
CAACAACATGTTGAAAAAATTGCTCCTAATATGTTTAAAGACAAAACGCTT TTATTACCA
TTTATTGCATTTATTTTATTACACATTGGACAATGGATGTATACGATGAAT ATGCCTTTAT
TTGTTACTGATTATTTAAAAGAAAATGAGCAACATGTCGGTTATTTAGCTA GTTTATGTGC
TGGTTTAGAAGTGCCATTTATGATCATTCTTGGCGTTTTATCATCTAGATTACAGACTCGA
ACATTGTTGATTTATGGAGCGATTTTTGGTGGTTTATTCTACTTCAGCATTGGGGTATTTA
AAAACTTCTATATGATGTTAGCAGGACAGGTGTTTTTAGCTATTTTCTTAGCGGTTCTTTT
AGGAATTGGTATTAGTTATTTCCAAGATATCTTACCAGATTTTCCAGGATACGCCTCAACA
CTATTTTCTAATGCAATGGTTATTGGACAGTTAGGCGGTAACCTATTAGGTGGTGCTATGA
GTCACTGGGTAGGTTTGGAAAATGTATTTTTTGTATCAGCAGCATCAATCATGTTAGGTAT
GATACTTATATTCTTTACTAAAAATCAAAAAATTACAAAAGAGGATGTGAT ATCAACATG
A 
 

> Q2YSN2 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: Q2YSN2_CC005_JH1_CP000736.1[767471:767958]  
Position: 021-contig_267_RC: 1333 … 1822; Length: 489 bp 
Sequence: 
ATGACAATTATTTTATGGCTACTTATCATCGCTGCCTTCATGTTAGCATTTGTTGGGTTGAT
TAAGCCGATTATTCCTTCTGTTTTAGTATTATGGGTTGGCTTTCTAATCTATCAATTTGGCT
TTCATAATCAGCATTTATCATGGGTGTTTTATGTATCTATGACATTGCTAACAATACTAAT
TTTATGTGCGGACTTTTTAGCTAATAAATATTTTGTGAATCGCTTCGGTGGTTCTAAGTTT
GGAGAGTATGCAGCTTTAATTGGTGTGGTTATTGGATGTTTTGTTTTACCGCCATTTGGAA
TTATTATTATACCTTTTATTTTGGTATTCATAGTTGAATTAATACAAGGCT ATTCATTTGAA
AGAGCAGTTAAAGTAAGTATAGGTTCAATCGTAGCATTTTTAACAAGTAGT ATAGCTCAA
GCAATCATTATGTTTATAATGATTGTATGGTTCTTTATAGATGCTTTATTGATTAATTAA 
 

> Q2YSQ6 
Function: protein coding sequence; putative uncharacterized protein (core genome, constant) 
Best match: Q2YSQ6_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[721769:722458:r]RC 
Position: 021-contig_267_RC: 1920 … 2610; Length: 690 bp 
Sequence: 
TTATAAAAATGTATGAGAATGTTTTTTCGAAATATTTCTTTCAATGCGTAA TCCAATAGGT
ATAACTATAAATGAAAATATAATAAATACCCAATTGCTTACCTGAATATAT GGTCCAAAG



GCAAGTAATGATTGTGGAATAAAGAATACATAGAAAAATCCTACAATTAGT AGAATGAT
TGCTAAATAGGTGAATATCCATATCCAATTTGAATTGTTAAAACATTGCAG TTGTATTGTT
TTAAAACTAAACCATATAAATAAAAAGACAATAAAGAATCCGACGACTACT GAAAACGG
GAATGAAACAAAATATAAATTACTTCCATTTTTTTCCATGAAAAATCCTAA AAATCCTTTG
AGAAAACTAACAATCCCAATTAATAGAACGATGTGTTGATAGATATATTTA AAAATATTT
TTAAATGTTTCATTAGGCATCGCTTTTAGTTCTTTTATTGCATGTGCTTTTGGGTCGTGATT
GAAAAAATCTAAGGCTAATAAACCATGTTGTTCTGCGCTTAATAATTGTTT GAGTATACG
GTTAATAATTAACTCTGTATCATGAGGGTTGACGCGAAAGTCAGAGCGCATATAAGTCAT
ATAATTCTCGAAGATTTCTCTATCAGTATTGCTTAATCTTAATGATTTAAC ATTATTTTCTT
TTGTTAATTGCGCAGTACTTTTCAT 
 

> A5IQN0 
Function: protein coding sequence; putative acetyltransferase (core genome, constant) 
Best match: A5IQN0_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[722585:723028] 
Position: 021-contig_267_RC: 2736 … 3180; Length: 444 bp 
Sequence: 
ATGAGGACACTTAATAAAGATGAACATAATTATATCAAGCAAATAGCTAAT ATACATGA
GACATTATTGTCGCAAGTAGAATCCAACTATAAATGTACTAAACTGAGTAT TGCTCTTAG
GTACGAGATGATATGTTCAAGATTAGAACATACAAATGATAAAATTTATAT ATATGAAAA
TGAAGGTCAATTAATAGCGTTTATTTGGGGACATTTTAGTAATGAAAAAAG TATGGTTAA
CATTGAACTGCTATATGTTGAACCACAATTTCGCAAACTAGGAATAGCTACGCAACTGAA
GATTGCGCTTGAAAAATGGGCAAAAACTATGAATGCAAAGCAAATAAGCAG TACAATTC
ATAAAAATAATTTGCCAATGATATCTTTGAATAAAGATTTAGGTTATCAAG TGAGTCATG
TGAAAATGTATAAAGATATTGATTAG 
 

> A8YZU8 
Function: protein coding sequence; putative lipoprotein (core genome, variable) 
Best match: A8YZU8_CC007_USA300_TCH959_AASB02000218.1[115805:116200] (completely 
identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 3246 … 3642; Length: 396 bp 
Sequence: 
ATGAAGAAATTAATCATCAGTATTATGGCGGTCATGCTATTTTTAACAGGTTGTGGTAAA
AGTCAAGAGAAAGCCACTCTGGAAAAGGATATCGATAATTTACAAAAAGAA AATAAAGA
ATTAAAAGACAAAAAAGAAAAGCTTCAACAAGAAAAAGAAAAATTAGCAGA TAAGCAA
AAAGACCTTGAAAAAGAAGTGAAAGATTTAAAACCATCAAAAGAAGATAAC AAGGATG
ATAAAAAAGACGAAGACAAAAATAAAGACAAAGATAAAGATAAAGAGGCAT CACAAGA
TAAGCAATCAAAAGATCAAACTAAGTCATCGGATAAAGATAATCACAAAAA GCCTACAT
CAGCAGATAAAGATCAAAAAGCTAATGACAAACACCAATCATAA 
 

> rimL 
Function: protein coding sequence; acetyltransferase/GNAT family (core genome, variable) 
Best match: rimL_CC001-ST772_118_AJGE01000051.1[4090:4632] (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 4158 … 4701; Length: 543 bp 
Sequence: 
ATGATTTATTGTGAAACAGAGCGTTTAATATTAAGAGACTGGCATGAAGAT GATCTGTTA
CCTTTTTAAAAAATGAATGCGAATTATGACGTACGTAAATATTTTCCAAGT TTATTGAGTT
ATCGTCGTTCAGAATTAGATATGAGAACTATGGATGCGGTTATTAAAGATTATGGCATTG
GATTATTTGCTGTAGAAGATAAAGAGTCACATCAATGGATAGGCTTTATAGGTTTGAATT
ATATTCCAGAAACAAGCGATTATCCATTTAAAGAATTACCGCTTTATGAAA TAGGTTGGC
GCTTGTTGCCAGAATTTTGGGGAAAAGGATTAGCAACTGAAGGCGCAAAGGCAACTTTG
AAGTTAGCAGAAGAACATCAAATATACGATGTCTATAGTTTTACAGCAGAA GCAAATAA
AGCTTCACAACGTGTAATGGAAAAAATTGGCATGACAGTGTATGATCATTTCGAATTACC
CAATCTAAGTAAGTATCATTTATTAAAAAGGCAAGTACGCTATTACATTAA TCTTCGAAA
GTGA 
 



> uppP 
Function: protein coding sequence; undecaprenyl-diphosphatase (core genome, constant) 
Best match: uppP_CC008_NCTC8325_CP000253.1[674809:675684:r]RC (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 6680 … 7556; Length: 876 bp 
Sequence: 
TTAAATACCTTTACCAATGCCAAATCCGAAGTAAAGTATAGCAATAAAGAT TACTAATAC
AATTCTGTAAATGGCAAATGGAATTAGTTTGATTTTGTTAATTAGATGCAA GAATGTTTTG
ATTGCAATTAGTCCAACAGTAAATGCAGCTAAAAAGCCTAAAATATAAAAA GGTATATC
AGCAATCTGAATATCTTGATAATGTTTTAATAAAGATAAACCACTAGCTGC TAACATAAT
TGGAACAGCCATAATAAATGTAAAGTCCGATGCTGCTTTATGATTTAATTTCATTAATACC
CCAGTTGAAATTGTTGAGCCTGAACGGCTGAAACCAGGCCACATAGCTACTGCTTGAGAA
ATACCAATTACAAATGCTTGGAAATAACTGATTTGATCTACTGTTTGTGGGTTTTTAACTT
TAGCTGAGTATTTATCAGCAATAATCATATAGATAGCACCTACGAATAAGC CAATCATAA
CAGTTGGCACACTAAATAAATGTTCTTCGATGAAATCATCAAATAGTAAGC CTAAAATAC
CTGCTGGCACCATACCCACTAATACATGTAATAAATTTAAACGTCTTGGCTTTGAACGTCT
TTGTTGATCGTTATCTCCTTCAACATGTTTGTGTTTACCAATATGTAAAATCTCTAAGAAG
CGTTCGCGGAACACCCATGCTGCTGCAAAGACGGATCCTAATTGGATGACGATTTTAAAT
GTAAATGCTGACTGAGAACCTAAAAATTCAGATGATTTTAACCACATATCA TCAACTAGG
ATCATATGTCCAGTAGAGGAAACAGGTGCAAATTCTGTTAATCCTTCGACGACCCCTAAG
ATAATACCTTTTATTAATTCAATGATAAACAT 
 

> graA 
Function: protein coding sequence; ATP binding cassette transporter 
Best match: graA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[727623:729254] 
Position: 021-contig_267_RC: 7774 … 9406; Length: 1632 bp 
Sequence: 
GTGAAAAAATTAACAACAATACTGTTTCAATATAAAATTTTTCCGGTACTC ATGTTCTTGG
TCAGTACTGGTCTCGGCATACTCGTTATAACGCAAAATATTTTAATAGCAGATTTTTTAGC
TAAAATTATAAGACATCAATTTCAAGGTTTATGGATTGTATTATTTATTTT ATTAGGTGTT
TTACTTTTAAGAGCAACTGTGCAATTTCTAAATCAATGGTTAGGTGATACATTAGCATTTA
AAGTTAAGCATATGCTTAGACAGCGGGTTATTTATAAAAATAATGGTCATC CAATCGGTG
AACAAATGACTATACTCACAGAAAACATTGATGGTCTAGCACCTTTTTATA AGAGTTATT
TGCCTCAAGTGTTCAAATCAATGATGGTTCCGCTCATCATAATCATTGCAATGTTTTTCAT
CCATTTCAATACCGCATTAATTATGTTAATAACTGCACCATTTATTCCTTTGTTTTATATTA
TTTTCGGTTTGAAAACGCGAGATGAGTCAAAAGATCAAATGACTTATTTGAATCAATTTA
GTCAACGGTTTTTAAATATTGCTAAAGGTTTAGTGACGTTAAAGCTATTTAATCGTACAGA
GCAAACAGAGAAGCATATTTACGACGATAGTACTCAGTTTAGAACTTTAACAATGCGCAT
TTTACGCAGTGCTTTTTTATCGGGATTAATGCTCGAATTTATAAGTATGTTAGGTATTGGA
TTGGTTGCATTGGAAGCAACGCTAAGCTTAGTAGTATTTCATAATATTGATTTTAAAACTG
CGGCAATTGCGATTATTTTAGCGCCTGAATTTTATAATGCAATTAAGGACTTAGGGCAAG
CGTTCCATACTGGAAAACAAAGTGAAGGTGCCAGTGACGTTGTGTTTGAGTTTTTAGAAC
AACCGAACTATAATAATGAATTTCTATTAAAGTATGAGGAAAACCAAAAGC CATTTATTC
AGTTAACAGACATATCATTTCGATATGATGATTCTGATAGATTGGTATTAA ATGATTTAAA
TTTGGAAATATTTAAAGGTGATCAAATTGCACTTGTAGGTCCAAGCGGGGCAGGTAAATC
CACTTTGACACATCTTATTGCAGGTGTTTATCAGCCAACAATAGGTACTATAAGTACAAA
CCAGCGTGATTTAAATATAGGAATACTTAGTCAACAGCCATATATTTTCAGTGCTTCTATA
AAAGAGAATATTACGATGTTTAAAGATATAGAAAATAATACTATTGAAGAA GTGCTAGA
CGAAGTAGGTTTATTAGACAAAGTGCAATCTTTCACAAAAGGCATTAACACAATAATAGG
TGAAGGAGGCGAAATGTTATCTGGTGGACAGATGAGACGCATAGAACTTTGCCGTCTTTT
AGTTATGAAGCCAGATCTCGTTATATTTGATGAGCCTGCAACTGGTTTAGATATTCAAAC
AGAACACATGATTCAGAACGTTCTGTTTCAACATTTTAAAGATACAACGAT GATTGTCAT
TGCACATAGAGATAATACAATTCGCCATTTACAACGACGCTTGTATATAGAAAATGGAAG
ACTGATTGCTGATGATCGCAATATTTCAGTAAATATAACAGAAAATGGTGA TGACTTATG
A 
 



> A6TZG3 
Function: protein coding sequence; ABC transporter ATP-binding protein/MsbA family (core genome, 
constant) 
Best match: A6TZG3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[729251:730924] 
Position: 021-contig_267_RC: 9402 … 11076; Length: 1674 bp 
Sequence: 
ATGAAAACACGACTAAAATTTCAAGTAGATAAGGATTTATTGTTAGCTATA GTTGTTGGT
GTTTGTGGAAGTTTAGTTGCGCTCGCCATGTTTTTCTTAAGTGGTTATATGGTGACACAAA
GTGCACTTGGTGCGCCACTATACGCTCTGATGATTTTAGTCGTAACAGTAAAATTGTTTGG
GTTTTTAAGAGCTATTACTCGATACGTAGAGCGCCTTATTTCTCATAAAGCTACATTTACA
ATGCTACGTGATATTCGGGTACAGTTTTTCGGTAAATTAGTAAATGTCATTCCTAATGTTT
ACCGTAAACTGAGTTCTAGTGATTTAATTTCACGTATGATTAGTCGTGTTGAGGCATTACA
AAATATATATTTACGTGTTTATTATCCACCAGTCGTCATCGGTTTGACAGCGCTAGTTACA
GTCATAGTTTTGGCGTTCATTTCAATCGGCCATGCGCTATTGATTATGGTTAGCATGTTGT
TTACTTTACTCATTGTTCCTTGGTTAAGCTCAAAAAAAGCACGTACTTTAAAGAAACATGC
AGCTAATGAACAGGCCCGATTTTTAAATCATTTTTATGATTATAAAGCTGGTATGGATGA
ACTACGTCGATTTAATCAAATTAATCATTATCGAGATAATTTGATGGCTAA ATTAAATCAT
TTTGATAAATTACAACTTAAAGAGCAACGCTTTTTAACGATTTATGATTTT ATATTAAATA
TTATTGCTATGCTTTCGATTTTTGGTAGTTTAGTTCTAGGATTAATTCAAATTAATGCAGG
CCAACTAAATATTATTTATATGACGAGTATAGTTTTAATGGTCTTAACTTT ATTTGAACAA
GCTGTACCAATGACAAATGTCGCGTATTATAAAGCGGATACTGACCAAGCATTGCACGAT
ATTAATGAAGTGATATCTGTACCTTCTACTAATGGAAAAAAACGTCTTAAT GATAAGTAT
GATGCAACGAACATTTATGAAGTTAAGGATGCTAGTTTTAAGTATTGGAATCAGCAAACG
TATGTGTTGTCGGATATTAATTTTAATGTTAATAGAGGCGAAAAGATTGCGATTGTGGGT
CCTTCTGGTTCAGGAAAAAGTACATTACTACAAATTATGGCAGGGTTATATCAATTAGAT
AGTGGCTCTGTTCGTTTCGAAAATATGGATATGTTTGAAATAGATGACAAAGATAAGTTT
GAATCGTTAAATGTCTTGCTACAATCTCAACAATTATTTGATGGTACAATA CGTCAAAATT
TATTTACCGATGAAAAAGATGAAGCGGTGCAAGCAATATTTAAGCAATTAG ATTTAGAAC
ATTTGGCACTAGAACGTCAAATTGACTTAGATGGTCATACATTATCTGGCGGAGAAATTC
AGCGTTTAGCGATTACGAGGATGTTATTAAAAGATACTGCATCAACATGGATTTTAGATG
AACCAACAACTGCATTAGATAAACAAAATAGTTTAAAAGTTATGGATTTAA TTGAAGCAC
ATGCAGAAACATTAATTGTTGCTACACACGATTTAACTTTATTGTCACGTTTTGAGACCAT
CATTGTGATGATAAATGGTAAAATAGTTGAAAAGGGAAACTATCAACAATT ACTCGCTAA
TCAAGGTGCTTTATGGAATATGATTCAATATAATGCATAA 
 

> mgrA 
Function: protein coding sequence; regulator of autolytic activity (core genome, constant) 
Best match: mgrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[731051:731494:r]RC (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 11202 … 11646; Length: 444 bp 
Sequence: 
TTATTTTTCCTTTGTTTCATCAAATGCATGAATGACTTTACCTAATAAGCGATTAAGTTCTT
TAACTTCATCTTGAGATAAAGAAGAAGCTGAAGCGACTTTGTCAGATGCATTACTTAATT
CTGGTCTAATAGTTTCACTTTTGTCAGTCAAGTGAATAAATACTTCACGTTGATCGACTTC
GGAACGTTCACGCTTAATTAAGTCTACTTGTTCCATTCGTTTTAATAATGGTGATACTGTA
CCAGTATCGAGTGCTAATTCAGTTACGACTTTCTTGACGTTTACAGGAGATTCATCCCATA
AAATTGTTAAGACAAGAAATTGTGGGTATGTTAGATTGTACTTCTTAAAAA CTTTGTTAG
AGTAGTAGCGATTAACTTGTCTTTGAGCATTGTACAAACTAAAGCATAGCTGTTCTTTTAA
ATTATGTTGATCAGACAT 
 

> cobW2 
Function: protein coding sequence; cobalamin (vitamin B12) biosynthesis protein 
Best match: cobW2_CC007_TCH959-USA300_AASB02000218.1[124431:125357] (completely 
identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 11872 … 12799; Length: 927 bp 
Sequence: 



ATGAAAAATAATAAAGATGAAAAAATAAGAATATCCATAATTAACGGATTT TTGGGTAG
TGGTAAAACCACGTTACTGACACATTATATTAGTGAATTATTAAAAAATGA TGAGAAAAT
TAAAATCATCATGAATGAATTCGGTACTTTTGATATTGATAGCAATAGTAT TTCAAATGA
AATTGAAGTCCATTCATTGATTAATGGTTGTGTTTGTTGCGATCTTAAACAAGAACTTGTC
TATGAACTAAAAGCCATTGCTTTAAAAGGGGACGTTAATCATGTCATCATAGAAGCGACA
GGCATTGCGCATCCTTTGGAATTACTAGTTGCATGTCAAGATCCGCAAATCGTTAATTTCT
TTGAAAAGCCGATTATTTATGGTGTATTAGATGCGACTCGATTTTTAGAACGTCATCAATA
TACCGAAAATACAGTTTCGCTGATGGAAGATCAGTTGAAACTAAGTGACATGATTATTAT
TAATAAAATTGATCTTATAACTGATGACAGTCTTGAGAAAATTGATAAGCA ATTAGGTAT
GATTTGTGCAAGTATTCCAACTTATAAAACAACCTATGGAAAAGTTTCGTTGGAAGAATT
GGACTTAACTGTTAAAGACAGAGAGATATCGTCTCATCATCACCATCATCATGGGATTAA
AAGTATGACTTACACGTTTACAGGTCCGATTGATCGTCAATTGTTTTATCAATTTATAATG
AAATTACCGGAATCTGTTCTACGTTTGAAAGGTTATGTGTCATTTAGAGATCAACCAAAT
GCAATTTATGAATTTCAATATGCATATGGTTTACCAGACTATGGAATAATT GGCATGCAA
TTACCATTAACGATTGTTATTATTGGTGAAACTTTAGATACAAATCACATA CGTAATCAAT
TGGATATGCTACAATTTACGTAA 
 

> phrB 
Function: protein coding sequence; deoxyribodipyrimidine photo-lyase 
Best match: phrB_CC001_MSSA476_BX571857.1[734330:735703]  
Position: 021-contig_267_RC: 16053 … 16203; Length: 150 bp 
Sequence: 
ATGGCAATTGCTGTGTTATTAAATCGAATGTTTCGAATGGAACACAATCCATTATTTGAAT
ATATTTATCAACAAAAAGAAGACATTGATGCATGTTATTTTATCATTCCGG AAGAGGACA
TGTCTTCAGCTTCTGATTTGAAAGCACAG 
 

> Q2G0A5 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: Q2G0A5_CC001_MSSA476_BX571857.1[735858:736142:r]RC 
Position: 021-contig_267_RC: 17581 … 17866; Length: 285 bp 
Sequence: 
TTATCTTAGTATGTCCGTAAATAAAGTGAGGTATAGTACGACATACTCTAAAAACGTAGT
GAGATAAATATATTTCAATCTAACTTTTATGTTTTGAGGCACTTGCCATTTAGGATATTGT
CGTTCGTAATACGACACTTGTTGTATAAATACACCTAGTCCAAATGGCAGCATCATGAGT
AAGATACTTCTTAAATAACTTAAACCAATATCATACCATATGTGTCCAATA ATCAATTGA
AAGCCAATGATAGATACTATTAAAACGATTATATTTATTGTCAC 
 

> norA 
Function: protein coding sequence; multidrug efflux pump (core genome, variable) 
Best match: norA_CC001-ST772_118_AJGE01000051.1[19228:20394] (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 19296 … 20463; Length: 1167 bp 
Sequence: 
ATGAATAAACAGATTTTTGTCTTATATTTTAATATTTTCTTGATTTTTTTA GGTATCGGTTT
AGTAATACCAGTCTTACCTGTTTATTTAAAAGATTTGGGATTAACTGGTAGTGATTTAGGA
TTACTAGTTGCTGCTTTTGCGTTATCTCAAATGATTATATCGCCGTTTGGTGGTACGCTAG
CTGACAAATTAGGGAAGAAATTAATTATATGTATAGGATTAATTTTGTTTT CAGTGTCAG
AATTTATGTTTGCAGTTGGCCACAATTTTTCGGTATTGATGTTATCGAGAGTGATTGGTGG
TATGAGTGCTGGTATGGTAATGCCTGGTGTGACAGGTTTAATAGCTGACATTTCACCAAG
CCATCAAAAAGCAAAAAACTTTGGCTACATGTCAGCGATTATCAATTCTGGATTCATTTT
AGGACCAGGGATTGGTGGATTTATGGCAGAAGTTTCACATCGTATGCCATTTTACTTTGC
AGGAGCATTAGGTATTCTAGCATTTATAATGTCAATTGTATTGATTCACGATCCGAAAAA
GTCTACGACAAGTGGTTTCCAAAAGTTAGAGCCACAATTGCTAACGAAAATTAACTGGAA
AGTGTTTATTACACCAGTTATTTTAACACTTGTATTATCGTTTGGTTTATCTGCATTTGAAA
CATTGTATTCACTATACACAGCTGACAAGGTAAATTATTCACCTAAAGATA TTTCGATTGC
TATTACGGGTGGCGGTATATTTGGGGCACTTTTCCAAATCTATTTCTTCGATAAATTTATG



AAGTATTTCTCAGAGTTAACATTTATAGCTTGGTCATTATTATATTCAGTTGTTGTCTTAAT
ATTATTAGTTTTTGCTAATGGCTATTGGTCAATAATGTTAATCAGTTTTGTTGTCTTCATAG
GTTTCGATATGATACGACCAGCCATTACAAATTATTTTTCTAATATTGCTGGAGAAAGGC
AAGGCTTTGCAGGCGGATTGAACTCGACATTCACTAGTATGGGTAATTTCATAGGTCCTTT
AATCGCAGGTGCGTTATTTGATGTACACATTGAAGCACCAATTTATATGGCTATAGGTGTT
TCATTAGCAGGTGTTGTTATTGTTTTAATTGAAAAGCAACATAGAGCAAAA TTGAAAGAA
CAAAATATGTAG 
 

> ybaK 
Function: protein coding sequence; transcript regulator (core genome, variable) 
Best match: ybaK_CC080_11819-97_CP003194.1[786508:786990] (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 21381 … 21864; Length: 483 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAAAATAAGAAAACGAACGCGATGCGTATGCTTGATCGTGCAAAAATTAAATA
CGAAGTTCATAGCTTTGAGGTACCAGAAGAACATTTATCTGGTCAAGAAGTCGCAGAACT
CATACAAGCAAATGTTAAAACAGTATTTAAAACGCTTGTTCTAGAAAATAC AAAACATGA
ACATTTTGTATTTGTTATCCCAGTAAGTGAAACTTTAGATATGAAAAAGGC AGCTGCTTTG
GTTGGAGAGAAGAAATTGCAGCTTATGCCTTTAGATAATTTGAAAAATGTA ACGGGGTAC
ATTCGTGGTGGGTGTTCGCCTGTTGGTATGAAAACATTGTTTCCAACAGTCGTTGACAAAT
CGTGTGAAAATTATAGTCATATCAGTGTGAGTGGTGGGCTTCGAACAATGCAAATCACAA
TAGCTGTTGAGGATTTGATTACAATAACTAAAGGCAAAATTGGAGCAGTTATCCATGAAT
GA 
 

> fruR 
Function: protein coding sequence; transcript regulator of fructose operon (core genome, constant) 
Best match: fruR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[741964:742725] 
Position: 021-contig_267_RC: 22116 … 22878; Length: 762 bp 
Sequence: 
ATGATAATTACAGAAAAAAGACACGAGTTAATTTTAGAAGAACTTTCGCAC AAAGATTTT
TTGACTTTACAAGAATTAATAGATCGAACTGGGTGCAGTGCTTCAACAATACGAAGAGAT
TTATCTAAACTACAACAATTAGGGAAATTGCAACGTGTGCATGGTGGTGCAATGTTAAAA
GAAAATCGTATGGTTGAGGCGAATTTAACTGAAAAATTAGCAACGAATCTT GATGAAAA
GAAAATGATTGCTAAAATAGCAGCTAATCAAATCAACGATAATGAATGCTT ATTTATCGA
TGCTGGTTCATCTACATTGGAGCTAATTAAATATATTCAAGCGAAAGATATCATTGTGGT
AACCAATGGTTTAACACATGTAGAAGCTTTACTTAAAAAAGGTATTAAAAC AATTATGCT
AGGTGGTCAAGTTAAAGAAAATACACTTGCTACGATTGGTTCTAGTGCCATGGAGATATT
AAGACGATATTGTTTCGATAAAGCTTTTATCGGGATGAATGGATTAGATATTGAACTTGG
ATTAACTACTCCCGATGAGCAAGAGGCATTAGTTAAACAAACAGCAATGTCATTAGCCAA
TCAATCATTTGTACTTATTGATCATTCTAAGTTTAATAAAGTATATTTTGC TCGTGTACCTT
TGCTAGAAAGTACGACAATCATCACATCTGAAAAAGCATTAAATCAAGAAT CGTTAAAA
GAATACCAACAAAAGTATCACTTTATAGGAGGGACTTTATGA 
 

> fruB 
Function: protein coding sequence; fructose 1-phosphate kinase 
Best match: fruB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[742722:743642] 
Position: 021-contig_267_RC: 22874 … 23795; Length: 921 bp 
Sequence: 
ATGATTTATACAGTGACTTTCAATCCTTCAATTGACTATGTCATTTTTACGAATGATTTTA
AAATTGATGGTTTGAACAGAGCAACAGCAACATATAAATTCGCTGGGGGGAAAGGTATT
AATGTCTCGCGCGTCTTAAAGACATTGGATGTTGAGTCAACTGCCTTGGGATTTGCAGGT
GGATTTCCTGGAGAATTCATTATAGATACATTAAATAACAGTGCAATTCAA TCGAATTTT
ATTGAAGTTGATGAAGATACACGTATTAATGTGAAATTAAAAACAGGACAA GAAACAGA
AATCAATGCACCGGGTCCTCATATAACGTCAACACAATTTGAACAACTGTTACAACAAAT
TAAAAATACAACAAGCAAAGATATAGTTATTGTTGCTGGAAGTGTACCAAG TAGTATTCC
AAGCGATGCGTATGCGCAAATTGCACAAATTACAGCACAGACAGGTGCTAAATTAGTAG



TCGACGCTGAAAAAGAATTGGCTGAAAGCGTTTTACCATATCACCCACTATTTATTAAAC
CTAATAAAGATGAATTAGAAGTGATGTTTAATACAACAGTGAACTCAGACG CAGATGTTA
TTAAATATGGTCGTTTGTTAGTTGATAAAGGTGCGCAATCTGTTATTGTCTCGCTTGGCGG
TGATGGTGCTATTTATATTGATAAAGAAATCAGTATTAAAGCAGTTAATCC ACAAGGGAA
AGTGGTTAATACAGTTGGCTCTGGTGATAGTACAGTTGCAGGCATGGTGGCTGGAATTGC
TTCAGGTTTAACGATTGAAAAAGCATTCCAACAAGCAGTCGCATGCGGTACTGCCACGGC
ATTTGATGAGGACTTAGCAACACGGGACGCTATAGAAAAAATAAAATCACA AGTTACGA
TTAGCGTACTTGATGGGGAGTGA 
 

> fruA 
Function: protein coding sequence; fructose specific permease 
Best match: fruA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[743648:745606] 
Position: 021-contig_267_RC: 23800 … 25759; Length: 1959 bp 
Sequence: 
ATGAGAGTAACAGAGTTATTAACAAAAGATACGATAGCAATGGATTTAATG GCAAATGA
CAAAAATGGTGTTATTGATGAGTTAGTAAATCAATTAGACAAAGCAGGTAA ATTAAGTGA
TGTCGCGTCATTTAAGGAAGCGATTCACAATCGAGAATCACAAAGTACAACTGGTATCGG
CGAAGGTATTGCCATTCCACATGCCAAAGTGGCCGCAGTTAAGTCACCAGCTATTGCGTT
TGGTAAATCTAAAGCAGGCGTAGATTATCAAAGTTTGGATATGCAACCAGCACACTTATT
CTTTATGATTGCAGCGCCAGAAGGTGGCGCCCAAACACATCTAGATGCTTTAGCTAAGTT
GTCTGGTATTTTAATGGATGAAAATGTACGTGAGAAATTATTACATGCTTCATCACCTGA
AGAAGTACTAGCGATCATAGATGAGGCTGATGATGAAGTGACAAAAGAAGAAGAGGCA
GAAGCTGAAGCACAACAAGTTGCAACTGCAGAACAATCATCTAAACAATCTAATGAGCC
ATATGTGTTAGCAGTAACTGCTTGTCCAACAGGTATTGCACACACATATATGGCACGTGA
TGCATTGAAAAAGCAAGCGGATAAAATGGGTATTAAAATTAAAGTTGAAAC GAACGGTT
CAAGCGGCATTAAAAACCATTTAACTGAACAAGATATTGAAAATGCAACAG GTATCATTG
TTGCTGCTGATGTTCATGTTGAGACGGATCGCTTCGATGGTAAAAATGTCGTAGAAGTAC
CAGTAGCAGATGGTATTAAACGCCCAGAAGAATTAATTAATAAAGCATTAG ATACAAGT
CGTAAACCTTTTGTTGCCCGTGATGGTCAAAGAAAAGGTAACTCAAATGACAGTCAAGAA
AAATTAAGCCCAGGTAAAGCTTTCTATAAACACTTAATGAACGGTGTTTCTAACATGTTG
CCACTTGTAATATCTGGTGGTATTTTAATGGCAATTGTATTTTTATTTGGAGCAAATTCAT
TTAATCCAAAAAGCTCAGAGTACAATGCGTTTGCAGAGCAGCTTTGGAACATAGGTAGTA
AAAGTGCATTCGCGTTAATCATTCCAATTTTATCTGGATTCATTGCACGTAGTATTGCGGA
TAAACCTGGTTTCGCTTCAGGTCTTGTAGGTGGTATGTTAGCAATTTCAGGTGGTTCAGGA
TTTATTGGTGGTATTATTGCAGGTTTCTTAGCAGGTTACTTAACACAAGGTGTTAAAGCGA
TGACACGTAAGTTACCACAAGCATTAGAGGGATTAAAACCAACATTAATTT ACCCACTAT
TGACAGTAACAGCTACAGGCTTATTGATGATTTATGCCTTTAATCCACCAGCATCTTGGTT
AAATCATTTGTTATTAGATGGATTAAACAATTTATCAGGTTCTAATATTGT ATTATTAGGT
TTAGTTATTGGCGCTATGATGGCGATTGATATGGGCGGTCCATTCAACAAAGCGGCATAT
GTTTTTGCAACAGGTGCGTTGATTGAAGGTAATGCAGCACCAATTACAGCTGCAATGATT
GGTGGTATGATTCCACCGTTAGCAATTGCGACAGCGATGTTAATTTTCAGACGTAAATTT
ACAAAAGAACAACGTGGTTCAATTATCCCTAACTATGTGATGGGTATGTCCTTTATTACA
GAAGGTGCGATTCCATTTGCAGCTGCCGATCCATTACGTGTTATTCCTTCAATGATGATTG
GTTCAGGTATAGGTGGCGCAATTGCTTTAGGCTTAGGTTCACGAATTACTGCGCCACATG
GTGGTATTATTGTAATTGTTGGTACGGATGGTGCACACTTACTTCAAACTCTTATTGCACT
TCTAGTTGGTACATTAGTTTCAGCATTAATTTACGGTTTAATCAAACCCAAGTTAACTGAA
ACAGAAATCGAAGCTTCAAAATCAATGGACGAGTAG 
 

> nagA 
Function: protein coding sequence; N-acetylglucosamine-6-phosphate deacetylase 
Best match: nagA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[745914:747095] 
Position: 021-contig_267_RC: 26066 … 27248; Length: 1182 bp 
Sequence: 
GTGTCAGAATTAATTATATATAACGGCAAAGTTTATACTGAAGATGGCAAA ATCGATAAT
GGTTACATTCATGTGAAAGATGGACAGATTGTTGCAATTGGAGAAGGGGATGATAAAGC



AGTAATTGATAATGATACGACAAATAAAATTCAAGTGATTGATGCTAAAGG TCATCATGT
ATTACCAGGTTTTATTGATATACATATTCATGGTGGTTATGGTCAAGATGCAATGGATGG
GTCATACGATGGCTTAAAATATCTATCCGAAAATTTGTTATCTGAAGGGACGACATCATA
CTTGGCCACTACAATGACGCAATCTACTGATAAAATAGATAAAGCACTTACAAATATTGC
TAAATATGAAGCGGAGCAAGATGTTCACAATGCAGCGGAAATTGTAGGTATACATTTAG
AAGGACCATTTATATCTGAAAATAAAGTTGGTGCTCAACATCCGCAATACGTTGTACGCC
CATTTATCGATAAAATTAAACATTTTCAAGAGACTGCTAACAGATTAATAA AGATTATGA
CGTTTGCACCTGAAGTTGAAGGTGCAAAAGAAGCGCTTGAAACGTATAAAGATGACATT
ATTTTTTCAATTGGTCATACAGTGGCAACATACGAAGAAGCAGTCGAAGCTGTTGAGCGA
GGAGCTAAACATGTCACGCATTTATATAATGCAGCGACGCCATTCCAGCATAGAGAACCA
GGTGTTTTTGGAGCAGCATGGTTGAATGATGCTCTACATACCGAAATGATTGTTGATGGC
ACACATTCTCATCCGGCATCGGTTGCTATTGCTTACCGTATGAAAGGTAATGAACGTTTTT
ATTTAATTACCGATGCAATGCGTGCAAAAGGTATGCCTGAAGGAGAATATGATTTGGGTG
GACAAAAAGTAACTGTTCAATCGCAACAAGCACGTCTTGCAAATGGTGCGCTTGCTGGTA
GTATTTTAAAAATGAATCATGGGTTACGTAACTTAATATCATTTACAGGTG ATACATTAG
ATCATTTATGGCGAGTAACAAGTTTAAATCAAGCCATTGCATTAGGTATCGATGATAGAA
AAGGTAGTATTAAAGTAAATAAGGATGCAGATCTTGTTATTCTAGATGATG ATATGAATG
TAAAATCTACAATAAAACAAGGTAAGGTTCACACATTTAGCTAA 
 

> corC 
Function: protein coding sequence; similar to magnesium and cobalt efflux protein (core genome, 
constant) 
Best match: corC_CC001_MSSA476_BX571857.1[745744:747093]  
Position: 021-contig_267_RC: 27468 … 28818; Length: 1350 bp 
Sequence: 
TTGGAAACTTCGACCATAATTAGTTTGATTATATTTATTCTATTAATTGCA TTAACCACTG
TATTTGTTGGTTCAGAATTTGCATTAGTAAAAATTAGAGCAACAAGAATTG AACAGCTAG
CAGATGAAGGAAATAAACCTGCTAAAATAGTAAAAAAGATGATTGCTAATC TAGATTATT
ATCTTTCTGCTTGTCAGTTAGGTATAACAGTAACATCTTTAGGGTTAGGTTGGCTTGGTGA
ACCAACGTTTGAAAAGCTATTACACCCAATATTTGAAGCAATCAATTTACC AACTGCATT
AACGACGACGATTTCGTTTGCAGTGTCATTTATAATCGTTACGTATTTGCATGTAGTACTT
GGTGAATTAGCGCCTAAATCTATAGCGATTCAACATACTGAAAAGCTTGCTTTAGTATAT
GCAAGACCATTGTTCTATTTCGGTAACATTATGAAACCATTGATTTGGCTGATGAATGGTT
CTGCACGTGTTATTATTAGAATGTTTGGTGTAAATCCTGATGCCCAAACTGATGCAATGTC
AGAAGAAGAAATCAAAATTATTATTAACAATAGTTATAATGGTGGAGAAAT CAACCAAA
CTGAATTGGCATATATGCAAAATATCTTTTCATTCGATGAAAGACATGCAA AAGATATAA
TGGTACCTAGAACTCAAATGATTACACTAAATGAACCTTTTAATGTAGACGAATTACTAG
AAACAATAAAAGAACATCAATTTACGCGTTATCCAATTACTGATGATGGTG ATAAAGACC
ACATTAAAGGATTTATTAACGTCAAAGAATTTTTAACTGAATACGCTTCTG GAAAAACGA
TTAAAATAGCAAACTATATACATGAGTTGCCAATGATTTCAGAGACAACAC GTATCAGTG
ATGCATTAATTAGAATGCAACGTGAACATGTACATATGAGTCTTATTATAG ATGAATATG
GTGGAACGGCAGGTATTTTAACGATGGAAGATATTTTAGAAGAAATCGTTGGGGAAATTC
GTGATGAATTTGATGATGATGAAGTGAATGATATCGTTAAAATTGATAATA AGACATTCC
AAGTAAATGGTAGAGTACTATTGGATGATTTAACTGAAGAGTTCGGTATAGAATTTGATG
ACTCTGAGGATATTGATACGATAGGTGGATGGTTACAATCTCGTAATACCAATTTACAAA
AAGATGATTACGTGGATACAACTTATGATCGCTGGGTTGTTTCAGAAATCGATAACCACC
AAATTATTTGGGTGATATTAAACTATGAATTTAATGAAGCGAGACCTACTA TCGGACAGT
CTGATGAAGATGAAAAATCAGAATAG 
 

> txbi_saeS 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of saeS 
Best match: txbi_saeS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[750836:750889:r]RC (completely 
identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 30988 … 31042; Length: 54 bp 
Sequence: 



AAATAAACAAAAAAAGAAGCCCTCATTAATGGGAGCTTCTTTTTAGTCTTT GCA 
 

> saeS 
Function: protein coding sequence; histidine protein kinase/sae locus (core genome, constant) 
Best match: saeS_CC001-ST772_118_AJGE01000051.1[30997:32052:r]RC (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 31065 … 32121; Length: 1056 bp 
Sequence: 
TTATGACGTAATGTCTAATTTGTGTAATGTTACAGTCATCGTAGTTCCTACATCTATATCA
CTGCTTACACTGATTTTTGCGTTATTTTGTTGCGCGAGTTCATTAGCTATATATAAGCCTA
ATCCAGAACCACCCGTTTTTGTATTACGAGAGTTTTCTACTCTGAATGTACGTTCGAATAT
ACGTTCTTGTAGTTCTGGTATAATGCCAATACCTTCATCGCTAATAGCAATGTCGATAGTA
TCTTGATCTTTGTTTTCACTAATATTAATATCAATGCGACTACCAACATTTGAAAATTTTA
GCGCATTATCAAGTAAGTTTGTTAAAATACGCTCAAGTGGCGTTCGATATTGATAAAATG
CATCAATTTCGCTACAGAAATTCACTTCTAATGTGCGGTTTTCATGTTTGATACGTTGCTC
ATATGGTTGCAATATTGATACAAGTAATTGGTCTAGTTGTATTAATTCTGGGGGATATGTT
TTACCTGTATTTAAAGTGATAATATGAGTCATATCATCAAATAATGTTGAT AATCTGTTTG
CTTGTTTAATTAATATGTCGTATGACTCTTTAATCTCATGATCCTTAGTGATTATACCATCA
CGTAGTCCTTCAGAATATGAAATAATGCTTGCTAAAGGTGTTTTTAAATCATGGGCTAAG
TTTTGAATCAGTTCTGTTTTTTCTTGTTGTTCGGATTTAATTTGATTCATTTGTTGCGTAATT
TCAGAAGCCATTTTATTAAAAGATTGATTTAATTCATAAATTTCTTTTGGT GAATTAAACG
TTTTATCATTGCTTGCGTAATTTCCGTTAGCAAATTGCTTAGTTTTTATATTAAACTGCTTA
ATTTTTTGTATAAGTGGATTAATAAAAATACTACATATTAATAAGGTTAAA CAGCTTGTA
ATTATTGTCGTTAAGGTCAAAGTTAGTGTCATATGGCCGTTAAACCACATTAAAATATAT
GCAATTGCTAAAATAGTTGAAGTTAATAGTATACTCGATACGACGCCAATA ATGATTTGA
CTTCTAATTGATAACACCAT 
 

> saeR 
Function: protein coding sequence; response regulator/sae locus (core genome, constant) 
Best match: saeR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[751968:752654:r]RC (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 32120 … 32807; Length: 687 bp 
Sequence: 
TTATCGGCTCCTTTCAAATTTATATCCTAATCCCCATACAGTTGTGATGGTATATGTTGTA
AAGCTCTCTTTTTCTAATTTTTCTCTAATACGGTGTATATGGACATTCACGGTATTAGCATC
TTCGTAATAGTCATATCCCCAAACTTTTTCAAGTAATTCTGATTTAGAAAT AACTTCATTT
TCTCTAGAAGCTAAATACCACAATAACTCAAATTCCTTAATACGCATAGGGACTTCGTGA
CCATTTACAGTCACAACTTTACTTAAGTTAATAAGTGTTAATTCATCAAAC GACAGTTGTT
CAACTGGTTGATGATGGTATTTCTTCATTCTTGTAAGTAAATTATTAATACGTAAAACGAG
TTCCCTTGGACTAAATGGTTTTTTGACATAGTCATCTGCACCTAAAGTTAAGGCGTAAATG
GTATCATGTTCTTGTGTTTTGGCAGTTAAATAGATAAAGGGGATATCTAATTTTTGCCTTT
TCATTTCTTTGACAATGTCGTAACCATTAACTTCTGGCATCATGATATCAAGTACCATGAT
ATCAATATCATTTGATAGTAAAGAAATTGCTTCTTTACCGCTAGTTGTCGTTGTTACTTTG
TAACCTTCATATTCAAAATAGGTTTGACAAATGTCTACAATGTCTTGTTCATCATCCACGA
TCAGTAAGTGGGTCAT 
 

> saeQ 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: saeQ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[752629:753102:r]RC (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 32781 … 33255; Length: 474 bp 
Sequence: 
TCATCCACGATCAGTAAGTGGGTCATCTATTTTTTCACCTCTGTTCTTACGACCTCTAAAG
TAATTAATGATTTCTTTAAGTGAAATCTGTTTTAACAATGAGTGACTCATT AGTAAAAGGA
TAAAGAAAGTTAATTGAAGAGGATACGTAAATATCATATCTGCTAAGATAT AATTTATCA
TAACAAAGGCTCCAAAGAAACTAGCAGCATATGCAAAAACTCCAAAAATTA AACCTAAT
CCAATTGCAATCTCTCCGAGTGGGACAACAATATCAAATAATGACGTCGTATGTGCAACT
ATATTTGCGAAAAACCACTTATACCACTCTGGTGAATCAGTATTGTTAGCGATGACTGGT



ACTAAACCTTTCAGCGTAAATCCGCCCGTTAATTTTTCGTAGCCTTGCATTAACATAACAA
TACCTGAACCCACACGAATGATAAATGTAACGAGTAGCAATAATTTATTCA T 
 

> saeP 
Function: protein coding sequence; putative lipoprotein (core genome, variable) 
Best match: saeP_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[753445:753885:r]RC (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 33596 … 34037; Length: 441 bp 
Sequence: 
TTATTTTAATTTAGCGCCGCCGAAGATGACGTGAGCTTTTTTACAATAGATTGTTACTTCA
TCATATTTGCTTAAATCTACATTTTTAAGATCAAATGTTTGTTTTTCTTTA TCGTAGTCAAC
CATTGCGATTTCTTTACCGTTTTTAATGTCGCCATTTTTTGTTAGGTAGACGTATAAATCTG
GACCTTTTGATGATTTGTAGTTAGTAAGCATTAATTTACCATTTTTAATCTCAGCTTTACCT
TCAACAGTTTCACCGTTTTTAGAACTGAATGTACCTGTTAGGTGTTTTGTTTTATCAGTTTT
AACATTGCTATCTTCTGACTTTGTTTTTTGTTCAGTTTTGTTACCTTGATCTTGTGAATTAG
AATTACCACAAGCGCCTAAAGTTAATACAGAGGCAACAGCACCAACTGCTAAAAAATAT
TTTGTATTCAT 
 

> queE 
Function: protein coding sequence; 7-cyano-7-deazaguanosine (PreQ) biosynthesis protein E 
Best match: queE_CC008_132-ST8_ACOT01000023.1[78584:79297:r]RC 
Position: 021-contig_267_RC: 34999 … 35713; Length: 714 bp 
Sequence: 
TTATACACCTTTTTTATTGCTCCAAAGTAATGTATGAAGTTGTGGTAACACATAAACGTGA
TTCATATCATTACTTTGCATAACTAAATCCACCAACTGCTCGTAGCGTTCTAACAACTTTT
CGGTATGATTATCTACGCTGTCTGATAAATATGGGTTACCAACTTGTAAATAGAAGGGAA
TATCTGGATAACGGTGGTGTATCATTTTGGCAAAATCATAATCTTTATCGTCGAATACAAC
TACTTTTAAGTTTAATGAGGAAGGTACGCATTGTGTAATCACTTCATCTAACTTTTTTAAA
TCAGGTGTCATAGTTGAACTTGGTGGTTTTGGACTAATCGTTAAATCATCAATTTGTGTCA
TCCAAGGTTGGAATTTACTGCCTTGTGTCTCCAGTGCGCTGAAAATACCTTTATCTTGAAA
TAAGTCAACTAACTCTTGGATACCTTTAATTAATGCTGGGTTACCACCAGAAATTGTAAC
GTGATTAAATAAATCGCCACCAATTCGTTTTAATTCATCATAAATTTCTTC AGCGGTCATG
AGTTTTATATCGCCTTTAGCACTACCATCCCAAGTAAATGCAGAATCACACCAGCTACAG
CGATAATCACATCCAGCTGTTCTCACAAACATCGTTTTTCTACCGATTACTCTTCCTTCAC
CCTGAATGGTTGGGCCGAATATTTCGAGTACAGGAATTTTAGCCAT 
 

> queD 
Function: protein coding sequence; queuosine biosynthesis protein D 
Best match: queD_CC030_MRSA252_BX571856.1[798825:799244:r]RC 
Position: 021-contig_267_RC: 35716 … 36136; Length: 420 bp 
Sequence: 
TTACACCTGTTCCTTTGGTCTAAATACGACATAACTTGTTGGTGTTTCTCTTACAAATACTT
GAATACATTTTGGTTGGTGTTCGAGCGATGCCAAATTTTCTTTAACAATTTGATAAATTGT
TTCCGCTACGATTTCAGTTGAAGGGATTTTGTTTTTAAAAGCAGGTAAGTTATTTAACAGT
TGATGGTCAAATTTACCGTGTATCATCTTTTTTAAATGGCTAAAGTTCACTAAAAAGCCAG
TGTCATCTAGTTTATCACCGACAATTGTTAAATTAACAAAGTAAGTATGAC CATGGACAT
TTTGACAAATACCTGCTTCTTCACACGGAATGTGATGTGCAGCTGAAAAATTAAAATCTTT
ATTTAATTCGAATTGATATGGATGCGTTGTACTAGGATAGATTTGTTGTAACAT 
 

> queC 
Function: protein coding sequence; 7-cyano-7-deazaguanine synthase 
Best match: queC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[755986:756654:r]RC (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 36137 … 36806; Length: 669 bp 
Sequence: 
TTAAAGCGCTCCTTTACTTTCAAGATATTGATTTAGTCCACGTTGACGTAAATGACAAGCT
GGACATTCACCACAGCCATCCCCAATGATACCGTTATAGCATGTTAATGTTTTTGTACGAA



TATAATCTAAAACTTCGAGTTCATCACTTAATTTCCACGTTTCTGCTTTGTTTAACCACATT
AAAGGAGTATGAATGACAAAATCTTTGTCCATAGCTAGGCTTAATGTTACGTTCATTGAT
TTTATAAAACTATCGCGACAGTCTGGGTAGCCTGAAAAGTCTGTTTCACATACGCCTGTA
ATAATATGCTTAGCCCCAATTTGATAAGCTAGAGCGCCTGCAAACGACAAGAAAAGTAA
ATTTCTAGCTGGAACAAATGTATTAGGTATACCATCTTCATTATTAGTAAT TTCCATATCA
TGTTGTGTTAATGCGTTTGGAGTAAGTTGTGATAATAATGACATATCTAAAACGTGATGTT
TCATTCCTTGATCTTGTGCAATTTGTTTTGCGACTTCAATTTCAGTATCATGTCTTTGGCCA
TAATTAAACGTTACGAGTTCAACTTCTTTGAAATGTTTTTTTGCATAAAAG AGACATGTTG
TACTGTCTTGACCACCACTAAAGACAACGATGGCTTTTTCATTATTTAATACACTTTCCAT 
 

> PreQ1_riboswitch 
Function: noncoding RNA PreQ1 riboswitch (core genome, constant) 
Best match: PreQ1_riboswitch_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[756824:756870:r]RC 
(completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 36975 … 37022; Length: 47 bp 
Sequence: 
CAATGTCTAGTTTTTTATAGAGGGTTTCAGCTAGGAACCTCTGATAT 
 

> pabA 
Function: protein coding sequence; putative para-aminobenzoate synthase/glutamine 
amidotransferase/component II (core genome, constant) 
Best match: pabA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[785621:786214] 
Position: 021-contig_267_RC: 37156 … 37750; Length: 594 bp 
Sequence: 
ATGATTCTAGTCATAGATAATAATGATTCATTTACATATAATTTAATAGAC TATATTAAGA
CTCAAACGAAACTAACAGTTCAAGTTGTTGGTATTGATAATCTGCTGATAGAAGACGTCA
TTAATATGAAGCCAAAAGCAATTGTTATTTCACCTGGGCCGGGTAATCCGGATGATTATC
CTATCTTGAATGAAGTGTTAGAACAATTTTATCAGCGTGTACCTATACTAGGTGTATGTTT
AGGATTTCAATGTATCGTGTCTTATTTTGGTGGAAATATCATTCACGGCTATCATCCTGTA
CACGGACATACTACACAGTTACGCCATACCAATGAAGGTATTTTTCAAGGACTGCCTCAA
AATTTCAATGTAATGCGTTATCATTCATTAATTGCTGACGGAGCGACTTTTCCAAATTGCT
TAAAGATTACAGCAAAAAACGATGAAGCGATTATTATGGCATTTGAGCATA TTAGATTTC
CGGTTTTTGGTGTGCAATATCATCCTGAATCTATTTTGAGTGAATACGGTTATCGACAAGT
TGAATTATTTTTATCGAAGGTAGGTGATTACTGTGAGAATAGAATATAA 
 

> pabB 
Function: protein coding sequence; anthranilate/para-aminobenzoate synthase component I (core 
genome, constant) 
Best match: pabB_CC008_COL_CP000046.1[794399:795550]  
Position: 021-contig_267_RC: 37733 … 38885; Length: 1152 bp 
Sequence: 
GTGAGAATAGAATATAATTATCGCTACTATTTAACTGAAAATGAATATAAG CAATACCAT
ATTCAATTAAAGGGATTTATAAAGAAGTATGTTGCTACTAAGTTGGCTGAT GTGGGAGAA
GTGATACACTTTGCACAAGCGCAGCAACGACAAGGTAGATATGTCTCGTTATATTTAAGT
TACGAAGCGGCAAAGTATTTTAATCATGTTATGTGTACACATTCATTAGCTAAAGATGAT
ATTTATGCAGTAGCTTATAGTTTTGAAAAAGCGGAAAGCATAAATTCAACA TATGAACAT
CAAACTTCTTATGTATCAAAGCATCATTTTTCATTTGTTGAATCTTCTGAGGTTATGATGA
CTAATATTAACCGTGTCCAACAAGCAATTGTTGAAGGCGAAACGTATCAAGTGAACTATA
CGGCGCGCTTAACAGATAACATTTATTATCCTATTAGTACTTTATATGAACGATTAACTCA
ATTTAGTAATGGTAATTATACTGCGTTATTACAAACAGATGAAATCCAAGT AGCGTCTAT
CTCACCAGAATTATTTTTTCAAAAAGGACAATTTAACAATGTCGATAACGT TATCATAAG
CAAACCGATGAAAGGGACAATGCCTAGAGGTAAAACGGAAGCTGAAGATCAACAGTATT
ATAAAACATTGCAAACTTCTTCGAAAGATCGTGCAGAAAATGTCATGATTG TTGATTTAC
TAAGAAACGATATAGGGAGAATATCACAGAGTGGCTCAATTAAGGTGTATA AACTATTTT
TTATTGAGGCATATAAAACTGTATTTCAAATGACTTCGATGGTAAGTGGAACTTTAAAAA



ATAATACAGACTTAACTCAAATTTTAACATCGTTATTTCCTTGTGGTTCGATTACAGGTGC
ACCGAAACTGAATACAATGAAATATATTAAACAATTAGAAAGTTCACCTCG TGGTATATA
CTGCGGAGCAATTGGACTATTACTTCCAACTGAAGATGATAAAATGATTTTTAATATTCC
GATTCGCACTATTGAGTATAAATATGGACAAGCGATTTATGGAGTCGGAGCAGGTATTAC
AATTGATTCTAAGCCAAAAGATGAAGTGAATGAATTTTACGCAAAAACCAA GATTTTGGA
GATGTTATAA 
 

> pabC 
Function: protein coding sequence; 4-amino-4-deoxychorismate lyase (core genome, constant) 
Best match: pabC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[787349:787957] (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 38884 … 39493; Length: 609 bp 
Sequence: 
ATGCAATTATTTGAAACAATGAAAATTGATAATGGACATATCCCTAGACTT ACTTATCAT
ACTAATCGCATAAAATGTTCTTCTGAGCGATTAAACTTTAAATTTGATGAA CATGCATGG
CGAAATGAATTAAACGATGTAACAACAAAGTATCACAGTGGTCAATATAGA CTTAAAAT
CGTATTAAATGCTGAAAGCAAATTTGAAACGATAGTGTCACCTTTACCTGAGAAAAGTAG
TTTTACAGCAAAATTTCAAGTGTTGCCCAAAGTAGTTAATCCAACTTTTATAAAAAATAA
AACGACAGAACGAAAGCATTTAGCACACAATCATGAAACAGATTTAATATT GCTAACTTC
AGAGGACGGCAAGGTCCTTGAATTTGATATTGGCAACATTGTCATTGAAGAGGATGGAA
AATGGTACACACCAAGTTATAAAGATGATTTCTTAAAAGGATGCATGCGTGATTATTTAA
TAGATAGTGACAAACTTGTTGAAAAAGACTTTAATAAAAACGAATTGATTT ATAAATATC
ATAACAATGAGATACGTTTATTTTTGATAAATAGTTTACGAGAGGTTGCCGATGTCCACCT
TTGCCTTTAA 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807] (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 39783 … 39792; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATGAACTAT 
 

> ltaS 
Function: protein coding sequence; glycerol phosphate lipoteichoic acid synthase (core genome, 
constant) 
Best match: ltaS_CC008_NCTC8325_CP000253.1[710153:712093] (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 42024 … 43965; Length: 1941 bp 
Sequence: 
ATGAGTTCACAAAAAAAGAAAATTAGTCTTTTTGCGTTCTTCTTATTAACC GTAATAACGA
TTACCTTGAAGACGTATTTTTCTTATTATGTTGATTTTTCTTTAGGTGTTAAAGGTTTAGTA
CAAAACTTAATATTATTGATGAATCCTTATAGTTTAGTAGCACTGGTTTTA AGTGTGTTCC
TATTCTTTAAAGGCAAAAAAGCATTTTGGTTCATGTTCATAGGCGGCTTCTTATTGACGTT
CCTATTATATGCCAATGTTGTGTACTTTAGATTCTTCTCTGATTTTTTAACGTTTAGTACTT
TAAACCAAGTAGGTAACGTAGAATCTATGGGTGGTGCGGTTAGTGCATCATTCAAATGGT
ATGACTTTGTTTATTTCATTGATACGTTAGTTTACTTATTCATTTTAATAT TTAAAACAAAA
TGGTTAGACACAAAAGCATTTAGTAAGAAATTTGTTCCTGTCGTAATGGCGGCTTCAGTA
GCATTATTCTTCTTAAACTTAGCTTTTGCTGAAACTGACAGACCAGAATTATTAACACGTA
CATTTGACCATAAATATTTAGTGAAATATTTAGGACCTTATAACTTTACAG TATACGATGG
TGTTAAAACTATCGAAAATAATCAACAAAAAGCGCTAGCATCTGAAGATGA CTTAACAA
AAGTATTAAATTATACGAAACAACGTCAAACAGAGCCTAACCCAGAATATT ATGGGGTG
GCAAAGAAGAAAAATATTATTAAGATTCATTTAGAAAGTTTCCAAACCTTC TTAATTAAT
AAAAAGGTTAATGGTAAAGAAGTAACACCGTTTTTAAACAAATTATCAAGT GGGAAAGA
GCAATTCACATACTTCCCTAACTTTTTCCATCAAACAGGTCAAGGTAAAACATCTGACTCT
GAATTTACAATGGATAACAGTTTATACGGTTTACCGCAAGGTTCTGCCTTTTCATTAAAAG
GAGATAATACGTATCAGTCATTACCAGCAATTTTAGATCAAAAGCAAGGCTACAAATCTG
ATGTCATGCACGGTGACTATAAAACATTCTGGAACAGAGACCAAGTATATAAACACTTTG



GTATCGATAAATTCTATGATGCAACATACTATGACATGTCAGATAAAAACG TTGTAAACT
TAGGCTTGAAAGACAAAATTTTCTTTAAAGATTCTGCTAATTATCAAGCTA AGATGAAAT
CACCATTCTATTCTCATTTAATTACATTGACTAACCACTATCCATTCACATTAGATGAAAA
GGATGCAACTATTGAGAAATCAAACACAGGTGATGCAACAGTTGATGGTTATATTCAAAC
AGCACGTTATTTAGACGAAGCATTAGAAGAATATATTAATGACTTGAAGAA AAAAGGAT
TATATGACAATTCAGTGATTATGATTTATGGTGACCACTATGGTATCTCTGAAAACCATAA
CAATGCCATGGAAAAACTATTAGGTGAAAAAATCACACCGGCTAAATTTAC AGATTTAAA
CAGAACTGGTTTCTGGATTAAAATCCCTGGTAAATCTGGTGGTATCAATAATGAATATGC
TGGTCAAGTCGATGTAATGCCAACAATTTTACATTTGGCTGGTATAGATACGAAGAACTA
TTTAATGTTCGGTACTGATTTATTCTCTAAAGGTCATAATCAAGTAGTTCCATTCAGAAAT
GGTGACTTTATAACAAAAGATTATAAATATGTTAATGGTAAGATTTATTCT AATAAAAAT
AATGAACTCATAACTACTCAACCAGCTGATTTCGAAAAGAATAAAAAGCAA GTTGAAAA
GGATCTCGAAATGAGTGACAACGTGCTTAATGGTGATTTGTTTAGATTCTACAAAAATCC
AGACTTCAAAAAGGTAAATCCTTCGAAGTATAAATATGAAACAGGACCTAA AGCAAACT
CTAAAAAATAA 
 

> recQ1 
Function: protein coding sequence; ATP-dependent DNA helicase (core genome, variable) 
Best match: recQ1_CC008_NCTC8325_CP000253.1[714259:716040] (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 46130 … 47912; Length: 1782 bp 
Sequence: 
ATGATGCAACAAACATTATCGCATTACTTTGGGTATGAAACGTTTCGACCAGGACAAGAA
GAAATTATTAGCAAAGTATTAGACCATCGTAATGTGCTTGGTGTCTTACCAACTGGTGGA
GGTAAGTCTATATGCTATCAAGTACCAGGTTTATTGTTAGGTGGTACAACAATTGTAATA
AGTCCACTAATATCATTAATGAAAGATCAAGTGGATCAATTAAAAGCGATG GGAATTCAA
GCTGCTTTTTTAAATAGTAGTTTGACTCAAAAAGAGCAACAACGTATTGAA AAAGCATTA
TCAAATGGAGAAATTCAATTTTTGTATGTTGCACCAGAACGATTTGAAAAC CGATATTTTT
TAAATATGCTTCAGCGTATAAAGATTCACTTAGTCGCGTTTGATGAAGCGCATTGTATTTC
TAAATGGGGTCATGATTTCAGGCCGAGTTACCAAAATGTTATTTCAAAAGTATTTACGTT
ACCTCAAGATTTTACAATAATAGCGTTGACAGCAACTGCCACGGTTGAAGTACAGCAAGA
TATTAGAGAAAAGTTAAATATCGCTCAAACTGATCAAATTAAAACGAGTAC TAAGCGTAG
AAACTTAATTTTTAAAGTAAATCCTACTTATCAACGTCAAAAATTTATATT GGATTATATT
AAAACACACGATGAAGATGCAGGTATTATTTATTGTTCTACACGTAAGCAA GTTGAAGAG
CTTCAAGAAGCCTTAGAAAGTCAGAAAATTGAAAGTGTTATATATCATGCA GGTTTGAGC
AATAAAGAAAGAGAAGAAGCGCAGAATGATTTCTTATTTGATCGTGTTAAA GTAGTCGTT
GCTACAAATGCTTTTGGTATGGGTATTGATAAATCCAATGTACGCTTTGTTATTCATTATA
ATATGCCTGGAGATTTAGAATCTTATTATCAAGAAGCGGGTCGTGCAGGTCGTGACGGGT
TGAAAAGTGAATGTATTTTGTTATTTAGCGAACGCGATATCAATTTACACGAGTATTTTAT
AACAGTCTCTCAAGCTGATGATGACTATAAAGATAAAATGGGCGAAAAGTT AACTAAAA
TGATTCAATATACAAAAACAAAAAAATGTCTAGAAGCAACAATTGTCCATT ATTTTGAAC
CGAATGAAAAATTAGAAGAATGTGAACAATGTAGTAATTGTGTTCAACAAG ATAAATCA
TATAATATGACACAAGAAGCTAAGATGATTATTAGTTGCATCGCTCGTATGAAACAACAA
GAGAGTTATAGTGTTATCATTCAAGTGTTAAGAGGAGAGTCAACAGATTATATTAAGTAT
AAAGGTTATGACCAAATTTCAACCCATGGTTTAATGAAAGGTTACACAACA TCAGAATTA
AGTCACTTAATAGATGAATTAAGATTCAAAGGGTTCTTAAATGAAAATGAC GAAATATTA
ATGTGTGATACTTCAATTAAAAAATTACTCAGTAATGAAGTAGAAGTATTC ACAACACCA
TTTAAGCAAAAAGCGACTGAAAAAGTATTTATAAATACGGTTGAAGGGGTT GACCGAGT
ATTATTCAGTCAGTTGGTAGAAGTTCGTAAAAAGTTAAGTGACAAATTAAC GATAGCACC
TGTAAGTATATTTTCTGATTACACGTTGGAGGAATTTGCTAAACGTAAGCCTGCTTCGAAA
CAAGATATGATTAATATTGATGGCGTAGGTAGTTACAAATTAAAACATTAT TGTCCAGCA
TTTTTAGAAACGATTCAAAATTATAAAGCCAAAGTATAG 
 

> opuBA 
Function: protein coding sequence; osmoprotectant ABC transporter/ATP-binding protein (core 
genome, constant) 



Best match: opuBA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[716262:717239] (completely identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 48133 … 49111; Length: 978 bp 
Sequence: 
GTGATTAAGTTTAAAAATGTAACTAAGCGTTATGGCAAACATGTTGCTGTCGATAACATT
AGTTTCAATATTAATGAGGGTGAATTTTTTGTGCTAATTGGACCTTCAGGTTGTGGAAAAA
CTACGACATTAAAAATGATTAATCGACTCATTCACTTAAGTGAAGGTTATA TTTATTTTAA
AGATAAACCAATAAGTGATTATCCAGTATACGAAATGCGTTGGGATATTGGATACGTATT
GCAGCAGATTGCATTATTCCCACATATGACAATCAAAGAAAATATTGCACA AGTGCCACA
AATGAAAAAGTGGAAAGAAAAAGATATAGATAAAAGAGTAGATGAATTACT TGAAATGG
TTGGATTAGAACCTGAAAAATATAAAAACAGAAAACCTGATGAATTGTCAG GGGGGCAA
CGACAACGTGTAGGAGTTATACGTGCGTTAGCAGCTGATCCACCAGTTATTTTAATGGAT
GAACCGTTTAGTGCATTAGACCCAATCAGCCGAGAAAAACTTCAAGATGATTTAATTGAA
TTACAAACTAAAATTAAGAAGACAATCATATTTGTTACACATGATATTCAA GAGGCGATG
AAACTTGGTGATAAGATTTGTCTTTTGAATGAAGGGCATATTGAACAAATT GACACACCA
GAAGGATTTAAAAATAATCCTCAAAGTGAATTTGTTAAACAATTTATGGGT AGTCATTTA
GAAGATGATGCGCCATGTGTTGAAGAGAACGCAATTATCCGTGACTTGGATATTATGAAA
CCAATCGATGAGGTTACATCTATGAGCGCTTATCCAATTGTTTATGACAATCAACCAATTG
AAGTATTGTATCAACTTTTATCAGAGAGCGAGCGTGTCATTGTCATGCAAGAAGATAGCG
TAGGTCAATATGTTATTGATAGGAAAGATATCTTCAAATATTTGTCCCAGA AAAAGGAGG
TAGCTCAACATGACTAA 
 

> opuBB 
Function: protein coding sequence; osmotically activated L-carnitine/choline ABC 
transporter/permease protein (core genome, variable) 
Best match: opuBB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[768952:770466] 
Position: 021-contig_267_RC: 49103 … 50618; Length: 1515 bp 
Sequence: 
ATGACTAACTTTTTCGACATATTGAGTGAACGTAAGGGGCAACTCTTTTCGACAATGATA
GAACATATTCAAATATCATTTATCGCATTATTGATTGCAACTGCTATTGCGGTACCATTAG
GTATTTTATTAACGAAGACTAAAACGATATCTGAAATCGTAATGAATATTG CGGCAATTC
TTCAAACCATACCATCGTTGGCATTATTAGGTTTAATGATTCCTTTATTTGGTATCGGTCG
TGTGCCAGCAATTATTGCACTTGTAGTGTATGCGTTGTTACCAATTTTAAGGAATACGTAT
ACTGGAATTAAAGAAGTTGATCCATCACTCATTGAAGCGGCTAAAGGTATAGGTATGAAA
CCATTTAGACGTTTAACTAAAGTCGAACTTCCGATAGCAATGCCTGTTATAATGGCTGGT
GTAAGAACGGCTATGGTATTAATTATAGGTACAGCAACACTAGCAGCATTAATTGGTGCA
GGCGGACTAGGAGATTTAATTTTATTAGGTATAGACCGTAACAATGCATCGTTGATATTA
TTAGGTGCAATTCCAGCAGCCTTATTGGCAATTATATTTGATTTAATTTTAAGATTTATGG
CTAAATTATCTTATAAAAAGTTATTGATGACGTTAGGTGTTATAGTGATGA TTATTATACT
GGCTATCGCTATTCCTATGTTTGCACAAAAAGGTGATAAAATTACGTTAGCTGGAAAGCT
TGGCTCCGAGCCTTCGATTATTACAAATATGTATAAAATTTTAATAGAAGA AGAGACCAA
AAATACTGTAGAAGTGAAAGATGGTATGGGGAAAACAGCATTTTTATTTAA TGCTTTAAA
ATCTGATGATATAGATGGGTATTTAGAGTTTACTGGAACAGTTTTAGGTGAATTAACAAA
AGAACCATTGAAGTCAAAAGAAGAGAAAAAAGTTTATGAACAAGCTAAGCA AAGTCTTG
AAAAGAAATATCAAATGACTATGTTAAAACCAATGAAGTATAACAATACGT ATGCTTTAG
CTGTAAAACGTGATTTTGCTAAACAACATAATATACGTACAATTGGTGATT TAAATAAGG
TTAAAGATCAACTTAAACCAGGATTTACATTGGAATTTAATGATCGTCCAG ATGGTTACA
AAGCTGTTCAAAAGGCTTATAATTTAAATTTAGATAACATACGTACAATGG AACCTAAGT
TGAGATATCAAGCGATCAATAAAGGTAATATTAATTTAATAGATGCATATT CAACTGACG
CTGAATTAAAACAATATGATATGGTTGTGTTAAAAGATGATAAGCACGTAT TTCCACCAT
ATCAAGGAGCACCATTATTTAAAGAAAGCTTTTTAAAGAAACATCCAGAAA TTAAGAAA
CCGTTAAACAAACTAGAAAACAAAATATCTGATGAAGATATGCAAATGATG AACTATAA
AGTAACAGTTAAAAATGAAGACCCATATACAGTTGCGAAAGATTATTTAAA AGCAAAAG
GGTTAATCAAATAA 
 

> hisC2 



Function: protein coding sequence; histidinol-phosphate aminotransferase locus 2 (core genome, 
variable) 
Best match: hisC2_CC007_TCH959-USA300_AASB02000218.1[163415:164473] (completely 
identical) 
Position: 021-contig_267_RC: 50857 … 51916; Length: 1059 bp 
Sequence: 
ATGAAAGAACAACTTAATCAACTATCAGCATATCAGCCTGGTTTATCTCCAAGGGCATTG
AAAGAAAAGTATGGCATTGAAGGAGATTTATATAAACTTGCATCAAATGAA AATTTGTAT
GGACCATCGCCTAAAGTTAAAGAAGCGATATCAGCACACTTAGATGAGTTATATTATTAT
CCTGAAACAGGATCACCGACATTAAAAGCGGCGATTAGTAAACATTTAAATGTAGATCA
ATCACGCATTTTATTTGGTGCGGGATTAGATGAAGTTATATTAATGATTTCTAGAGCTGTA
TTAACGCCAGGGGATACTATTGTTACAAGTGAAGCGACATTCGGTCAATATTATCACAAT
GCGATTGTTGAATCAGCTAATGTGATACAAGTACCTTTAAAAGGTGGTGGCTTCGATTTA
GAAGGTATTTTAAAAGAAGTTAATGAAGATACGTCATTGGTATGGTTATGT AATCCAAAT
AATCCTACAGGTACATATTTTAATCATGAGAGCTTAGATTCGTTTTTATCTCAAGTACCTC
CACATGTACCAGTAATTATAGATGAAGCTTATTTTGAATTTGTGACAGCAGAGGACTACC
CGGATACACTTGCTTTGCAACAAAAATATGACAATGCTTTCTTATTACGTACATTTTCAAA
GGCGTATGGATTAGCGGGTTTACGTGTGGGATATGTGGTAGCAAGTGAACATGCGATTGA
AAAATGGAACATCATTAGACCACCATTTAATGTGACACGTATATCTGAATA CGCAGCAGT
TGCAGCACTTGAAGATCAACAATATTTAAAAGAGGTAACACATAAAAATAG TGTTGAAC
GCGAAAGATTTTATCAATTACCTCAAAGTGAGTATTTCTTGCCAAGTCAAACGAATTTTAT
ATTTGTAAAAACAAAGCGGGTAAATGAACTTTATGAAGCACTTTTAAATGT AGGGTGTAT
TACGCGACCATTTCCAACTGGTGTTAGAATTACAATTGGTTTTAAAGAACAAAATGATAA
AATGTTAGAAGTTTTATCAAATTTTAAATACGAATAG 
 

> tx_universal2 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1067981:1068021:r]RC 
Position: 021-contig_267_RC: 51987 … 52017; Length: 30 bp 
Sequence: 
TAGAATTGAAAAAAGCTTGTTACAAGCGCA 
 

> tx_universal2 
Function: rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC007_TCH959-USA300_AASB02000023.1[4549:4580:r]RC 
(completely identical) 
Position: 022-contig_262: 0 … 32; Length: 32 bp 
Sequence: 
AAAAAGCTTGTTACAAGCGCATTTTCGTTCAG 
 

> STAR 
Function:  Staphylococcus aureus repeat element 
Best match: STAR_CC008_NCTC8325_CP000253.1[721055:721280:r]RC (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 875 … 1101; Length: 226 bp 
Sequence: 
TGCGGGGCCCCAACATAGAGAAATTGGATTCCCAATTTCTACAGACAATGCAAGTTGGGG
TGGGCCCCAACATAAAGAAATACTTTTTCTTTAGAAATTAGTATTTCTTAT GCATGAGTGT
AACTCATGCATTCATATTTTTAAGTACACATTAGCTGTGACTAATGATAAA GAATCGCTAC
ATAATCAATCATTAGTCGTTCTTTATCATTTCCGTCCCGCTCTC 
 

> dgkA1 
Function: protein coding sequence; lipid kinase (core genome, constant) 
Best match: dgkA1_CC012_21266_AFTT01000025.1[69867:70784]RC (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 1381 … 2299; Length: 918 bp 
Sequence: 



TTACAAATCATTGACAGTAAGTAACTGAATGGCATTTGGTATAACCTCAAT ATCAATAGG
TGTTTCTAATGAAATTTCGCCATCAATATCAACTTTCATTGCTGGATCTGTTGTAAGTGAA
ATCTTTTTACCAGGTATATGCTCAATACCTTGAGTAATTTCATTCCAATTCATGCTATCAC
GCTTTTTAAAAATATCATTTAAAATACTGAAACTTTGTTCATTAAAAATGA AAGTGTTCAG
TTCACCATCTTGAGGAGACAAATCAGTCAATGGTATACGACTACCACCAATGAATGGACC
ATTTGCTGTTAGTATCATGGTCGTTTCGCCAGAATATGTCTTATCATCTATTGATAATTGA
TAATTAAATTGTGTTGGATTTAGCAGTGTTTTGACAGTTGATCCAATATAACTCAATTTAC
CAAATATATCTTTTGAACCATCTTGTACGTTTTCAGCGTTTTGAACAATGAGACCTAAGCC
AACAAAGTTGAGTGCATATTGATTATTTATTTTAATTACATCGTATGTACC AACTTGTGCA
GAAATCATTTGTTCACTAGCTTGTTTATGATTAGGTGCTATATTTAGCGTTTTTGTAAAAT
CATTAAAAGTACCGCCTGGTAAAATGCCAATAGGGAGTTGAAGGTCATGTGACATAACA
CCATTTATAAGTTCGTTAACCGTGCCATCACCGCCAAGAATAAATAATATATCTACATCTT
TTGCATAGTTTTTAGTTTTGATTTCTTGGCAATATTTAATAATGTCACCTTCGTTTTCACTC
AATTGAATAGAAAGATGCTTACAAATTGAACTTAATGCTGTTGTAACTTCC CCAATACCTT
GATTAATATTTTTTAATCCACTGTGTTCATGGTAAAAGAGGACACCATGTGTATATTTATT
TTCCAT 
 

> queF 
Function: protein coding sequence; NADPH-dependent 7-cyano-7-deazaguanine reductase (core 
genome, variable) 
Best match: queF_CC001-ST772_118_AJGE01000051.1[56341:56841:r]RC (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 4413 … 4914; Length: 501 bp 
Sequence: 
TTAACGATTATCTATTTTTTCGGGATATAAATCATGATTCATCAAACGATG CTCAGCCATT
TTTTCATATTTAGAATTTGGACGTCCATAGTTTGTATAAGGATCAATAGAA ATTCCACCAC
GTGGTGTGAACTTGCCCCAGACTTCAATATAATGTGGGTCCATAAGCTCTATCAAATCATT
CATAATAATATTCATACAATCTTCGTGAAAATCACCGTGATTTCTGAAACT AAATAAGTA
TAATTTCAAAGATTTTGATTCAACCATTTTAACATTTGGAATATATGAAAT ATAGATAGTT
GCAAAATCTGGTTGCCCAGTAATTGGACATAATGATGTAAATTCTGGACAGTTGAATTTT
ACGAAATAGTCACGACCTTGATGCTTATTATCAAACGATTCTAATACATCAGGACGGTAG
TCGAAATTGTAAGTATTGTCTTGATTTCCTAATAAAGTTATATCTTGTAAT TCATCTTGTTG
ACGGCCATGTGCCAT 
 

> Q5HHU3 
Function: protein coding sequence; putative integral membrane protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HHU3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[776834:777700:r]RC 
Position: 022-contig_262: 4933 … 5800; Length: 867 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTTATTATTTTGGCGTCTCGGCGTGCTTTTTCAAACATGTAATAACTTGCACCGA
TAATAACGACGTAACCTAATGTTGCATAGAAATCTGGAGATTCTCCGAATAGAATAAATC
CAAGTATTGCTGTGAAAATTATAGATGCATACGTAAAAATAGAAATATCTT TTGCGGCTG
CAAAACTATATGCTAAAGTAACACCAATTTGACCCACAGCGGCAGCTAAGCCAGCCCCTA
ATAGATAAAGTATTTGCATCTGACTCATTGGTTCATAAGTATATGCAGTGAAAGGTATTA
AAACGATGACAGAAAATAAGGAGAAGTAAAATACTATAGTATATGGTGCTT CTCTTGTAC
TAAGTGCTCGAACACATGTATATGCTGATGCTGCAAAAATACCTGAGAATAAGCCAGCTA
ATGATGGAATCATAGATGATGAAAATTCAGGTTTCACTATTAAAAGCATAC CTAAAATAG
CAATTATCATTGCTGTTATTTGATACTTCCTTACTTTTTCATGTAAGAAAACAATGCTTAAT
AAAATCGTCCAGAAAGGATTGAGTTTCATTAATGAATCGGCATCACTAAGTACCATATGA
TCAATGGCATAAATATTTAACAATACACCAATAAGTCCAAGTGTTGATCGT GTTATTAAT
AAGGGTTGACTTGAAAGTCTGCCAAACATTGGCTGATGGTATTTATATATAAAAAATAAT
GGAATAAACATTGCTACTAAGTTTCGTGCTAATGATTTTTGAAAAACAGGA AGGTCACCT
GCAAGTCTGAAAAACACTGACATAAAACTGAAACCAATAGCCGAAATTAAA ATGGCAAT
GATACCTTTTACTTTAGGATTCAA 
 

> rnaIV 



Function: noncoding RNA regulatory RNA IV (core genome, variable) 
Best match: rnaIV_CC008_NCTC8325_CP000253.1[726391:726620] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 6210 … 6440; Length: 230 bp 
Sequence: 
TAATATAGTGTTGGTGAAACGAAAAAGACACAATATCTTGTGTTTTGTATG CAAATGCTT
TATTTATGAAGAAATTACATTTAAAAGTAATTTAACACAGAAATTTAATAG TTATTATCA
ATTAATAGTCATATTTTTAGAAAATGTACTGAGCAAATGGAAGATATCCAA TGATGTAAA
CACTACATATAGTGATTTTTATACATTCAACCCATATAAGCTACTATTTT 
 

> nrdI 
Function: protein coding sequence; stimulator of ribonucleotide reduction 
Best match: nrdI_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[778501:778899] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 6600 … 6999; Length: 399 bp 
Sequence: 
ATGAAAATAATATATTTTTCATTTACTGGAAATGTCCGTCGTTTTATTAAG AGAACAGAAC
TTGAAAATACGCTTGAGATTACAGCAGAAAATTGTATGGAACCAGTTCATGAACCGTTTA
TTATCGTTACTGGCACTATTGGATTTGGAGAAGTACCAGAACCCGTTCAATCTTTTTTAGA
AGTTAATCATCAATACATCAGAGGTGTGGCAGCTAGCGGTAATCGAAATTGGGGACTAA
ATTTCGCAAAAGCGGGTCGCACGATATCAGAAGAGTATAATGTCCCTTTATTAATGAAGT
TTGAGTTACATGGAAAAAACAAAGACGTTATTGAATTTAAGAACAAGGTGG GTAATTTTA
ATGAAAACCATGGAAGAGAAAAAGTACAATCATATTGA 
 

> nrdE 
Function: protein coding sequence; ribonucleotide-diphosphate reductase alpha chain 
Best match: nrdE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[778862:780967] 
Position: 022-contig_262: 6961 … 9067; Length: 2106 bp 
Sequence: 
ATGAAAACCATGGAAGAGAAAAAGTACAATCATATTGAATTAAATAATGAG GTCACTAA
ACGAAGAGAAGATGGATTCTTTAGTTTAGAAAAAGACCAAGAAGCTTTAGT AGCTTATTT
AGAAGAAGTAAAAGACAAAACAATCTTCTTCGATACTGAAATCGAGCGTTT ACGTTATTT
AGTAGACAACGATTTTTATTTCAATGTGTTTGATATTTATAGTGAAGCGGATCTAATTGAA
ATCACTGATTATGCAAAATCAATCCCGTTTAATTTTGCAAGTTATATGTCAGCTAGTAAAT
TTTTCAAAGATTACGCTTTGAAAACAAATGATAAAAGTCAATACTTAGAAG ACTATAATC
AACACGTTGCCATTGTTGCTTTATACCTAGCAAATGGTAATAAAGCACAAGCTAAACAAT
TTATTTCTGCTATGGTTGAACAAAGATATCAACCAGCGACACCAACATTTTTAAACGCAG
GCCGTGCGCGTCGTGGTGAGCTAGTGTCATGTTTCTTATTAGAAGTGGATGACAGCTTAA
ATTCAATTAACTTTATTGATTCAACTGCAAAACAATTAAGTAAAATTGGGG GCGGCGTTG
CAATTAACTTATCTAAATTGCGTGCACGTGGTGAAGCAATTAAAGGAATTAAAGGCGTAG
CGAAAGGCGTTTTACCTATTGCTAAGTCACTTGAAGGTGGCTTTAGCTATGCAGATCAAC
TTGGTCAACGCCCTGGTGCTGGTGCTGTGTACTTAAATATCTTCCATTATGATGTAGAAGA
ATTTTTAGATACTAAAAAAGTAAATGCGGATGAAGATTTACGTTTATCTAC AATATCAAC
TGGTTTAATTGTTCCATCTAAATTCTTCGATTTAGCTAAAGAAGGTAAGGACTTTTATATG
TTTGCACCTCATACAGTTAAAGAAGAATATGGTGTGACATTAGACGATATCGATTTAGAA
AAATATTATGATGACATGGTTGCAAACCCAAATGTTGAGAAAAAGAAAAAG AATGCGCG
TGAAATGTTGAATTTAATTGCGCAAACACAATTACAATCAGGTTATCCATA TTTAATGTTT
AAAGATAATGCTAACAGAGTGCATCCGAATTCAAACATTGGACAAATTAAA ATGAGTAA
CTTATGTACGGAAATTTTCCAACTACAAGAAACTTCAATTATTAATGACTA TGGTATTGAA
GACGAAATTAAACGTGATATTTCTTGTAACTTGGGCTCATTAAATATTGTTAATGTAATGG
AAAGCGGAAAATTCAGAGATTCAGTTCACTCTGGTATGGACGCATTAACTGTTGTGAGTG
ATGTAGCAAATATTCAAAATGCACCAGGAGTTAGAAAAGCTAACAGTGAAT TACATTCA
GTTGGTCTTGGTGTGATGAATTTACACGGTTACCTAGCAAAAAATAAAATTGGTTATGAG
TCAGAAGAAGCAAAAGATTTTGCAAATATCTTCTTTATGATGATGAATTTC TACTCAATCG
AACGTTCAATGGAAATCGCTAAAGAGCGTGGTATCAAATATCAAGACTTTGAAAAGTCTG
ATTATGCTAATGGCAAATATTTCGAGTTCTATACAACTCAAGAATTTGAAC CTCAATTCGA
AAAAGTACGTGAATTATTCGATGGTATGGCTATTCCTACTTCTGAGGATTGGAAGAAACT



ACAACAAGATGTTGAACAATATGGTTTATATCATGCATATAGATTAGCAAT TGCTCCAAC
ACAAAGTATTTCTTATGTTCAAAATGCAACAAGTTCTGTAATGCCAATCGTTGACCAAATT
GAACGTCGTACTTATGGTAATGCGGAAACATTTTACCCTATGCCATTCTTATCACCACAAA
CAATGTGGTACTACAAATCAGCATTCAATACTGATCAGATGAAATTAATCG ATTTAATTG
CGACAATTCAAACGCATATTGACCAAGGTATCTCAACGATCCTTTATGTTAATTCTGAAAT
TTCTACACGTGAGTTAGCAAGATTATATGTATATGCGCACTATAAAGGATTAAAATCACT
TTACTATACTAGAAATAAATTATTAAGTGTAGAAGAATGTACAAGTTGTTC TATCTAA 
 

> nrdF 
Function: protein coding sequence; ribonucleotide-diphosphate reductase beta chain 
Best match: nrdF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[781085:782056] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 9184 … 10156; Length: 972 bp 
Sequence: 
ATGATAGCTGTTAATTGGAACACACAAGAAGATATGACGAATATGTTTTGGAGACAAAAT
ATATCTCAAATGTGGGTTGAAACAGAATTTAAAGTATCAAAAGACATTGCA AGTTGGAAG
ACTTTATCTGAAGCTGAACAAGACACATTTAAAAAAGCATTAGCTGGTTTA ACAGGCTTA
GATACACATCAAGCAGATGATGGCATGCCTTTAGTTATGCTACATACGACTGACTTAAGG
AAAAAAGCAGTTTATTCATTTATGGCGATGATGGAGCAAATACACGCGAAA AGCTATTCA
CATATTTTCACAACACTATTACCATCTAGTGAAACAAACTACCTATTAGAT GAATGGGTTT
TAGAGGAACCCCATTTAAAATATAAATCTGATAAAATTGTTGCTAATTATC ACAAACTTT
GGGGTAAAGAAGCTTCGATATACGACCAATATATGGCCAGAGTTACGAGTGTATTTTTAG
AAACATTCTTATTCTTCTCAGGTTTCTATTATCCACTATATCTTGCTGGTCAAGGGAAAAT
GACGACATCAGGTGAAATCATTCGTAAAATTCTTTTAGATGAATCTATTCATGGTGTATTT
ACCGGTTTAGATGCACAGCATTTACGAAATGAACTATCTGAAAGTGAGAAACAAAAAGC
AGATCAAGAAATGTATAAATTGCTAAATGACTTGTATTTAAATGAAGAGTC ATACACAAA
AATGTTATACGATGATCTTGGAATCACTGAAGATGTGCTAAACTATGTTAAATATAATGG
AAACAAAGCACTTTCAAACTTAGGCTTTGAACCTTATTTTGAGGAACGTGAATTTAACCC
AATCATTGAGAATGCCTTAGATACAACAACTAAAAACCATGACTTCTTCTC AGTAAAAGG
TGATGGTTATGTATTAGCATTAAACGTAGAAGCATTACAAGATGATGACTTTGTATTTGA
CAACAAATAA 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 9815 … 9824; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATGAACTAT 
 

> sstA 
Function: protein coding sequence; iron compound ABC transporter/permease protein (core genome, 
variable) 
Best match: sstA_CC008_COL_CP000046.1[819637:820608] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 10530 … 11502; Length: 972 bp 
Sequence: 
ATGAAGTATTTATTAAAGGGAAATATTTTGCTTCTATTACTAATATTGTTG ACAATTATTT
CGTTGTTCATAGGTGTGAGTGAACTATCAATTAAAGATTTACTACATTTAACTGAGTCACA
GCGGAATATTTTATTCTCAAGCCGAATACCAAGGACGATGAGTATTTTAATTGCTGGAAG
TTCGTTGGCTTTAGCAGGCTTGATAATGCAACAAATGATGCAAAATAAGTTTGTTAGTCC
GACTACAGCTGGAACGATGGAATGGGCTAAACTAGGTATTTTAATTGCTTTATTGTTCTTT
CCAACCGGTCATATTTTATTAAAACTAGTATTTGCTGTTATTTGCAGTATTTGCGGTACGT
TTTTATTTGTTAAAATCATTGATTTTATAAAAGTGAAAGATGTCATTTTTG TACCGCTTTTA
GGAATTATGATGGGTGGGATTGTTGCAAGTTTCACAACCTTCATCTCATTGCGCACGAAT
GCTGTTCAAAGCATTGGTAACTGGCTTAACGGGAACTTTGCCATTATCACAAGTGGACGC
TATGAAATTTTATATTTAAGTATTCCTCTTTTAGCATTGACATATCTTTTT GCTAATCATTT
CACGATTGTAGGAATGGGTAAAGACTTTACTAATAATTTAGGTTTGAGTTACGAAAAATT



AATTAACATCGCATTGTTTATTACTGCAACTATTACAGCATTGGTAGTGGTGACTGTTGGA
ACATTACCGTTCTTAGGACTAGTAATACCAAATATTATTTCAATTTATCGA GGTGATCATT
TGAAAAATGCTATCCCTCATACGATGATGTTAGGTGCCATCTTTGTATTATTTTCTGATAT
AGTTGGCAGAATTGTTGTTTATCCATATGAAATAAATATTGGTTTAACAAT AGGTGTATTT
GGAACAATCATTTTCCTTATCTTGCTTATGAAAGGTAGGAAAAATTATGCGCAACAATAA 
 

> sstB 
Function: protein coding sequence; iron compound ABC transporter/permease (core genome, variable) 
Best match: sstB_CC005_N315_BA000018.3[787998:788954] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 11488 … 12445; Length: 957 bp 
Sequence: 
ATGCGCAACAATAATAAAAAAATAATGCTTTTAATTGCAGTAACGTTATTA ATTAGTATG
CTGTACTTATTTGTAGGTATTGATTTTGAAATATTTGAATATCAATTTTCA AGTCGTTTAA
GAAAGTTCATATTAATTATTTTAGTAGGTGCTGCCATTGCAACTTCAGTGGTGATTTTTCA
AGCGATTACAAATAACCGTCTATTGACACCATCAATAATGGGGTTAGATGCAGTTTATTT
ATTTATCAAAGTATTGCCAGTCTTTTTATTTGGAATTCAATCGGTATGGGTTACTAATGTA
TATTTGAACTTTATATTAACACTTATAACGATGGTGTTATTCGCACTAATCCTATTCCAAG
GTATCTTTAAAATTGGACATTTTTCAATTTATTTTATCTTACTTATTGGTGTCCTTTTAGGA
ACATTTTTTAGAAGCATAACAGGTTTTATTCAACTGATTATGGATCCTGAGTCATTTTTAG
CAATACAAAGTAGTATGTTTGCTAATTTTAATGCTTCTAATTCGAATTTAG TTACTTTCTC
AGCAGTGCTATTAGTAATCTTATTAGTCATTACAATTTTACTATTGCCTTATTTAGATGTAT
TGCTTTTAGGTCGTGCTGAAGCAATTAATCTTGGGATATCGTATGAAAAATTAACGCGAA
TTCTACTTGTAATAGTCTCAGTTTTAGTTTCTGTGTCAACTGCATTAGTAGGACCAATTAC
ATTTTTAGGTTTATTAACTGTAAATCTAGCGCATGAACTAATGAAGACGTA TGAACATAA
GTATATTTTAATTGCGACAATTTGCTTGAGTTGGATTAGTTTATTTAGTGCGCAATGGGTA
GTTGAAAATGTGTTTGAAGCTACGACAGAAATGAGTATACTTATTGATTTGATTGGTGGA
AGTTATTTCATTTATCTATTAGTTAGAAGGAGAAATGCGCAATGA 
 

> sstC 
Function: protein coding sequence; ABC transporter ATP-binding protein (core genome, variable) 
Best match: sstC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[784675:785436] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 12441 … 13203; Length: 762 bp 
Sequence: 
ATGATTCAAGTTGAAAATTTAACTAAAACTATAAATAATCAAATGATATTG GAAGATATT
AGCATAGATATCGAAAAAGGTAAATTGACTTCTTTAATTGGACCTAATGGT GCGGGTAAG
AGTACTTTACTTTCAGCGATATGTAGGTTAATTCGTTTTGATAACGGTGAAGTGAAAATA
GATGGACAGCTCATGTCTGATTATAAAAATAATGACTTGTCGAAAAAAATA TCTATATTA
AAACAAACAAACCATACTGAAATGAATATTACGGTAGAGCAGTTGGTAAAC TTTGGACG
ATTCCCTTATTCTAAAGGTCGTTTGACGAAAGAGGATCATGATATTGTCAATGATGCGCT
AGATTTGTTGCAACTACAAGATATCAGAAATCGTAATATTAAGTCATTATC TGGTGGACA
ACGTCAGCGTGCATACATTGCAATGACAATAGCACAAGATACTGAATATATTTTGCTAGA
TGAACCATTAAATAATTTAGATATGAAGCATGCTGTTCAAATTATGCAAAC GTTAAAAAT
GTTAGCGCATAAAATGAATAAAGCGATTGTCATTGTGTTACATGATATTAA CTTTGCGTCC
TGTTATTCAGATCAGATTGTAGCATTGAAAAACGGACAACTAGTTAAGTCAGATTTGAAA
GATAATGTCATTCAAAGTAGTGTTTTAAGTGATTTATATGACATGAATATT CAAATTGAAC
ATATAAGAAATCAAAGGATTTGTTTATATTTTAAGGATTGA 
 

> sstD 
Function: protein coding sequence; ferrichrome ABC transporter lipoprotein (core genome, variable) 
Best match: sstD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[785555:786583] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 13321 … 14350; Length: 1029 bp 
Sequence: 
ATGAAGAAAACAGTCTTATATTTAGTATTAGCAGTAATGTTTTTATTAGCG GCATGCGGT
AACAATTCTGATAAAGAACAATCAAAATCAGAAACTAAAGGTTCTAAAGAT ACAGTAAA
AATTGAAAATAACTATAAAATGCGTGGCGAGAAAAAAGATGGTAGTGACGC TAAAAAAG



TTAAAGAAACTGTTGAAGTACCAAAAAATCCTAAAAATGCAGTTGTGTTAG ACTATGGCG
CATTAGATGTAATGAAAGAAATGGGCTTATCAGATAAAGTAAAAGCATTAC CTAAAGGG
GAAGGCGGTAAGTCATTACCGAATTTCTTAGAATCATTTAAAGATGATAAA TATACAAAC
GTTGGTAATTTAAAAGAAGTGAATTTTGATAAAATTGCTGCGACGAAACCCGAAGTAATC
TTTATCTCTGGACGTACAGCTAATCAAAAGAATTTAGATGAATTCAAAAAA GCTGCACCT
AAAGCGAAAATTGTTTATGTTGGTGCAGATGAAAAGAACTTAATTGGTTCA ATGAAACAA
AACACTGAAAATATCGGTAAAATTTACGATAAAGAAGATAAAGCTAAAGAA TTAAATAA
AGATTTAGATAACAAAATTGCTTCAATGAAAGATAAAACGAAAAACTTCAA TAAAACTG
TTATGTATTTACTAGTTAACGAAGGTGAATTATCAACATTTGGACCTAAAG GTCGTTTTGG
TGGATTAGTTTACGATACATTAGGATTCAATGCAGTTGATAAAAAAGTAAG TAATAGCAA
TCATGGACAAAATGTTTCTAACGAATATGTTAATAAAGAAAATCCAGATGT TATTTTAGC
GATGGATAGAGGTCAAGCGATAAGTGGTAAATCAACTGCGAAACAAGCATTAAATAATC
CTGTATTAAAAAATGTTAAAGCAATTAAAGAAGACAAAGTATATAATTTAG ATCCTAAAT
TATGGTACTTTGCAGCTGGATCAACTACAACTACAATTAAACAAATTGAGGAACTTGATA
AAGTTGTAAAATAA 
 

> murB 
Function: protein coding sequence; UDP-N-acetylenolpyruvylglucosamine reductase (core genome, 
constant) 
Best match: murB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[787232:788155:r]RC (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 14998 … 15922; Length: 924 bp 
Sequence: 
TTACGATTCCTTTGGATGTTCACCAATAATGCGAACTTCACGATTTAATTCAATGCCAAAT
TTTTCTTTGACGGTCTTTTGTACATAATGAATAAGGTTTTCATAATCTGTAGCAGTTCCATT
GTCTACATTTACCATAAAACCAGCGTGTTTAGTTGAAACTTCAACGCCGCCAATACGGTG
ACCTTGCAAATTAGAATCTTGTATCAATTTACCTGCAAAATGACCAGGCGGTCTTTGGAA
TACACTACCACATGAAGGATACTCTAAAGGTTGTTTAGATTCTCTACGTTCTGTTAAATCA
TCCATTTTAGCTTGTATTTCAGTCATTTTACCAGGAGCTAAAGTAAATGCAGCTTCTAATA
CAACTAAGTGTTCTTTTTGAATAATGCTATTACGATAATCTAACTCTAATT CTTTTGTTGTA
AGTTTAATTAACGAGCCTTGTTCGTTTACGCAAAGCGCATAGTCTATACAATCTTTAACTT
CGCCACCATAAGCGCCAGCATTCATATACACTGCACCACCGATTGAACCTGGAATACCAC
ATGCAAATTCAAGGCCAGTAAGTGCGTAATCACGAGCAACACGTGAGACATCAATAATT
GCAGCGCCGCTACCGGCTATTATCGCATCATCAGATACTTCGATATGATCTAGTGATAAT
AAACTAATTACAATGCCACGAATACCACCTTCACGGATAATAATATTTGAG CCATTTCCT
AAATATGTAACAGGAATCTCATTTTGATAGGCATATTTAACAACTGCTTGT ACTTCTTCAT
TTTTAGTAGGGGTAATATAAAAGTCGGCATTACCACCTGTTTTAGTATAAGTGTATCGTTT
TAAAGGTTCATCAACTTTAATTTTTTCATTTGGGATAAGTTGTTGTAAAGCTTGATAGATG
TCTTTATTTATCAC 
 

> pepT 
Function: protein coding sequence; peptidase T (core genome, variable) 
Best match: pepT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[792003:793229:r]RC 
Position: 022-contig_262: 19774 … 21001; Length: 1227 bp 
Sequence: 
TTAGTGATTTTCAGCGATATCTTCTACAATTCCAATGATTACTTGTACTGCTTTTTCCATAA
CATCAATGGATGCATATTCATATGGGCCGTGGAAGTTACCGCAACCTGTAAAGATGTTTG
GAGTTGGTAACCCCATAAATGACAATTGTGAACCATCTGTACCACCACGAATAGGTTCAG
TGTTTGCTGGAATATCTAATTTGGCAAAGACACGTTTAGGTATATCAATAATATGAGGCA
ATGGTAATATTTTTTCTGCCATATTGAAATATTGATCCGATATATCAACTT TAACTGGATA
ATTTTCAAAATGGGAATTGATATCGTCACGTATTTCTAAAATACGTTTCTTACGCAATTCG
AATTGTTTTTTATCATGATCACGAATAATGTATTGCAAAGTTGCTTTTTCAACAGTTCCTTC
AAAGTTCATTAAGTGATAAAAGCCTTCGTATCCTTCTGTTCGCTCCGGAACTTCACTATCA
GGTAGCAAACTATCGAATTGTTCACCTAAACGTATTGCGTTTACCATTGCATTTTTAGCTG
AACCAGGATGAACATTTACACCGTGGCATGTAATAACCGCTTCAGCAGCGTTAAAGCTTT
CATATTGTAATTCTCCATATTGACTACCATCCATAGTATAAGCAAAATCAG CATTGAAGC



GGTCAACATCAAATTTATGTGGACCACGACCGATTTCTTCGTCTGGTGTAAATCCAATGC
GAATGGTACCATGTTTAATTTCTGGATGTTCTTGTAAATAACAAATAGCTTCCATAATTTC
CACAATACCCGCTTTATCGTCTGCACCTAGTAACGATGTACCATCAGTTACCATTAATGTG
TGACCAACTAAACTGTTAAGTTCTGGAAATACTTTAGGATCTAAGACACGTTTAGTATTG
CCTAGTTTGTATGGCTTACCATCATAGTTTTCAATAATTTGCGGTTTAACATTTGAAGCAT
TGAAATCAGGTGATGTATCAACATGCGCCAAAAATCCAACTGTTGGGACGTCGACATCGA
TGTTACTTTCTAATGTAGCAAATAAGTAGCCATTTTCATCTAAATCAGTTGGCAATCCTAA
TTGTTGTAATTCTTTTTCTAATAAATGTAACAAATCCCATTGCTTTTCAGTTGAAGGTGTTG
TTGTAGATTTTGGATCAGATTGCGTATCAATTGTCGTATATCTTGTTAATCTATCTATCAAT
TGGTTCTTCAT 
 

> gdpS 
Function: protein coding sequence; membrane bound diguanylate cyclase GGDEF domain-containing 
protein (core genome, constant) 
Best match: gdpS_CC001-ST772_118_AJGE01000051.1[74411:75481:r]RC (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 22483 … 23554; Length: 1071 bp 
Sequence: 
TTATAAATTGATAATAGGGTTAAACATTACTTTGTTTCGCCCTTGATTTTTGGCTACATGC
ACCATATCGTCTGCATCTTTAAACACTTTACGCTGTGATTTTGGATCGTCATCTGTTAAAT
AACCAACACCGATAGACACTGACAATTTAATAACTTCTTTGTTTGGTAAAT GGAATGATG
ATTTTTCAACACCCGAACGAATATTTTCAGCCAATTTAACACTTTGATCAAGTGAATAATT
GTGAATGACAACTGAGAACTCTTCGCCACCATTTCTAAAAATTTTAAATTGATTCGGCAC
ATAGTTTTTAAGTAATTGAGACATTTGTTTTAATACAGCATCACCTGATTT GTGTGAGTAG
GTATCATTGACATCTTTAAATCCATCGATATCGATTAATAATAATGCGATA CTTTGATGTT
CTTTTTCAGCTTTTCGTGAAATTTCATTTAAATGTCTATCAAATTCTTTTACATTACCTAAG
CCTGTTAAGTAATCATATTTATCTTCGTTTTCATAACGATTTACGAGTGAGAAGAAATGCC
AAATATCGACAAATGTTATCGCTGAAGCTAAAGTGATAATTAATGAAATTG GTATTAAAA
TGATAACTTCCGATAGTGTGTAAATAGGACTCACTAACGCGACACCAAATAAAATGATTA
TTGTAACAACATTAAGTATTAATAATGATAGCACATCATTTTGTTTTAAAA ATGGTCCAAT
AGCACTTGTTACTGCAGCAATAACAATCAACGTAACACCGTACATAATCGAGTTGTTAAA
TACTACAATTTCAACAATTGCTACAATTACTGTGGCAGATAATGTATAGAC CATATTTGTA
AATCTACCTAAAAACAATAAAGGAACGAATGTTAAGTGAATTAAATAATCT TCACGATAA
GGGATAGGGTAGACAGATAATAATAATGATACGATTGTCATTAAAACAGTG ACATAAGC
CTTAGAAAAAACCATACGTTTGTTTTCTGAATACTGTAAGCGATGGAATAA ATAGATTCC
AGCGACTATAACAGATATATTGTATATAAATGCTTCGAACAT 
 

> tarO 
Function: protein coding sequence; N-acetylglucosamine-1-phosphate transferase (core genome, 
variable) 
Best match: tarO_CC008_NCTC8325_CP000253.1[744387:745442] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 23871 … 24927; Length: 1056 bp 
Sequence: 
ATGGTTACATTATTACTAGTTGCAGTAACAATGATTGTCAGTTTGACGATAACACCAATTG
TTATTGCAATATCGAAAAGATTAAATTTAGTTGATAAACCAAATTTTAGAA AAGTACACA
CTAAACCTATTTCAGTTATGGGTGGTACAGTGATTCTCTTTTCATTTTTAATAGGTATTTGG
ATTGGTCATCCTATTGAAACAGAAATCAAACCACTTATTATTGGTGCGATTATTATGTACG
TACTTGGGCTTGTAGATGATATCTACGATTTGAAACCGTATATAAAATTGGCTGGTCAAA
TTGCCGCTGCCTTAGTAGTTGCTTTTTATGGTGTGACTATTGATTTTATTTCGTTGCCAATG
GGTACAACGATTCATTTTGGATTTCTTAGTATTCCAATTACTGTGATTTGGATTGTTGCTAT
TACAAATGCAATTAACTTAATTGATGGACTCGATGGTTTGGCGTCGGGTGTTTCTGCAATC
GGACTCATTACAATAGGGTTCATTGCAATTTTACAAGCTAATATTTTCATAACGATGATTT
GTTGTGTTTTATTAGGCTCTTTAATTGGGTTTTTATTTTACAATTTCCATCCTGCCAAAATA
TTTTTAGGTGATAGTGGGGCTTTAATGATTGGATTTATCATCGGATTCCTTTCTTTACTCGG
ATTCAAAAATATTACAATTATTGCATTGTTCTTCCCAATTGTTATCTTAGC AGTTCCATTCA
TTGATACTTTGTTCGCAATGATTCGACGTGTGAAAAAAGGGCAGCATATAATGCAAGCTG



ATAAATCGCATTTGCATCATAAACTATTAGCTTTAGGCTACACACATAGACAAACAGTAT
TATTAATCTATTCAATCTCTATTTTATTTAGTCTTTCGAGCATTATTTTGTATGTATCGCCA
CCATTAGGTGTTGTATTAATGTTTGTATTAATCATATTTAGTATTGAATTA ATTGTTGAATT
TACAGGATTAATAGATAACAACTACCGACCAATATTAAATTTAATTAGTCG TAAGTCATC
TCATAAAGAGGAATAG 
 

> comFA 
Function: protein coding sequence; type II DNA/RNA helicase (core genome, constant) 
Best match: comFA_CC008_A5948_ACKD01000058.1[123307:124389] 
Position: 022-contig_262: 27111 … 28194; Length: 1083 bp 
Sequence: 
ATGGATAATGTAACAAGATATAAAATAACAGAGAGTTCGCAAAGTTCATCA CAAGCATA
TTATCATCTCTCATTTGAATTGTCGGAACAGCAGTCTTATGCCTCAGAACATATTGTTCGA
GCCATTAGAAAGAGACAAACGATTTTGTTATATGCCGTAACAGGTGCAGGTAAGACAGA
AATGATGTTTCAAGGCATTCAATATGCAAGAATACAGGGAGATAATATAGC TATTGTGTC
ACCACGTGTAGATGTTGTTGTAGAAATTAGTAAACGTATTAAAGACGCATTTCTTAATGA
AGATATAGACATACTACACCAGCAATCAAGACAACAATTTGAAGGGCATTT TGTTGTATG
CACAGTGCATCAACTTTACCGATTCAAACAGCACTTTGATACTATTTTTATTGATGAAGTC
GATGCCTTTCCTTTATCAATGGATAAAAATCTACAACAAGCATTGAAGTCATCTTCTAAA
GTTGAACATGCAACAATTTATATGACAGCAACACCACCGAAACAACTTCTGTCAGAGATT
CCCCACGAAAATATAATTAAATTGCCAGCTCGCTTTCATAAAAAATCACTT CCAGTTCCTA
AATATCGTTATTTCAAACTTAATAATAAGAAGATTCAGAAAATGTTATACC GAATTTTAC
AAGATCAAATTAATAATCAACGTTATACACTGGTGTTTTTTAACAATATAG AAACAATGA
TTAAAACATTTTCGGTTTATAAGCAGAAAATTACTAAATTAACATACGTCC ATAGCGAGG
ATGTTTTTCGCTTTGAAAAAGTTGAACAATTAAGGAATGGACATTTCGATGTCATTTTTAC
TACGACAATATTAGAACGTGGATTTACAATGGCAAATTTGGATGTTGTTGTTATCGATGC
ACATCAATATACTCAAGAGGCTTTAATACAAATTGCTGGACGTGTTGGACGAAAATTAGA
ATGTCCTACTGGAAAAGTATTGTTTTTTCATGAAGGGGTAAGTATGAATATGATTCAAGC
TAAAAAAGAGATTCAAAGGATGAACAAATTAGCATTAAAAAGAGGTTGGAT TGATGAAT
AA 
 

> comFC 
Function: protein coding sequence; type II DNA/RNA helicase (core genome, constant) 
Best match: comFC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[800414:801091] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 28183 … 28861; Length: 678 bp 
Sequence: 
TTGATGAATAATTGTTTGAGTTGTGGTGCTAAGTTATATGAAAATATAACC ATTTATAATT
TGTTCAAGAAACCTAATAGATTATGTGACAGATGCAAAGAGAATTGGGACA ATATTAAA
CTTGATATTAAAGCAAGGCGATGTTCAAGGTGCTTAAAACACTTAAATCAA GATGAAGCG
TATTGTTTAGACTGCAAGTTTCTATCGGCACACTTTAATTTAATGGAACAATTATATTGTC
AATTTCAATATGACGGTTTAATGAAAGAGATGATACATCAGTATAAATTTT TGAAAGACT
ATTATTTATGTGAATTATTGGCACATTTGATTGAAATACCACAAACATCTT ATGACTATAT
TGTGCCAATTCCTTCTTCGCCGGCACATGATTTATCTAGAACATTTAACCCGGTAGAAGCA
GTACTAAAAGCTAAAGGGATTCGCTTTGATAAGATTTTAAAGATGTCAAAT AGACCAAAA
CAGTCTCATTTAACTAAGAAAGAGCGTCTGGCAGATGAAAATCCATTTATTATTGATACG
GAATTAGATTTAAATGGCAAGGAAATATTACTCGTTGACGATATTTATACA ACTGGATTA
ACAATTCATCGTGCAGGGTGTAAATTATATGCTAAAAATATCAGAAAATTC AAAGTGTTT
GCGTTTGCACGATAG 
 

> yfiA 
Function: protein coding sequence; sigma-54 modulation protein (core genome, constant) 
Best match: yfiA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[801152:801724] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 28921 … 29494; Length: 573 bp 
Sequence: 



ATGATTAGATTTGAAATTCATGGAGATAACCTCACTATCACAGATGCTATTCGCAACTAT
ATTGAGGAAAAAATTGGTAAGTTGGAACGTTATTTTAATGACGTACCAAAT GCAGTGGCG
CATGTTAAAGTTAAAACTTATTCAAATTCAGCTACTAAAATTGAAGTAACA ATTCCATTG
AAAAATGTTACGTTAAGAGCTGAAGAGCGAAACGATGATTTATACGCAGGTATTGATTTA
ATTAATAATAAACTTGAAAGACAAGTTCGAAAATATAAAACACGTATTAAT CGTAAGAG
CCGTGATCGAGGAGATCAAGAAGTGTTTGTTGCCGAATTACAAGAAATGCAAGAAACAC
AAGTTGATAATGACGCTTACGATGATAACGAGATAGAAATTATTCGTTCAA AAGAATTCA
GCTTAAAACCAATGGATTCAGAAGAAGCGGTATTACAAATGAATCTATTAG GTCATGACT
TCTTTGTATTCACAGACAGAGAAACTGATGGAACAAGTATCGTTTACCGCCGTAAAGACG
GTAAATATGGCTTGATTCAAACTAGTGAACAATAA 
 

> secA1 
Function: protein coding sequence; preprotein translocase subunit secA1 (core genome, variable) 
Best match: secA1_CC001-ST772_118_AJGE01000051.1[81835:84366] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 29907 … 32439; Length: 2532 bp 
Sequence: 
ATGGGATTTTTATCAAAAATTCTTGATGGCAATAATAAAGAAATTAAACAG TTAGGTAAA
CTTGCTGATAAAGTAATCGCTTTAGAAGAAAAAACGGCAATTTTAACTGAT GAAGAAATT
CGTAATAAAACGAAACAATTCCAAACAGAATTAGCTGACATTGATAATGTC AAAAAGCA
AAATGATTATTTAGATAAAATTTTACCAGAAGCATATGCACTTGTTAGAGA AGGCTCTAA
ACGTGTATTCAATATGACACCATATAAAGTTCAAATTATGGGTGGTATTGCAATTCATAA
AGGTGATATCGCTGAGATGAGAACAGGTGAAGGTAAAACATTAACAGCGACAATGCCAA
CATACTTAAATGCATTAGCTGGTAGAGGTGTTCACGTTATTACAGTCAATGAATACTTATC
AAGTGTTCAAAGTGAAGAAATGGCTGAGTTATATAACTTCTTAGGTTTGACTGTCGGATT
AAACTTAAACAGTAAGACGACAGAAGAAAAACGTGAAGCATACGCACAAGA CATTACTT
ACAGTACTAATAATGAGCTAGGTTTTGATTACTTACGAGATAACATGGTGAATTATTCTG
AAGATAGAGTAATGCGTCCATTACATTTTGCAATCATTGATGAGGTTGACTCAATTTTAAT
CGACGAGGCACGTACGCCATTAATTATTTCTGGTGAAGCTGAAAAGTCAACATCACTTTA
TACACAAGCAAATGTTTTTGCGAAAATGTTAAAACAGGACGAAGATTATAA ATACGATG
AAAAAACGAAAGCCGTACATTTAACAGAACAAGGTGCGGATAAAGCTGAAC GTATGTTC
AAAGTTGAAAACTTATATGATGTACAAAATGTTGATGTTATTAGTCATATC AACACAGCT
TTACGTGCGCACGTTACATTACAACGTGACGTAGACTATATGGTTGTTGATGGCGAAGTA
CTAATTGTCGATCAATTTACAGGACGTACAATGCCAGGCCGTCGTTTCTCAGAAGGTTTA
CACCAAGCTATTGAAGCGAAGGAAGGCGTTCAAATTCAAAATGAATCTAAA ACTATGGC
GTCTATTACATTCCAAAACTATTTCAGAATGTACAATAAACTTGCGGGTATGACAGGTAC
AGCTAAAACTGAAGAAGAAGAATTTAGAAATATTTATAACATGACAGTAAC TCAAATTCC
GACAAATAAACCTGTGCAACGTAACGATAAGTCTGATTTAATTTACATTAG CCAAAAAGG
TAAATTTGATGCAGTAGTAGAAGATGTTGTTGAAAAACACAAGGCAGGGCAACCAGTGC
TATTAGGTACTGTTGCAGTTGAGACTTCTGAATATATTTCAAATTTACTTAAAAAACGTGG
TATCCGTCATGATGTGTTAAATGCGAAAAATCATGAACGTGAAGCTGAAATTGTTGCAGG
CGCTGGACAAAAAGGTGCCGTTACTATTGCCACTAACATGGCTGGTCGTGGTACAGATAT
CAAATTAGGTGAAGGCGTAGAGGAATTAGGCGGTTTAGCAGTAATAGGTACAGAACGAC
ATGAATCTCGTCGTATTGATGACCAGTTACGTGGTCGTTCTGGACGTCAAGGTGATAAAG
GGGATAGTCGCTTCTATTTATCATTACAAGATGAATTAATGATTCGTTTTGGTTCTGAACG
TTTACAGAAAATGATGAGCCGACTAGGTTTAGATGACTCTACACCAATTGAATCAAAAAT
GGTATCAAGAGCTGTAGAATCAGCACAAAAACGTGTAGAAGGTAATAACTTCGACGCGC
GTAAACGTATCTTAGAATACGATGAAGTATTACGTAAACAACGTGAAATTA TCTATAACG
AAAGAAATAGTATTATTGATGAAGAAGACAGCTCTCAAGTTGTAGATGCAA TGCTACGTT
CAACGTTACAACGTAGTATCAATTACTATATTAATACAGCAGATGACGAGCCTGAATATC
AACCATTCATCGACTACATTAATGACATCTTCTTACAAGAAGGTGACATTACAGAGGATG
ATATCAAAGGTAAAGATGCTGAAGATATTTTCGAAGTCGTTTGGGCTAAGATTGAAGCAG
CATATCAAAGTCAAAAAGATATCTTAGAAGAACAAATGAATGAGTTTGAGC GTATGATTT
TACTTCGTTCTATTGATAGCCATTGGACTGATCATATCGACACAATGGATCAATTACGTCA
AGGTATTCACTTACGTTCTTATGCACAACAAAATCCATTACGTGACTATCAAAATGAAGG
TCATGAATTATTTGATATCATGATGCAAAATATTGAAGAAGATACTTGTAA ATTCATTTTA
AAATCTGTAGTACAAGTTGAAGATAATATTGAACGTGAAAAAACAACAGAG TTTGGTGA



AGCGAAGCACGTTTCAGCTGAAGATGGTAAAGAAAAAGTGAAACCGAAACCAATCGTTA
AAGGCGATCAAGTTGGTCGTAACGATGATTGTCCATGTGGTAGTGGTAAAAAATTCAAAA
ATTGCCATGGAAAATAA 
 

> prfB 
Function: protein coding sequence; peptide chain release factor 2/programmed frameshift (core 
genome, constant) 
Best match: prfB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[804984:806094] 
Position: 022-contig_262: 32753 … 33864; Length: 1111 bp 
Sequence: 
ATGGAATTATCAGAAATCAAACGAAATATAGATAAGTATAATCAAGATTTA ACACAAATT
AGGGGGTCTCTTTGACTTAGAGAACAAAGAAACTAATATTCAAGAATATGA AGAAATGA
TGGCAGAACCTAATTTTTGGGATAACCAAACGAAAGCGCAAGATATTATAGATAAAAAT
AATGCGTTAAAAGCAATAGTTAATGGTTATAAAACACTACAAGCAGAAGTA GATGACAT
GGATGCTACTTGGGATTTATTACAAGAAGAATTTGATGAAGAAATGAAAGA AGACTTAG
AGCAAGAGGTCATTAATTTTAAGGCTAAAGTGGATGAATACGAATTGCAAT TATTATTAG
ATGGGCCTCACGATGCCAATAACGCAATTCTAGAGTTACATCCTGGTGCAGGTGGCACGG
AGTCTCAAGATTGGGCTAATATGCTATTTAGAATGTATCAACGTTATTGTGAGAAGAAAG
GCTTTAAAGTTGAAACTGTTGATTATCTACCTGGGGATGAAGCAGGGATTAAAAGTGTAA
CATTGCTCATCAAAGGGCATAATGCTTATGGTTATTTAAAAGCTGAAAAAGGTGTACACC
GACTAGTACGAATTTCTCCATTTGATTCATCAGGACGTCGTCATACATCATTTGCATCATG
TGACGTGATTCCAGATTTTAATAATGATGAAATAGAGATTGAAATCAATCC GGATGATAT
TACAGTTGATACATTTAGAGCTTCTGGTGCAGGTGGTCAGCATATTAACAAAACTGAATC
AGCAATACGAATTACCCACCACCCCTCAGGTATAGTTGTTAATAACCAAAATGAACGTTC
TCAAATTAAAAACCGTGAAGCAGCTATGAAAATGTTAAAGTCTAAATTATA TCAATTAAA
ATTGGAAGAGCAGGCACGTGAAATGGCTGAAATTCGTGGCGAACAAAAAGAAATTGGCT
GGGGAAGCCAAATTAGATCATATGTTTTCCATCCATACTCAATGGTGAAAGATCATCGTA
CGAACGAAGAAACAGGTAAGGTTGATGCAGTGATGGATGGAGACATTGGACCATTTATC
GAATCATATTTAAGACAGACAATGTCGCACGATTAA 
 

> lysM 
Function: protein coding sequence; LysM domain protein (core genome, constant) 
Best match: lysM_CC001-ST772_118_AJGE01000051.1[86200:87039] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 34272 … 35112; Length: 840 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAATCTCTTACAGTGACGGTTTCGTCAGTGTTAGCTTTTTTAGCTTTAAATAATG
CAGCACATGCACAACAACATGGCACACAAGTAAAAACACCTGTTCAACATAATTATGTAT
CAAATGTTCAAGCACAAACGCAATCACCGACAACTTATACAGTAGTTGCTGGCGATTCAT
TATATAAGATTGCTTTAGAGCATCACTTAACGTTGAATCAATTATATTCAT ACAATCCTGG
TGTAACACCTTTAATTTTTCCTGGTGACGTGATTTCACTTGTGCCTCAAAATAAAGTGAAA
CAAACTAAAGCGGTTAAATCACCAGTAAGAAAAGCAAGCCAAGCTAAAAAG GTAGTAAA
ACAACCTGTACAACAAGCATCTAAAAAAGTAGTAGTTAAGCAAGCACCTAA GCAAGCAG
TAACTAAGACAGTTAATGTAGCATACAAACCTGCTCAAGTACAAAAATCAG TACCAACTG
TACCTGTTGCACATAACTACAATAAATCAGTTGCTAACAGAGGAAACTTAT ATGCTTATG
GAAACTGCACATATTATGCTTTCGATCGTCGTGCACAATTAGGTAGAAGTATAGGAAGTT
TATGGGGCAATGCAAATAACTGGAATTACGCAGCAAAAGTTGCAGGATTTAAAGTAGAT
AAAACACCAGAAGTTGGCGCTATTTTCCAAACAGCTGCTGGCCCATATGGACATGTTGGT
GTTGTTGAATCTGTAAACCCTAATGGAACAATTACTGTTTCTGAAATGAACTATGCTGGAT
TTAATGTTAAATCTTCAAGAACAATTTTAAATCCAGGAAAATATAATTACA TCCACTAA 
 

> uvrB 
Function: protein coding sequence; ultraviolet response system protein B (core genome, constant) 
Best match: uvrB_CC008_Newman_AP009351.1[814429:816420]  
Position: 022-contig_262: 36431 … 38423; Length: 1992 bp 
Sequence: 



GTGACAATGGTTGAACATTATCCTTTTAAAATACATTCTGATTTTGAGCCTCAAGGTGACC
AACCGCAAGCAATTAAAGAAATCGTGGAAGGTATTAAAGCGGGGAAAAGACATCAAACT
TTATTAGGTGCTACTGGCACAGGGAAAACATTTACGATGAGTAATGTTATTAAAGAAGTT
GGGAAACCAACGTTAATTATCGCGCATAACAAAACATTAGCAGGACAATTA TATAGTGA
GTTTAAAGAATTTTTTCCTGAAAACAGGGTGGAATACTTTGTAAGTTACTATGATTATTAT
CAACCAGAGGCATACGTACCGTCTACTGACACTTTTATTGAAAAAGATGCCTCAATCAAT
GATGAAATTGATCAACTACGACATTCTGCTACAAGTGCATTATTTGAACGCGATGATGTA
ATTATTATTGCTAGTGTAAGTTGTATATATGGTTTAGGTAATCCTGAAGAATATAAAGATT
TAGTAGTAAGTGTTCGAGTTGGTATGGAAATGGATAGAAGTGAATTACTTAGAAAACTTG
TAGATGTGCAATATACACGAAATGACATCGATTTCCAACGAGGAACGTTTCGAGTGCGTG
GTGATGTAGTGGAAATATTCCCAGCCTCTAAAGAAGAACTTTGTATAAGGGTTGAGTTTT
TCGGCGATGAGATTGACCGTATCCGAGAAGTTAACTACCTAACAGGTGAAGTGTTGAAAG
AAAGAGAACATTTTGCGATATTCCCAGCTTCTCACTTCGTAACACGTGAAGAAAAGTTGA
AAGTTGCGATTGAACGTATTGAAAAAGAATTGGAAGAACGATTGAAAGAAT TACGAGAT
GAGAATAAATTACTAGAAGCGCAAAGGTTAGAACAGCGTACCAACTATGAT TTAGAAAT
GATGCGAGAGATGGGATTCTGTTCAGGAATTGAAAACTATTCCGTACATTTAACTTTGCG
ACCACTGGGTTCGACACCATATACTTTATTGGATTACTTTGGCGATGATTGGTTAGTAATG
ATTGATGAATCACATGTGACATTACCGCAAGTTCGAGGCATGTATAACGGAGACAGAGC
GCGTAAACAAGTTTTGGTGGATCATGGGTTTAGATTACCGAGTGCATTAGATAACCGTCC
ACTTAAATTTGAAGAATTTGAAGAAAAGACAAAACAACTTGTGTATGTATC TGCAACGCC
TGGACCATACGAAATTGAACATACGGATAAGATGGTTGAACAAATTATTCGTCCTACTGG
TTTACTGGATCCTAAGATTGAGGTTAGACCTACTGAAAATCAAATTGACGATTTATTAAG
TGAAATTCAAACAAGAGTTGAGCGTAATGAACGCGTACTTGTTACAACGCTCACTAAAAA
GATGAGTGAAGATTTAACCACATACATGAAAGAAGCGGGTATTAAAGTTAA TTATCTGCA
TTCAGAAATCAAGACATTAGAACGAATCGAAATAATTAGAGACTTACGAAT GGGTACAT
ATGATGTTATCGTAGGTATTAATTTATTAAGAGAGGGTATTGATATACCAGAAGTTTCTCT
AGTTGTCATATTAGATGCAGATAAAGAAGGGTTTTTACGTTCTAACCGCTCATTAATTCAA
ACAATAGGTAGAGCTGCGCGTAACGATAAAGGTGAAGTCATTATGTATGCCGATAAAAT
GACTGATTCGATGAAGTATGCAATTGATGAGACACAACGTCGTCGAGAAATACAGATGA
AACATAATGAAAAACATGGTATTACACCTAAAACAATTAATAAAAAAATAC ATGATTTA
ATTAGTGCTACTGTTGAAAATGACGAAAATAATGACAAAGCACAAACTGTG ATACCTAA
GAAGATGACGAAAAAAGAACGTCAAAAGACAATCGACAATATAGAAAAAGA AATGAAA
CAAGCAGCGAAAGATTTAGATTTCGAGAAAGCTACAGAATTAAGAGATATG TTATTTGAA
TTAAAAGCAGAAGGGTGA 
 

> uvrA 
Function: protein coding sequence; ultraviolet response system protein A (core genome, constant) 
Best match: uvrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[810661:813507] 
Position: 022-contig_262: 38430 … 41277; Length: 2847 bp 
Sequence: 
ATGAAAGAACCATCCATAGTAGTAAAAGGTGCTCGTGCGCATAACTTGAAAGATATTGAT
ATCGAACTACCTAAAAATAAATTAATTGTTATGACAGGTTTATCTGGGTCA GGTAAATCG
TCATTAGCATTCGATACTATATATGCTGAAGGACAACGACGTTATGTTGAATCATTAAGT
GCCTATGCGCGTCAATTTTTAGGCCAAATGGACAAACCAGATGTTGATACAATTGAAGGA
TTATCGCCAGCAATTTCAATAGATCAAAAAACAACAAGTAAAAATCCAAGA TCAACTGTA
GCAACAGTAACAGAAATATATGATTATATACGTTTGTTATATGCACGTGTT GGTAAACCT
TACTGTCCAAATCACAATATAGAAATTGAATCGCAAACAGTACAACAAATG GTTGACCGC
ATTATGGAATTAGAGGCACGTACAAAGATTCAATTATTAGCACCTGTCATCGCTCATCGT
AAAGGTAGTCATGAAAAGCTAATCGAAGATATTGGTAAAAAAGGTTATGTA CGTTTAAG
AATCGATGGCGAAATTGTTGATGTAAATGATGTACCTACTTTAGATAAGAA CAAGAATCA
TACAATAGAAGTTGTTGTAGACCGATTAGTTGTTAAAGATGGAATTGAAAC ACGACTAGC
TGACTCTATAGAAACTGCGTTAGAGCTTTCAGAAGGACAATTAACAGTTGATGTCATTGA
CGGGGAAGACCTTAAGTTTTCAGAAAGCCATGCTTGTCCTATATGTGGATTTTCAATCGG
AGAGTTAGAACCAAGAATGTTTAGCTTTAACAGTCCTTTTGGTGCTTGTCCGACATGTGAT
GGCTTAGGCCAAAAGTTAACAGTCGATGTAGACTTGGTTGTTCCCGACAAAGATAAGACG
CTAAACGAAGGTGCAATAGAACCTTGGATACCGACGAGTTCTGATTTTTATCCAACATTG



TTAAAACGTGTTTGTGAAGTTTATAAAATCAATATGGATAAACCTTTTAAA AAGTTAACA
GAACGTCAACGTGATATATTATTGTATGGTTCGGGTGACAAAGAAATTGAATTTACATTT
ACACAACGTCAAGGTGGTACTAGAAAACGAACAATGGTTTTCGAGGGTGTAGTTCCTAAT
ATAAGTAGACGATTCCATGAATCTCCTTCAGAATATACACGTGAAATGATGAGTAAATAT
ATGACCGAACTACCTTGTGAAACTTGTCATGGAAAGCGATTGAGTCGTGAAGCTTTATCT
GTTTATGTAGGTGGTTTAAATATTGGTGAAGTAGTCGAATACTCAATCAGTCAAGCGCTG
AACTATTATAAAAACATTGATTTGTCAGAACAAGATCAAGCGATTGCAAAT CAAATATTG
AAAGAAATTATTTCCCGACTCACTTTTTTAAATAATGTGGGACTTGAATAT TTAACGCTAA
ACAGAGCTTCAGGTACACTTTCAGGTGGTGAAGCACAACGTATTCGATTGGCAACGCAAA
TTGGGTCGCGTTTGACTGGTGTCTTATATGTATTAGATGAGCCATCAATTGGACTGCATCA
AAGAGATAATGATCGATTAATTAATACACTTAAAGAAATGAGAGATTTAGG AAATACTTT
AATTGTAGTTGAACACGATGATGATACAATGCGTGCGGCTGATTACTTAGTGGACATAGG
GCCTGGTGCTGGTGAACATGGAGGGCAGATTGTGTCTAGTGGGACACCTCAAAAGGTAAT
GAAAGATAAAAAATCATTAACAGGACAATACTTGAGTGGTAAGAAACGTAT TGAAGTAC
CTGAATATCGCAGACCGGCTTCAGATCGTAAAATTTCTATACGTGGAGCTAGAAGCAACA
ATCTTAAAGGGGTTGATGTGGACATACCACTATCAATCATGACGGTTGTTACAGGTGTAT
CAGGTTCTGGTAAAAGCTCATTAGTAAATGAAGTATTATACAAATCATTAG CTCAAAAAA
TTAATAAATCTAAAGTAAAGCCAGGATTGTACGATAAGATTGAAGGTATTG ATCAACTTG
ATAAAATTATTGATATTGATCAATCACCGATAGGTAGAACGCCACGCTCTAATCCAGCAA
CATATACTGGTGTGTTTGATGATATACGTGATGTGTTTGCGCAAACAAATGAAGCTAAAA
TTCGAGGATATCAAAAAGGGCGTTTTAGTTTTAATGTAAAAGGTGGACGCTGTGAAGCTT
GTAAAGGTGACGGTATTATTAAAATTGAAATGCATTTTTTACCTGATGTTTATGTTCCTTG
TGAAGTGTGTGATGGTAAACGATATAATCGTGAGACACTAGAGGTTACTTACAAAGGTAA
AAATATTGCTGACATTTTAGAAATGACTGTTGAAGAAGCAACACAATTTTT TGAAAATAT
TCCTAAGATTAAGCGCAAGTTACAAACACTAGTTGATGTTGGTCTTGGATACGTCACATT
AGGTCAACAAGCTACAACGTTATCAGGTGGTGAGGCTCAACGTGTGAAACTTGCATCTGA
ACTTCATAAACGTTCAACTGGTAAATCTATTTATATCCTAGATGAACCGACAACAGGGTT
ACATGTTGACGATATTAGTAGATTATTAAAAGTATTAAACCGATTAGTTGA AAATGGTGA
TACTGTTGTAATTATTGAACATAACCTAGATGTTATCAAAACAGCAGACTA TATTATAGA
CTTAGGTCCTGAAGGTGGTAGTGGCGGTGGTACTATTGTTGCGACTGGCACACCCGAAGA
TATTGCTCAGACAAAGTCATCATATACAGGAAAGTATTTAAAAGAAGTACT TGAACGAGA
TAAACAAAATACTGAAGATAAATAA 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[819195:819303] 
Position: 022-contig_262: 41622 … 41652; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTCTTTTCGAAATTCTCTGTGTTGGGGCCC 
 

> hprK 
Function: protein coding sequence; HPr kinase/phosphorylase (core genome, constant) 
Best match: hprK_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[814114:815046] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 41896 … 42829; Length: 933 bp 
Sequence: 
ATGTTAACGACAGAAAAACTAGTTGAAACATTAAAGTTAGATTTAATCGCT GGTGAAGAA
GGACTATCGAAGCCAATTAAAAATGCTGATATATCAAGACCGGGCTTAGAGATGGCAGG
TTATTTTTCACATTATGCGTCAGATAGAATACAACTATTAGGAACAACGGA ACTATCGTTT
TACAATTTATTACCAGATAAGGATCGCGCAGGTCGTATGCGTAAACTATGCAGACCAGAA
ACGCCTGCAATTATTGTGACGCGTGGATTGCAGCCACCAGAAGAATTAGTTGAAGCTGCA
AAAGAATTAAATACCCCACTTATAGTTGCTAAAGATGCGACTACAAGTTTA ATGAGTCGC
TTAACAACGTTTTTAGAGCATGCACTTGCAAAGACGACATCTTTACATGGTGTTTTAGTAG
ATGTTTACGGTGTTGGTGTACTAATTACCGGTGATTCAGGAATAGGTAAAAGTGAGACTG
CGTTGGAATTAGTTAAACGTGGGCATAGATTAGTAGCAGATGATAATGTAGAAATACGTC
AAATTAATAAAGATGAACTAATAGGGAAACCACCAAAGTTAATAGAACATC TATTAGAA



ATACGTGGACTAGGTATTATCAATGTTATGACTTTATTTGGCGCGGGTTCAATATTAACTG
AAAAACGAATTAGATTAAATATTAATTTGGAAAACTGGAACAAGCAAAAGT TATATGAC
CGCGTAGGTCTTAATGAAGAGACGCTAAGTATTTTAGATACTGAAATCACTAAAAAAACA
ATACCTGTAAGACCTGGTAGAAATGTTGCGGTAATTATTGAGGTCGCTGCAATGAACTAT
CGATTAAATATCATGGGCATTAACACTGCCGAAGAATTTAGTGAAAGATTA AATGAAGA
AATTATCAAGAACAGTCATAAGAGTGAGGAGTAG 
 

> lgt 
Function: protein coding sequence; prolipoprotein diacylglyceryl transferase (core genome, variable) 
Best match: lgt_CC001-ST772_118_AJGE01000051.1[94762:95601] (completely identical) 
Position: 022-contig_262: 42834 … 43674; Length: 840 bp 
Sequence: 
ATGGGTATTGTATTTAACTATATAGATCCTGTGGCATTTAACTTAGGACCACTGAGTGTAC
GATGGTATGGAATTATCATTGCTGTCGGAATATTACTTGGTTACTTTGTTGCACAACGTGC
ACTAGTTAAAGCAGGATTACATAAAGATACTTTAGTAGATATTATTTTTTA TAGTGCACTA
TTTGGATTTATCGCGGCACGAATCTATTTTGTGATTTTCCAATGGCCATATTACGTGGAAA
ATCCAAGTGAAATTATTAAAATATGGCATGGTGGAATAGCAATACATGGTG GTTTAATAG
GTGGCTTTATTGCTGGTGTTATTGTATGTAAAGTGAAAAATTTAAACCCATTTCAAATTGG
TGATATCGTTGCGCCAAGTATAATTTTAGCGCAAGGAATTGGACGCTGGGGTAACTTTAT
GAATCACGAGGCACATGGTGGACCTGTGTCACGCGCTTTTTTAGAACAATTACATTTGCC
TAATTTTATAATAGAAAATATGTATATTAACGGCCAATATTATCATCCAAC ATTCTTATAT
GAATCCATTTGGGATGTCGCTGGATTTATTATTTTAGTTAATATTCGTAAACATTTAAAAT
TAGGAGAAACATTCTTTTTATATTTAACTTGGTATTCAATTGGTCGATTCTTTATAGAAGG
ATTACGTACAGATAGCTTAATGCTCACAAGTAATATTAGAGTTGCACAATT AGTATCAAT
TCTTTTAATTTTAATAAGTATAAGTTTAATTGTATATAGAAGGATTAAGTA TAATCCACCG
TTGTATAGCAAAGTTGGGGCGCTTCCATGGCCAACAAAAAAAGTGAAGTAG 
 

> trxB 
Function: protein coding sequence; thioredoxin reductase (core genome, variable) 
Best match: trxB_AJ223781.2[1265:2200]  
Position: 022-contig_262: 45682 … 46618; Length: 936 bp 
Sequence: 
ATGACTGAAATAGATTTTGATATAGCAATTATCGGTGCAGGTCCAGCTGGTATGACTGCT
GCAGTATACGCATCACGTGCTAATTTAAAAACAGTTATGATTGAAAGAGGTATTCCAGGC
GGTCAAATGGCTAATACAGAAGAAGTAGAGAACTTCCCTGGTTTCGAAATGATTACAGGT
CCAGATTTATCTACAAAAATGTTTGAACACGCTAAAAAGTTTGGTGCAGTTTATCAATAT
GGAGATATTAAATCTGTAGAAGATAAAGGCGAATATAAAGTGATTAACTTT GGTAATAA
AGAATTAACAGCGAAAGCGGTCATTATTGCTACAGGTGCAGAATACAAGAAAATTGGTG
TTCCGGGTGAACAAGAACTTGGTGGACGCGGTGTAAGTTATTGTGCAGTATGTGATGGTG
CATTCTTTAAAAATAAACGCCTATTCGTTATCGGTGGTGGTGACTCAGCAGTAGAAGAGG
GAACATTCTTAACTAAATTTGCTGACAAAGTAACAATCGTTCACCGTCGTGATGAGTTAC
GTGCACAACGTATTTTACAAGATAGAGCATTCAAAAATGATAAAATCGACT TTATTTGGA
GTCATACTTTGAAATCAATTAATGAAAAAGACGGCAAAGTGGGTTCTGTGACATTAACGT
CTACAAAAGATGGTTCAGAAGAAACACACGAGGCTGATGGTGTATTCATCTATATTGGTA
TGAAACCATTAACAGCGCCATTTAAAGACTTAGGTATTACAAATGATGTTGGTTATATTG
TAACAAAAGATGATATGACAACATCAGTACCAGGTATTTTTGCAGCAGGAGATGTTCGCG
ACAAAGGTTTACGCCAAATTGTCACTGCTACTGGTGATGGCAGTATTGCAGCGCAAAGTG
CAGCGGAATATATTGAACATTTAAACGATCAAGCTTAA 
 

> tx_universal2 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[819367:819407:r]RC (completely 
identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 20 … 61; Length: 41 bp 
Sequence: 



TAGAGTTGAAAAAAGCTTGTTGCAAGCGCGTTTTCATTCAG 
 

> Q2YSG2 
Function: protein coding sequence; P-loop ATPase protein (core genome, variable) 
Best match: Q2YSG2_CC008_NCTC8325_CP000253.1[768883:769794] 
Position: 023-contig_244_RC: 251 … 1163; Length: 912 bp 
Sequence: 
ATGGATAATAATGAAAAAGAAAAAAGTAAAAGTGAACTATTAGTTGTAACA GGTTTATC
TGGCGCAGGTAAATCTTTGGTTATTCAATGTTTAGAAGACATGGGATATTTTTGTGTAGAT
AATCTACCACCAGTGTTATTGCCTAAATTTGTAGAGTTGATGGAACAAGGAAATCCATCC
TTAAGAAAAGTGGCAATTGCAATTGATTTAAGAGGTAAGGAACTATTTAAT TCATTAGTT
GCAGTAGTGGATAAAGTTAAAAGTGAAAGTGACGTCATCATTGATGTTATGTTTTTAGAA
GCAAGTACTGAAAAATTAATTTCAAGATATAAGGAAACGCGTCGTGCACAT CCTTTGATG
GAACAAGGTAAAAGATCCTTAATCAATGCAATTAATGATGAGCGAGAGCAT TTGTCTCAA
ATTAGAAGTATAGCTAATTTTGTTATAGATACTACAAAGTTATCACCTAAA GAATTAAAA
GAACGCATTCGTCGATACTATGAAGATGAAGAGTTTGAAACTTTTACAATTAATGTCACA
AGTTTCGGTTTTAAACATGGGATTCAGATGGATGCAGATTTAGTATTTGATGTACGATTTT
TACCAAATCCATATTATGTAGTAGATTTAAGACCTTTAACAGGATTAGATA AAGACGTTT
ATAATTATGTTATGAAATGGAAAGAGACGGAGATTTTCTTTGAAAAATTAA CTGATTTGT
TAGATTTTATGATACCCGGGTATAAAAAAGAAGGGAAATCTCAATTAGTAA TTGCCATCG
GTTGTACGGGTGGACAACATCGATCTGTAGCATTAGCAGAACGACTAGGTAATTATCTAA
ATGAAGTATTTGAATATAATGTTTATGTGCATCATAGGGACGCACATATTGAAAGTGGCG
AGAAAAAATGA 
 

> tRNAarg1 
Function: tRNA tRNA-Arg (core genome, constant) 
Best match: tRNAarg1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[822868:822942:r]RC (completely 
identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 3521 … 3596; Length: 75 bp 
Sequence: 
CAGCCTCCTTGAAGGGAATTGAACCCCTATCTTAAGAACCGGAATCTTACGTGTTATCCA
TTACACCACAAGGAG 
 

> clpP 
Function: protein coding sequence; ATP-dependent chaperone protease/proteolytic subunit 
Best match: clpP_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[823129:823716] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 3782 … 4370; Length: 588 bp 
Sequence: 
ATGAATTTAATTCCTACAGTTATTGAAACAACAAACCGCGGTGAACGTGCATATGATATA
TACTCACGTTTATTAAAAGACCGTATTATTATGTTAGGTTCACAAATTGAT GACAACGTAG
CAAATTCAATCGTATCACAGTTATTATTCTTACAAGCGCAAGACTCAGAGAAAGATATTT
ATTTATACATTAATTCACCAGGTGGAAGTGTAACAGCTGGTTTTGCGATTTATGATACAAT
TCAACACATTAAACCTGATGTTCAAACAATTTGTATCGGTATGGCTGCATCAATGGGATC
ATTCTTATTAGCAGCTGGTGCAAAAGGTAAACGTTTCGCGTTACCAAATGCAGAAGTAAT
GATTCACCAACCATTAGGTGGTGCTCAAGGACAAGCAACTGAAATCGAAATTGCTGCAA
ATCACATTTTAAAAACACGTGAAAAATTAAACCGCATTTTATCAGAGCGTA CTGGTCAAA
GTATTGAAAAAATACAAAAAGACACAGATCGTGATAACTTCTTAACTGCAG AAGAAGCT
AAAGAATATGGCTTAATTGATGAAGTGATGGTACCTGAAACAAAATAA 
 

> txbi_clpP_Q2G035 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of clpP and Q2G035 
Best match: txbi_clpP_Q2G035_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[823827:823898] (completely 
identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 4480 … 4552; Length: 72 bp 
Sequence: 



TGAACCGTAACTATATGAAATGTTCCCTTCAAAGTAGACATTGAAAGGAACATTTCAATC
CTTTGTTTGTAA 
 

> Q2G035 
Function:   
Best match: Q2G035_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[852653:853555:r]RC 
Position: 023-contig_244_RC: 4612 … 5515; Length: 903 bp 
Sequence: 
TTATTCTTTGATTAAATCTTCAAGTGCCATTTTTAAATTACTATATTTAAA TTGGAATCCCA
ATGCTTGAATTTTATTAGGTAATACTTTTTGAGTATCCAATACTACTGTTGACATTTGACC
AAGTATGAGACGCATTGCAAGACTTGGTGCCCAAGTTTCATGGGGCTTATGCATAGCTCT
TGCTAAAGTGTAGCCAAATAAATTTTGACGCTCAGGTATAGGTGCAGTTAAATTAAACGG
ACCACTAGCTGACTCGTTATTTATTAAAAATAAAATAGCTTGAATTAAATC ATTGATATG
AATCCATGAATACCATTGTTGACCAGAACCTAATTTACCACCAATGTAATA TTTGTATGGT
AGTTTCATTGTTTGTAACGCACCGCCTTCATTCGATAAAATCATACCGAAACGACCGATG
ACAACTCGCGTACCTAATTGTTCAAATTGTTGTGCGAAACGTTCCCATTGATACACAATAT
CTGATAAGAAATCAAATGGTAAAGTTTTATAAACTTCTGTGTAACTCATAA ATAAATCAG
GAGGATAGTAACCAGTGGCACTAGCATTAAATAAAACTTTAGGTGCTTTATTACGAGATT
TAAACAATTCATATAAAGCTTGCGTAGATTGAACTCTACTTAGCATTAGCGTTTGTTTATA
TTCCGGTGTCCATCGTTTATTCAGTGTAGCACCTGCTAAGTTGATGACCACATCGATATTT
TGAGGAACTTTGTGTTCCCACCCAGATTTAGCCCAGTTGACATATGAAATTTTCTTATCAT
TTGAAATTTGGTCGTGTCGCGTTAATATCGTGATATGTGAATCTGATTTTTTAATTTCATTA
ACTAATTGAGATCCAACCATACCAGTCCCACCAGTAATTAAGTATTGTTTCAT 
 

> yfcH 
Function: protein coding sequence; cell-division inhibitor (core genome, variable) 
Best match: yfcH_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[29661:30563]RC (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 4612 … 5515; Length: 903 bp 
Sequence: 
TTATTCTTTGATTAAATCTTCAAGTGCCATTTTTAAATTACTATATTTAAA TTGGAATCCCA
ATGCTTGAATTTTATTAGGTAATACTTTTTGAGTATCCAATACTACTGTTGACATTTGACC
AAGTATGAGACGCATTGCAAGACTTGGTGCCCAAGTTTCATGGGGCTTATGCATAGCTCT
TGCTAAAGTGTAGCCAAATAAATTTTGACGCTCAGGTATAGGTGCAGTTAAATTAAACGG
ACCACTAGCTGACTCGTTATTTATTAAAAATAAAATAGCTTGAATTAAATC ATTGATATG
AATCCATGAATACCATTGTTGACCAGAACCTAATTTACCACCAATGTAATA TTTGTATGGT
AGTTTCATTGTTTGTAACGCACCGCCTTCATTCGATAAAATCATACCGAAACGACCGATG
ACAACTCGCGTACCTAATTGTTCAAATTGTTGTGCGAAACGTTCCCATTGATACACAATAT
CTGATAAGAAATCAAATGGTAAAGTTTTATAAACTTCTGTGTAACTCATAA ATAAATCAG
GAGGATAGTAACCAGTGGCACTAGCATTAAATAAAACTTTAGGTGCTTTATTACGAGATT
TAAACAATTCATATAAAGCTTGCGTAGATTGAACTCTACTTAGCATTAGCGTTTGTTTATA
TTCCGGTGTCCATCGTTTATTCAGTGTAGCACCTGCTAAGTTGATGACCACATCGATATTT
TGAGGAACTTTGTGTTCCCACCCAGATTTAGCCCAGTTGACATATGAAATTTTCTTATCAT
TTGAAATTTGGTCGTGTCGCGTTAATATCGTGATATGTGAATCTGATTTTTTAATTTCATTA
ACTAATTGAGATCCAACCATACCAGTCCCACCAGTAATTAAGTATTGTTTCAT 
 

> rsaH 
Function: noncoding RNA ncRNA of Staphylococcus aureus H (core genome, constant) 
Best match: rsaH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[825010:825133] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 5663 … 5787; Length: 124 bp 
Sequence: 
GTACCTTCGATAACGAATAAACATCTCTTAAAAGTATGTGTAAAACGCTGCATGATACAA
ACGAAGGTAAAAATTTGACTCCCTTTAGTAGTGGACCCGTACGTTAATCGTGCGGGTCGT
TTTT 
 

> Q5HHP8 



Function: protein coding sequence; putative exported protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HHP8_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[854258:854887] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 6217 … 6847; Length: 630 bp 
Sequence: 
ATGTCGAATCAAAATTACGACTACAATAAAAATGAAGATGGAAGTAAGAAG AAAATGAG
TACAACAGCGAAAGTAGTTAGCATTGCGACGGTATTGCTATTACTCGGAGGATTAGTATT
TGCAATTTTTGCATATGTAGATCATTCGAATAAAGCTAAAGAACGTATGTT GAACGAACA
AAAGCAGGAACAAAAAGAAAAGCGTCAAAAAGAAAATGCAGAAAAAGAGAG AAAGAA
AAAGCAACAAGAGGAAAAAGAGCAGAATGAGCTAGATTCACAAGCAAACCA ATATCAG
CAATTGCCACAGCAGAATCAATATCAATATGTGCCACCTCAGCAACAAGCACCTACAAAG
CAACGTCCTGCTAAAGAAGAGAATGATGATAAAGCATCAAAGGATGAGTCGAAAGATAA
GGATGACAATGCATCTCAAGATAAATCAGATGATAATCAGAAGAAAACTGA TGATAATA
AACAACCAGCTCAGCCTAAACCACAGCCGCAACAACCAACACCAAAGCCAAATAATAAT
CAACAAAATAATCAATCAAATCAGCAAGCAAAACCACAAGCACCACAACAA AATAGCCA
ATCAACAACAAATAAACAAAATAATGCTAATGATAAGTAG 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC001_MW2-USA400_BA000033.21142439:1142558:r 
[4_50ANF10END] 
Position: 023-contig_244_RC: 7098 … 7163; Length: 65 bp 
Sequence: 
TTGGGGCCCCGCCAACTTGCACATTATTGTAAGCTGACTTTCCGCCAGCTTCTGTGTTGGG
GCCC 
 

> gapR 
Function: protein coding sequence; regulator of glyceraldehyde 3-phosphate dehydrogenase (core 
genome, constant) 
Best match: gapR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[826835:827848] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 7544 … 8558; Length: 1014 bp 
Sequence: 
GTGAAAGACTTATTGCAAGCACAGCAAAAGCTTATACCGGATCTCATAGATAAAATGTAT
AAACGTTTTTCTATTCTTACTACTATCTCAAAAAATCAGCCTGTCGGACGTCGAAGTTTAA
GCGAACATATGGATATGACTGAACGTGTACTGCGTTCTGAAACAGATATGCTTAAGAAAC
AAGATTTGATAAAAGTTAAGCCTACCGGAATGGAAATTACAGCTGAAGGTGAGCAACTG
ATTTCGCAATTGAAAGGTTACTTTGATATCTATGCAGATGATAATCGTCTGTCAGAAGGT
ATTAAGAATAAATTTCAAATTAAGGAAGTTCATGTTGTTCCTGGTGATGCTGATAATAGT
CAATCTGTTAAAACAGAATTAGGTAGACAAGCAGGTCAATTACTTGAAGGCATATTACAA
GAAGACGCGATAGTTGCTGTAACTGGCGGATCCACGATGGCATGTGTTAGTGAAGCAATT
CATTTATTACCATATAATGTATTCTTCGTACCAGCCAGAGGTGGACTAGGCGAAAATGTT
GTCTTTCAGGCAAACACAATTGCAGCCAGTATGGCACAACAAGCTGGCGGTTATTATACG
ACGATGTATGTACCTGATAATGTCAGTGAAACAACATATAACACATTGTTGTTAGAGCCA
TCAGTCATAAACACTTTAGACAAAATTAAACAAGCAAACGTTATATTACAC GGCATTGGT
GATGCGCTGAAGATGGCGCATCGACGTCAATCACCTGAAAAGGTCATTGAACAACTTCAA
CATCATCAAGCTGTCGGAGAGGCATTTGGTTATTATTTTGATACACAAGGTCAAATTGTCC
ATAAGGTTAAAACAATTGGACTTCAATTAGAAGACCTTGAATCAAAAGACT TTATTTTTG
CAGTTGCAGGAGGCAAATCGAAAGGTGAAGCAATTAAAGCATACTTGACGATTGCACCC
AAGAATACAGTGTTAATCACTGATGAAGCCGCAGCAAAGATAATACTTGAA TAA 
 

> gapA 
Function: protein coding sequence; extracellular glyceraldehyde 3-phosphate dehydrogenase/locus 1 
(core genome, constant) 
Best match: gapA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[827901:828911] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 8610 … 9621; Length: 1011 bp 
Sequence: 



ATGGCAGTAAAAGTAGCAATTAATGGTTTTGGTAGAATTGGTCGTTTAGCATTCAGAAGA
ATTCAAGAAGTAGAAGGTCTTGAAGTTGTAGCAGTAAACGACTTAACAGATGACGACAT
GTTAGCGCATTTATTAAAATATGACACTATGCAAGGTCGTTTCACAGGTGAAGTAGAGGT
AGTTGATGGTGGTTTCCGCGTAAATGGTAAAGAAGTTAAATCATTCAGTGAACCAGATGC
AAGCAAATTACCTTGGAAAGACTTAAATATCGATGTAGTGTTAGAATGTAC TGGTTTCTA
CACTGATAAAGATAAAGCACAAGCTCATATTGAAGCAGGCGCTAAAAAAGT ATTAATCT
CAGCACCAGCTACTGGTGACTTAAAAACAATCGTATTCAACACTAACCACCAAGAGTTAG
ACGGTTCTGAAACAGTTGTTTCAGGTGCTTCATGTACTACAAACTCATTAGCACCAGTTGC
TAAAGTTTTAAACGATGACTTTGGTTTAGTTGAAGGTTTAATGACTACAAT TCACGCTTAC
ACAGGTGATCAAAATACACAAGACGCACCTCACAGAAAAGGTGACAAACGTCGTGCTCG
TGCAGCGGCAGAAAACATCATCCCTAACTCAACAGGTGCTGCTAAAGCTATCGGTAAAGT
TATTCCTGAAATCGATGGTAAATTAGATGGTGGTGCACAACGTGTTCCTGTAGCTACAGG
TTCATTAACTGAATTAACAGTAGTATTAGAAAAACAAGACGTAACAGTTGA ACAAGTTAA
CGAAGCTATGAAAAATGCTTCAAACGAATCATTCGGTTACACTGAAGACGAAATCGTTTC
TTCAGACGTTGTAGGTATGACTTACGGTTCATTATTCGACGCTACACAAACTCGTGTAATG
TCAGTTGGCGACCGTCAATTAGTTAAAGTTGCAGCTTGGTATGATAACGAAATGTCATAT
ACTGCACAATTAGTTCGTACATTAGCATACTTAGCTGAACTTTCTAAATAA 
 

> pgk 
Function: protein coding sequence; phosphoglycerate kinase (core genome, constant) 
Best match: pgk_AJ133520.1[2995:4185]  
Position: 023-contig_244_RC: 9759 … 10950; Length: 1191 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAAAAAATTGTTTCTGATTTAGATCTTAAAGGTAAAACAGTCCTA GTACGTGCT
GATTTTAACGTACCTTTAAAAGACGGTGAAATTACTAATGACAACCGTATCGTTCAAGCT
TTACCTACAATTCAATACATCATCGAACAAGGTGGTAAAATCGTACTATTT TCACATTTAG
GTAAAGTGAAAGAAGAAAGTGATAAAGCAAAATTAACTTTACGTCCAGTTG CTGAAGAC
TTATCTAAGAAATTAGATAAAGAAGTTGTTTTCGTACCAGAAACACGCGGCGAAAAACTT
GAAGCTGCTATTAAAGACCTTAAAGAAGGCGACGTATTATTAGTTGAAAAT ACACGTTAT
GAAGATTTAGACGGTAAAAAAGAATCTAAAAATGATCCAGAATTAGGTAAA TACTGGGC
ATCTTTAGGTGATGTGTTTGTAAATGATGCTTTTGGTACTGCGCATCGTGAGCATGCATCT
AATGTTGGTATTTCTACACATTTAGAAACTGCAGCTGGATTCTTAATGGATAAAGAAATT
AAGTTTATTGGTGGCGTAGTTAACGATCCACATAAACCAGTTGTTGCTATTTTAGGTGGA
GCAAAAGTATCTGACAAAATTAATGTCATCAAAAACTTAGTTAACATAGCT GATAAAATT
ATCATCGGCGGAGGTATGGCTTATACTTTCTTAAAAGCGCAAGGTAAAGAAATTGGTATT
TCATTATTAGAAGAAGATAAAATCGACTTCGCAAAAGATTTATTAGAAAAA CATGGTGAT
AAAATTGTATTACCAGTAGACACTAAAGTTGCTAAAGAATTTTCTAATGAT GCCAAAATT
ACTGTAGTACCATCTGATTCAATTCCAGCAGACCAAGAAGGTATGGATATTGGACCAAAC
ACTGTAAAATTATTTGCAGATGAATTAGAAGGTGCGCACACTGTTGTATGGAATGGACCT
ATGGGTGTATTCGAGTTCAGTAACTTTGCACAAGGTACAATTGGTGTATGTAAAGCAATT
GCAAACCTTAAAGATGCAATTACGATTATCGGTGGCGGTGATTCAGCTGCAGCAGCAATC
TCTTTAGGTTTTGAAAATGACTTCACTCATATTTCAACTGGTGGCGGTGCGTCATTAGAGT
ACCTAGAAGGTAAAGAATTGCCTGGTATCAAAGCAATCAATAATAAATAA 
 

> tpi 
Function: protein coding sequence; triosephosphate isomerase (core genome, constant) 
Best match: tpi_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[23343:24104:r] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 11071 … 11833; Length: 762 bp 
Sequence: 
ATGAGAACACCAATTATAGCTGGTAACTGGAAAATGAACAAAACAGTACAA GAAGCAAA
AGACTTCGTCAATGCATTGCCAACATTACCAGATTCAAAAGAAGTAGAATCAGTAATTTG
TGCACCAGCAATTCAATTAGATGCATTAACTACTGCAGTTAAAGAAGGAAA AGCACAAG
GTTTAGAAATCGGTGCTCAAAATACGTATTTCGAAGATAATGGTGCGTTCACAGGTGAAA
CGTCTCCAGTTGCATTAGCAGATTTAGGCGTTAAATACGTTGTTATCGGTCATTCTGAACG
TCGTGAATTATTCCACGAAACAGATGAAGAAATTAACAAAAAAGCGCACGC TATTTTCAA



ACATGGAATGACTCCAATTATTTGTGTTGGTGAAACAGACGAAGAGCGTGAAAGTGGTA
AAGCTAACGATGTTGTAGGTGAGCAAGTTAAGAAAGCTGTTGCAGGTTTATCTGAAGATC
AACTTAAATCAGTTGTAATTGCTTATGAGCCAATCTGGGCAATCGGAACTGGTAAATCAT
CAACATCTGAAGATGCAAATGAAATGTGTGCATTTGTACGTCAAACTATTGCTGACTTAT
CAAGCAAAGAAGTATCAGAAGCAACTCGTATTCAATATGGTGGTAGTGTTAAACCTAACA
ACATTAAAGAATACATGGCACAAACTGATATTGATGGGGCATTAGTAGGTGGCGCATCAC
TTAAAGTTGAAGATTTCGTACAATTGTTAGAAGGTGCAAAATAA 
 

> gpmI 
Function: protein coding sequence; 2,3-bisphosphoglycerate-independent phosphoglycerate mutase 
(core genome, constant) 
Best match: gpmI_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[831126:832643] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 11835 … 13353; Length: 1518 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAGAAACCAACTGCGTTAATTATTTTAGATGGTTTTGCGAACCGCGAAAGCGAA
CATGGTAATGCGGTAAAATTAGCAAACAAGCCTAATTTTGATCGTTATTACAACAAATAT
CCAACGACTCAAATCGAAGCGAGTGGCTTAGATGTTGGACTACCTGAAGGACAAATGGG
TAACTCAGAAGTTGGTCATATGAATATCGGTGCAGGACGTATCGTTTATCAAAGTTTAAC
TCGAATCAATAAATCAATTGAAGACGGTGATTTCTTTGAAAATGATGTTTT AAATAATGC
AATTGCACACGTGAATTCACATGATTCAGCGTTACACATCTTTGGTTTATTGTCTGACGGT
GGTGTGCACAGTCATTACAAACATTTATTTGCTTTGTTAGAACTTGCTAAAAAACAAGGT
GTTGAAAAAGTTTACGTACACGCATTTTTAGATGGTCGTGACGTAGATCAAAAATCCGCT
TTGAAATACATCGAAGAGACTGAAGCTAAATTCAATGAATTAGGCATTGGT CAATTTGCA
TCTGTGTCTGGTCGTTATTATGCAATGGACCGTGACAAACGTTGGGAACGTGAAGAAAAA
GCTTACAATGCTATTCGTAATTTTGATGCCCCAACTTATGCAACTGCCAAAGAAGGTGTA
GAAGCAAGCTATAATGAGGGCTTAACTGACGAATTCGTAGTACCATTCATCGTTGAGAAT
CAAAATGACGGTGTTAATGATGGAGATGCAGTGATCTTCTATAATTTCCGACCTGATAGA
GCAGCACAATTATCGGAAATTTTTGCGAACAGAGCATTCGAAGGCTTTAAAGTTGAACAA
GTTAAAGACTTATTCTATGCAACATTCACTAAGTATAACGACAATATCGAT GCGGCTATC
GTTTTCGAAAAAGTTGATTTAAATAATACAATTGGTGAAATTGCACAAAAT AACAATTTA
ACACAATTACGTATTGCAGAAACTGAAAAATATCCTCACGTTACTTACTTT ATGAGTGGT
GGACGTAACGAGGAATTTAAAGGTGAACGCCGTCGTTTAATTGATTCACCTAAAGTTGCA
ACGTATGACTTGAAACCAGAAATGAGTGCTTATGAAGTTAAAGATGCATTA TTAGAAGAG
TTAAATAAAGGTGACTTGGACTTAATTATTTTAAACTTTGCTAACCCTGAT ATGGTTGGAC
ATAGTGGTATGCTTGAGCCGACAATCAAAGCAATCGAAGCGGTTGATGAATGTTTAGGTG
AAGTCGTTGATAAGATTTTAGACATGGACGGTTATGCAATTATTACTGCTGACCATGGTA
ACTCTGATCAAGTATTGACGGATGATGATCAACCAATGACTACGCATACAACGAACCCAG
TACCAGTGATTGTAACAAAAGAAGGCGTTACACTTCGAGAAACTGGTCGCTTAGGTGACT
TAGCACCTACATTATTAGATTTATTAAATGTAGAACAACCTGAAGACATGA CAGGTGAAT
CTTTAATTAAACACTAA 
 

> eno 
Function: protein coding sequence; enolase (core genome, constant) 
Best match: eno_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[832773:834077] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 13482 … 14787; Length: 1305 bp 
Sequence: 
ATGCCAATTATTACAGATGTTTACGCTCGCGAAGTCTTAGACTCTCGTGGTAACCCAACTG
TTGAAGTAGAAGTATTAACTGAAAGTGGCGCATTTGGTCGTGCATTAGTACCATCAGGTG
CTTCAACTGGTGAACACGAAGCTGTTGAATTACGTGATGGAGACAAATCACGTTATTTAG
GTAAAGGTGTTACTAAAGCAGTTGAAAACGTTAATGAAATCATCGCACCAGAAATTATTG
AAGGTGAATTTTCAGTATTAGATCAAGTATCTATTGATAAAATGATGATCG CATTAGACG
GTACTCCAAACAAAGGTAAATTAGGTGCAAATGCTATTTTAGGTGTATCTATCGCAGTAG
CACGTGCAGCAGCTGACTTATTAGGTCAACCACTTTACAAATATTTAGGTGGATTTAATG
GTAAGCAGTTACCAGTACCAATGATGAACATCGTTAATGGTGGTTCTCACTCAGATGCTC
CAATTGCATTCCAAGAATTCATGATTTTACCTGTAGGTGCTACAACGTTCAAAGAATCATT



ACGTTGGGGTACTGAAATTTTCCACAACTTAAAATCAATTTTAAGCAAACGTGGTTTAGA
AACTGCAGTAGGTGACGAAGGTGGTTTCGCTCCTAAATTTGAAGGTACTGAAGATGCTGT
TGAAACAATTATCCAAGCAATCGAAGCAGCTGGTTACAAACCAGGTGAAGAAGTATTCTT
AGGATTTGACTGTGCATCATCAGAATTCTATGAAAATGGTGTATATGACTACAGTAAGTT
CGAAGGCGAACACGGTGCAAAACGTACAGCTGCAGAACAAGTTGACTACTTAGAACAAT
TAGTAGACAAATATCCTATCATTACAATTGAAGACGGTATGGACGAAAACG ACTGGGAT
GGTTGGAAACAACTTACAGAACGTATCGGTGACCGTGTACAATTAGTAGGTGACGATTTA
TTCGTAACAAACACTGAAATTTTAGCAAAAGGTATTGAAAACGGAATTGGT AACTCAATC
TTAATTAAAGTTAACCAAATCGGTACATTAACTGAAACATTTGATGCAATC GAAATGGCT
CAAAAAGCTGGTTACACAGCAGTAGTTTCTCACCGTTCAGGTGAAACAGAAGATACAAC
AATTGCTGATATTGCTGTTGCTACAAACGCTGGTCAAATTAAAACTGGTTCATTATCACGT
ACTGACCGTATTGCTAAATACAATCAATTATTACGTATCGAAGATGAATTA TTTGAAACT
GCTAAATATGACGGTATCAAATCATTCTATAACTTAGATAAATAA 
 

> Q2YSE7 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: Q2YSE7_CC008_NCTC8325_CP000253.1[783701:784159] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 15126 … 15585; Length: 459 bp 
Sequence: 
ATGGCTGATAGAACGAATAAAGAAATTAAAACAGGACGCTTTATTGCAACT GCATCAATC
GTATTCTCAATATTATTGATTATTCATTACTTTGTTTCGTTGGATAATGCGACTGCCAAAG
CATTACTTAATTTAACGAATCAAAACACTTCAGATAAAGCGATTGATTACA TTTTAAACA
GCTTTAGATTCACTGGTATTATGTATATTTTGGCTTATCTAGCAGGCTTCATCACTTTTTGG
AATCGACATACTTATGTGTGGTGGTTTATGTTTGCAGTTTATGTATCAAATAGTTTGTTTA
CGTTGATTAATTTATCAATCACAATTCAAGCAATAAAAGCTGCACACGGTGCGTACTTAA
CATTGCCAATTTTAATTGTTATTATAGGTTCGGTTGCATTAGCGATTTATATGCTTGTTGTT
TCTATCAAACGTAAAAGTACATTTAATCGCTAG 
 

> secG 
Function: protein coding sequence; preprotein translocase/SecG subunit (core genome, constant) 
Best match: secG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[834941:835174] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 15651 … 15885; Length: 234 bp 
Sequence: 
ATGCATACATTTTTAATCGTATTATTAATCATTGATTGTATTGCATTAATA ACTGTTGTACT
ACTCCAAGAAGGTAAAAGCAGTGGACTTTCAGGTGCCATCAGTGGTGGTGCTGAGCAGTT
ATTCGGTAAACAAAAACAACGTGGCGTCGATTTATTCTTAAATAGATTAAC AATTATTTT
ATCAATATTATTTTTTGTACTTATGATTTGCATAAGTTATCTTGGTATGTA A 
 

> est 
Function: protein coding sequence; putative carboxylesterase (core genome, constant) 
Best match: est_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[835290:836030] 
Position: 023-contig_244_RC: 16000 … 16741; Length: 741 bp 
Sequence: 
ATGCAGATAAAATTACCAAAACCTTTCTTTTTTGAGGAAGGTAAACGTGCCGTGTTATTA
CTACATGGTTTTACAGGCAATTCGTCTGATGTTCGTCAATTAGGTCGATTTTTACAAAAGA
AAGGTTATACATCATATGCACCGCAATATGAAGGCCATGCAGCACCGCCAGAAGAGATA
CTTCAATCAAGTCCTTTTGTTTGGTTTAAAGATGCCTTAGATGGCTATGACTACCTTGTTG
AACAAGGTTATGATGAAATCGTTGTTGCTGGCTTGTCATTAGGTGGCGATTTTGCATTAAA
ATTAAGCTTAAATAGAGATGTAAAGGGTATTGTAACGATGTGTGCACCTATGGGTGGCAA
AACTGAAGGTGCCATTTATGAAGGCTTTTTAGAATATGCACGCAATTTTAAAAAGTATGA
GGGTAAAGATCAAGAAACGATTGATAACGAAATGTATCATTTCAAACCAAC TGAAACTTT
AAAAGAATTAAGTGAAGCATTAGATACGATTAAAGATCAAGTTGATGAGGT GTTTGACCC
AATTTTAGTGATTCAAGCAGAAAACGACAATATGATTGATCCACAATCCGCAAATTATAT
ATATGAACATGTAGACTCTGACGATAAAAATATCAAGTGGTACAGTGAATC TGGACATGT



TATTACGATTGATAAAGAAAAAGAACAAGTATTTGAAGATATTTATCAATT TTTAGAGTC
ATTAGACTGGTCAGAATAA 
 

> rnr 
Function: protein coding sequence; ribonuclease R (core genome, constant) 
Best match: rnr_AC074317.5[11831:14203:r]  
Position: 023-contig_244_RC: 19117 … 19147; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAAAGAAAGCACGTCGTAAGAAAAAATAA 
 

> ssrP 
Function: protein coding sequence; tmRNA and ssrA-binding protein (core genome, constant) 
Best match: ssrP_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[15543:16007:r] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 19168 … 19633; Length: 465 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAGAAGAAATCACCAGGTACATTAGCGGAAAATCGTAAAGCTAGACATGATTA
TAATATTGAAGACACGATTGAAGCAGGAATTGTATTGCAAGGCACAGAAAT AAAATCAA
TTCGCCGAGGTAGTGCTAACCTTAAAGATAGTTATGCGCAAGTTAAAAACGGTGAAATGT
ATTTGAATAATATGCATATAGCACCATACGAAGAAGGGAATCGTTTTAATC ACGATCCTC
TTCGTTCTCGAAAATTATTATTGCACAAGCGTGAAATCATTAAATTGGGTGATCAAACAC
GTGAGATTGGTTATTCGATTGTGCCGTTAAAGCTTTATTTGAAGCATGGACATTGTAAAGT
ATTACTTGGTGTTGCACGAGGTAAGAAAAAATATGATAAACGTCAAGCTTTGAAAGAAA
AAGCAGTCAAACGAGATGTTGCGCGCGATATGAAAGCCCGTTATTAA 
 

> ssrA 
Function: noncoding RNA tmRNA/regulatory RNA (core genome, constant) 
Best match: ssrA_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[15093:15452:r] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 19723 … 20083; Length: 360 bp 
Sequence: 
GGGGACGTTCATGGATTCGACAGGGGTCCCCCGAGCTCATTAAGCGTGTCGGAGGGTTGT
CTTCGTCATCAACACACACAGTTTATAATAACTGGCAAATCAAACAATAAT TTCGCAGTA
GCTGCCTAATCGCACTCTGCATCGCCTAACAGCATTTCCTATGTGCTGTTAACGCGATTCA
ACCTTAATAGGATATGCTAAACACTGCCGTTTGAAGTCTGTTTAGAAGAAACTTAATCAA
GCTAGCATCATGTTGGTTGTTTATCACTTTTCATGATGCGAAACTTTTCGATAAACTACAC
ACGTAGAAAGATGTGTATCAGGACCTCTGGACGCGGGTTCAAATCCCGCCGTCTCCAT 
 

> attB_nySa3 
Function:  attachment site of gemomic island nySa3 carrying entL/entC in MW2 (mobile element) 
Best match: attB_nySa3_empty_CC025_21305_AFNO01000021.1[16544:16637]RC (completely 
identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 20028 … 20122; Length: 94 bp 
Sequence: 
TAGAAAGATGTGTATCAGGACCTCTGGACGCGGGTTCAAATCCCGCCGTCTCCATTATAT
AGTCTGCAACCTTAGTGGTTGTAGGCTTTTTGTT 
 

> tx_ssrA 
Function:  rho independent terminator of ssrA (tmRNA) 
Best match: tx_ssrA_int4_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[15047:15101:r] (completely 
identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 20074 … 20129; Length: 55 bp 
Sequence: 
CGTCTCCATTATATAGTCTGCAACCTTAGTGGTTGTAGGCTTTTTGTTTTTGAGT 
 

> int4-nySa3 



Function: protein coding sequence; bacteriophage integrase (mobile element) 
Best match: int4-nySa3_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[13874:14980]RC (completely 
identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 20195 … 21302; Length: 1107 bp 
Sequence: 
TTATAAGTATTTAACTATTTCTTTCTGTGTACTAGGATATAAATGACCATA TCGGTTATAT
ACTTCAGTCGTATCGCTGTGACCTAAACGCTGAGCTATAATCATTACACTGGCCCCTAGAT
TAACTAACATAGATGCATGACTATGTCTTAACTCGTGTATAACGATTCTAGGGAAATTTTG
TCCATTTGGTAATTGCTCATCCAACACTTTTAATGCGTTAGTAAACCAACGATCAATGGTA
GACTCGCTGTAAGCTTTATAGAATGTACCAAATAATACATAATCATCTTTA AATATGTTAT
TCTCTTTATACCAATTTAAATAACCTTTGATGTCATCCATCATGTGAGTAGGCAAATATAT
ATCGCGTATGGCTGATTTCGTTTTAGGGGCTGTCACTTCACCGTGATAGTCCGTTTTGTTT
ATATGGATAAAATCATCATCAAAGTTAATATCGCGCCATGTGAGCGCTCTGATTTCGCCTT
TGCGTGCTCCAGAGTAGAACAATAGTTTAAAGAATAACTTTTGTTGTTGTGTCACTAGCG
CACCATAAAATTGATTGAATTGTTCTAATGTCCAATAATTCAATCGTTTCT GTGATTCTAT
TTCAAAATTCCCTACAAGAGATGCAACATTTTGTTTTAACTCATGAAACTT CATTGCATGA
TTCAGTAATGATACTAAATATACATGCATCTTCTTTAAGTAGTCTCCAGAA TGCCCCTCTT
TTAACTTCTTATTCTGAAATTTCATCACATCTTGTGTAGTCATTTTAAATA CATCCATAGAT
TTAAAATAAGGTAGCAAGTGGTTATTTGTATGTGTTTTTAATGCTTTTACACTTGATGTCT
TTCGACGTGCTGAATACCAGTCTATATATTCTTCAACGAGCTTGTCAAAAGGTAATCTATT
AAGGTGTCCGACTCCCTCTAATTCGTCCATCATTTCGTTACATTTCTTAACTGCGTCTTTAC
GTTGTTTAAACCCCTTACGTGTTATGTACTTACGAGTATTGCTCTTGTCATAGTAAGTGAT
ACGGAAATAATAAGTACCGCGTTTAGTGTCTTTATATATGTTATGGGATAGGTTTAAGTTA
TGTGTCAT 
 

> str-nySa3 
Function: protein coding sequence; putative protein (mobile element) 
Best match: str-nySa3_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[12488:12706:r] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 22469 … 22688; Length: 219 bp 
Sequence: 
ATGACAAAACTAGCTTATCCAATGTTATACATTACTAGAAAAGAAAAAGGT GACACACA
AAAGAAAGTTGCTAGCAAACTTGGTATTAGTCCACAACGTTACCAGTTAAAGGAAAGTG
GTAAAGCAATATTTAATTTAAATGAGTGTCAGATTCTTTCAGAAATGTATG ATATGCCAA
TTGATGAGTTATTTTCATCAAAAATTAAAGTAGGAGAATAG 
 

> Q5HHJ1 
Function: protein coding sequence; putative protein (mobile element) 
Best match: Q5HHJ1-COL_ref_CC008_COL_CP000046.1[908684:909004] 
Position: 023-contig_244_RC: 23050 … 23200; Length: 150 bp 
Sequence: 
ATGAATTGGGAAATTAAAGATTTAATGTGTGACATTGAAGTGATAAAACAA AAAATTAAT
GATGTAGCTACCAAACATGCTTGGTTTGTTGAAGATAGATTTGTAAAAAATGAATTAGAA
ACAAAACGGGAACATATTAATTTTTCTGCT 
 

> Q5HHJ1-RN3984 
Function: protein coding sequence; putative protein (mobile element) 
Best match: Q5HHJ1-RN3984_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[11808:12125:r] (completely 
identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 23050 … 23368; Length: 318 bp 
Sequence: 
ATGAATTGGGAAATTAAAGATTTAATGTGTGACATTGAAGTGATAAAACAA AAAATTAAT
GATGTAGCTACCAAACATGCTTGGTTTGTTGAAGATAGATTTGTAAAAAATGAATTAGAA
ACAAAACGGGAACATATTAATTTTTCTGCTAGCTATTTAGAACATCGTATA CAAAATGAA
CATACAGTTGAGTTATTACATGTGTACTTAAAAGAATTCGGTGAACTTATA CAAAAATTT



CATGAAATAGAAAAAGCATCATCTGAGAACTTTGGCGAGGTATCAGATGACGCACAAAA
ATTAAAAATCACAGAGTAA 
 

> O54473-nySa1 
Function: protein coding sequence; putative protein (mobile element) 
Best match: O54473-nySa1_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[10875:11744:r] (completely 
identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 23431 … 24301; Length: 870 bp 
Sequence: 
ATGAATGAAATTAAATTAGAATATGACACACATGTTTCAGTGGTACATTAT GAAAGTTTA
GACTCACGTTCATTTAATAGCTTTTCAAAAATTAATTGGAGTAAGTTGGTTAATAAACTGT
CTGTACCTATAGAAGCAAATTATAAGTATGCACGTGGTGTTGCTGTTTACGGTGATATTA
AAAACGGTGCAAATGATCATGGTGAAATTATCAAAAAGCATCGCAATGACG TTAATGTC
GTATACAGAGATGTGATTGTACTTGATTACGATGAAATAAATGATTTAAAG CAATTACAT
GAAGCAATCAGCTCAGCTTTAAGCAATGTTGCATGGTTTTGGCACACAAGTTACTCGCAC
AGAACTGAACAAGCTAGAATACGCCTGTATATCCCTCTAAATGAGCGAATAAGTGCAGAT
GATTATCGTAATTATACAAAAGTATTAGCGAATAAAATTGGCCACAAAGTT GATGAAGGT
TCATATCAGCCAAGTAGATGTTTTGCGTTACCAGTTATTCAAAAAGGACACATATTTATTA
AACGAGTGAATGACTGTCCGATTATGAATGTTGATATGCTCGAGCAGTGGTCAAAGGGGT
ATAAACAATCAAATGATAGTCCTAATATCAAAGGGTACACACGACGTGATA GTGCGTATT
GGCGAGATATAGCTTTTGGTGTAAGTGAGGGAGAGCGCAATTCAACATTGGCTTCAATTA
CAGGTTATCTTTTGCGTAGGTATGTAGATCCAAACTTAGTTTATGGGTTAGTGAGTGCGTG
GGCAAGTGTATGCAAACCACCTATTAATCAAAGTGAAGTAAACAATACTTT TAAAAGTAT
TTTGAAAAAAGATAGTAAATACAGTTAG 
 

> vapE 
Function: protein coding sequence; bacteriophage virulence associated protein (mobile element) 
Best match: vapE_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[9401:10825:r] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 24350 … 25775; Length: 1425 bp 
Sequence: 
ATGATTGATAGCAGAACCGGTGTTTTAAATGCTAATGATTGGAAAAGTCAATTAAGGCGT
TCTGCTACTACACAAGCATTGAAAAAAACGACTACAAATGCTGAAATCATA TTGTGTAAT
GATGAGAGTTTAAAAGGGCTAGTACAATATGACGCTTTTGAAAAAGTAACCAAACTGAA
ACGTCTACCGTATTGGAGGTCAAAAGGGGATGCGAATTATTATTGGGCTGATATAGATAC
CACACATGTGATTTCACATATTGATAGATTGTATAATGTGCAGTTTAGCCGTGATCTTATT
GATACTGTGATTGAAAAGGAAGCTTATCAAAATAGATTCCACCCTATTAAA TCGATGATT
GAATCTAAATCATGGGACGGAATCAAAAGAATTGAAACGCTCTTCATTGATTATTTAGGT
GCTGAAGATAACCATTACAATAGAGAAGTTACAAAAAAATGGATGATGGGT GCAGTTGC
TAGAATCTATCAGCCAGGTATTAAATATGATTCCATGATTATTTTATATGG TGGTCAAGGT
GTTGGGAAATCTACGGCAGTGAGTAAATTGGGAGGTCATTGGTATAACCAAAGTATTAAA
ACGTTTAAAGGTGATGAGGTCTATAAGAAATTGCAGGGTTCTTGGATATGTGAAATTGAA
GAACTATCGGCATTTCAAAAGTCTACTATTGAAGATATTAAGGGTTTTATA AGTGCCATT
GTAGATATTTATAGAGCTTCGTATGGTAAACGCACAGAGCGTCATCCTAGACAGTGTGTG
TTTGTAGGGACAACCAATAACTATGAGTTTTTAAAAGACCAAACAGGCAAT CGTCGTTTT
TTCCCTATTACGACAGATAAAAATAAAGCAACTAAAAGCCCATTTGACGAT CTAACACCA
GATGTTGTGCAACAAATGTTTGCCGAAGCTAAAGTATATTTTGATGAGAATCCGACGGAT
AAAGCATTGTTGCTAGATAAAGAAGCGAGTGAAATGGCTTTAAAAGTCCAA GAAGCTCA
TTCTGAAAAAGATGCTTTAGTTGGAGAAATAGAAGAATTTCTTGAACGTCCTATTCCGTC
AGACTACTGGTATAGAACGTTAGAAGAAAAAAGAGTGTCTGCGCATGGTGTTATAGACC
AAGACTATATTAAATTATATGGTGATGGTAAATTGATTGAATTACCGAATA CAAAACCAG
GTGCTTATGTATGGCGTGACAAGGTATGTAGCATGGAAATTTGGAAAGTGATGATGAAAC
GAGATGACCAACCACAACAACACCATTTAAGAAAAATTGATAAAGCGTTAA GAAATACA
AATTATTGTGACATTGTGAAAAAGCAAACGCGATATGGTGAAGGTATTGGTAAGCAATAT
GGCTTTAGTGTAGATTTAGCTTCTTATTATCAGAAACTTAAAGTTTAG 
 



> Q5HHI6 
Function: protein coding sequence; putative protein (mobile element) 
Best match: Q5HHI6_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[7814:8455:r] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 26720 … 27362; Length: 642 bp 
Sequence: 
ATGAACATAGAAACTGTAGTAAATGAATTTGAAACACAAGCAGGCACGTTA CTAAGGTA
CTACACTGGATTATTAGAACATAGTAAAGTACAACCGTATTGCTTTAAGTTATACAATGA
TCCGTTTGATATGGTTTATGTGATGATGAACGGGAAGTTATTCGGTCATGTATATATTAAA
GATTGTAAAGTAAGGCAATCATTTGAATTAGCGTCACCTAAGCACACTGAGGGGCTTATA
AGAAGTATAGAAGGTCATTATGTAGGTTATGAATTACATGACGGTAAACAG CTTTCTATT
AGTGATATGATGGCCAGTCAATTATTTGAAGATGAGTATTTTATGTATGGATTACAAACA
TATGCAGAATCAAATAATAGTGATGTGTTTGAGTACCTAGAAAATGGATTT GATACCGAT
ACACTTGAGGGCATTCAATCGAGTAATACTGATGTGATATCGAATATTGAAATGTTGTAT
CAGATAGCTACGGGAATCAATGAACCAGCACCAGAGTTAGTTGAGGGGTTGAGATTAGT
AACTGAGTTTGTACAAGATGAGAAGGCTGCACAAGAGGATTACACGGGGTTAGAACGTA
AATTGAATGATCTAAAAGCGTCTTATTATAGTATAAGTAAATAA 
 

> Q5HHI1 
Function: protein coding sequence; putative protein (mobile element) 
Best match: Q5HHI1_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[5047:5388:r] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 29787 … 30129; Length: 342 bp 
Sequence: 
ATGGATAAAAAGCAAATAAAAGGCTTCGTGTGTGATTATCATAAGCGAACT AGAAGTGA
TGTATTAATAGATGATGATATAAATACTGATGAATTCTTTTCAATAGGTGA TGAAAATTCT
AATGAATGGATGACAGACGATAATGTTGATGATCATATTATAAAGAATCAC TTAGAAATG
ATTGTTGACCGAGTAGCTAATGATAAAGAGTTTTATATTTTCGATTCTTTAATACAAGGAC
GTAGTTATCAAGATATTAGTAGTGTCTTAGATTGTTCTGAACAATCTGTAAGATTATGGTA
TGAAACCTTATTAGATAAAATTGTGGAGGTGATAGAATGA 
 

> terminaseS-phiPT1028 
Function: protein coding sequence; bacteriophage terminase small subunit (mobile element) 
Best match: terminaseS-phiPT1028_CC030_MRSA252_BX571856.1[420468:421037] (completely 
identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 30125 … 30695; Length: 570 bp 
Sequence: 
ATGAGTGAGTTAACGGCAAAGCAAGCGCGTTTTGTGAATGAGTATATAAGAACACTTAAT
GTGACACAAAGTGCCATAAAAGCAGGTTATAGCGCAAATAGTGCACATGTGACAGGGTG
TAGGTTATTAAAGAAGCCACACATCAAGCAATATATACAAGAACAAAAAGA TAAGATTA
TAGATGAGAATGTATTAACTGCAAAAGAGTTACTACATGTGCTTACGAATGCGGCAGTCG
GTGACGAAACAGAAACGAAAGAAGTTGTGGTCAAGCGTGGGGAATATAAAGAGAATCCA
CAAAGTGGCAAAGTACAGTTAGTCTATAATGAACATGTTGAACTGATAGAGGTGCCAATT
AAGCCAAGTGATCGTTTAAAAGCTCGTGATATGTTGGGTAAATACCATAAGTTATTTACA
GATAAGCATGATATCAACGGGGATGTTCCTATATTCATTAACATTGGTGAATGGGACGGA
GACGATGAGGAATTAGATAAAACTGTAAAAGATGTATCTAACGCTAATCCT AACCATACT
GTGATTGTGGATGATATACCGTTAGAGGATTGA 
 

> Q6GJT2 
Function: protein coding sequence; putative bacteriophagal protein (mobile element) 
Best match: Q6GJT2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[878889:879857] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 30971 … 31940; Length: 969 bp 
Sequence: 
ATGAAGCCATTTGAAAGTCATAATAAACAATTGAAAATTCTAAGAAGAAGA GGAATGGA
AGTACCGAGTAGTGCTAAAAGAGATTTAGAAAATGAAAATTATTATAATAT CATAAATGG
TTATAAAGATTTATTTTTAGAACTAGATGTTAATGGTAATTTTTTGGTTCC TGATAAATAT
AAGCAAGGTACTCATTTTAAAGAAGTCTTTTCTTTATACAAACTAGATAGA AAATTTAGG



AATGTTTTATTAGAGTATTTGTTAGTATTTGAAACTCATATTAAATCAAGA ATTTCATATT
ATTTTAGCGAAAAATATAGAGAACCACATTCATATTTATACTTTAAAAATT ATTCATCTGA
CACAAGTAAGACAGATAGCATCGTGAAAATGGTTGCTACATTTAGCTCGGTTATGAGTAA
TAGAAAAAATAAACCATTAAAACATTATATTAATACTCATAATGGAGTGCC ACTATGGAT
ATTGGTGAATTATTTAACTTTAGGTAATGTTTCAAAAATGTATTCCAATTT GGATGATGAT
CTTCGATTGGAAGTTGCTAAAGACTATAAAAGGAAATTGGAAAGAGATTAT AAAACACG
TGTTCAAATAACTCCATCAGATGTAGACAGTATACTACAACAAGCACATAT GTTTCGTAA
CGTGTGTGCGCATGAAGAAAGATTGTATGATTATAAAATAGACAGGGCTAAAAGTAGAG
CTAATATATTCGCCAATTATAACAAAATATACGATAAAGAATACGTTCCTA CAATGAATG
GTAGTTATGTATTCGATTTGTTGATTTCACTATGTCTATTTTTGAATAAACATGATTACATA
AAATTGATGAAAAATATGGATAAACTAATAAGTAATTATTCACATTCTTTC TATACAATT
ACTATAGATGACCTATATACAAAAATGAATTTTCCAGATCAAACAAAAATA CTGGATATG
TTATAA 
 

> ear 
Function: protein coding sequence; enterotoxin-linked ampicillin resistance protein (mobile element) 
Best match: ear-MNDon_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[2485:3039]RC (completely 
identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 32136 … 32691; Length: 555 bp 
Sequence: 
CTAGTTTATAGTTATTTTATCTATGTCTTTCTTGTATAACATATAATTCTT ATGCTCAGTAA
AATCTTGTCCAACTATTCCAGAGATTTTAGGATCTTTTTGGTCTTTACTATGAATGGTTACT
TTATCACCATCTTTAATGATTTTCTGTCCTTTTAATTTGTTAGTTAAATTCTTCCATGTATT
ATTAGCATCAATTCTTTCGTTGAAATTACTAATATTTACTTTTTTGATATT AATAGTAGTTA
AACTTTCAATATCTATATTTTGTTTCGAAAAATCTCCATTAGAGTTCCCATTTGCTGAAAT
TTTATTTTCGCTACCATTTTTCAATTTATAATTAACATCTATTGTTTCATT TTCATTTCCATC
AATTATATTAGCCTCTTTCAAAGCATCTCTTACATTTTTCCACAACTGTCCGTCTGTTGTTT
CAGCAGCTTTTGCAACGTTATTAATACCATTATAATTTGAAGAAGAATGAA AACCTGAAC
CTACTGTTGTTAAAACTAATGCACTTGCTATCAATGTTTTTGTTAATAGTTTTTTATTCAT 
 

> entC 
Function: protein coding sequence; enterotoxin C (mobile element) 
Best match: entC-MW2_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[901:1701:r] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 33474 … 34275; Length: 801 bp 
Sequence: 
ATGAATAAGAGTCGATTTATTTCATGCGTAATTTTGATATTCGCACTTATACTAGTTCTTTT
TACACCCAACGTATTAGCAGAGAGCCAACCAGACCCTACGCCAGATGAGTTGCACAAAT
CAAGTGAGTTTACTGGTACGATGGGTAATATGAAATATTTATATGATGATCATTATGTATC
AGCAACTAAAGTTATGTCTGTAGATAAATTTTTGGCACATGATTTAATTTA TAACATTAGT
GATAAAAAACTAAAAAATTATGACAAAGTGAAAACAGAGTTATTAAATGAA GATTTAGC
AAAGAAGTACAAAGATGAAGTAGTTGATGTGTATGGATCAAATTACTATGT AAACTGCTA
TTTTTCATCCAAAGATAATGTAGGTAAAGTTACAGGTGGTAAAACTTGTAT GTATGGAGG
AATAACAAAACATGAAGGAAACCACTTTGATAATGGGAACTTACAAAATGT ACTTATAA
GAGTTTATGAAAATAAAAGAAACACAATTTCTTTTGAAGTGCAAACTGATA AGAAAAGT
GTAACAGCTCAAGAACTAGACATAAAAGCTAGGAATTTTTTAATTAATAAA AAAAATTTG
TATGAGTTTAACAGTTCACCATATGAAACAGGATATATAAAATTTATTGAA AATAACGGC
AATACTTTTTGGTATGATATGATGCCTGCACCAGGCGATAAGTTTGACCAATCTAAATATT
TAATGATGTACAACGACAATAAAACGGTTGATTCTAAAAGTGTGAAGATAG AAGTCCAC
CTTACAACAAAGAATGGATAA 
 

> entL 
Function: protein coding sequence; enterotoxin L (mobile element) 
Best match: entL_part_CC001-ST772_118_AJGE01000036.1[28:734]RC 
Position: 023-contig_244_RC: 34441 … 35148; Length: 707 bp 
Sequence: 



TCATCTTTTTGAAATTTCGACATCTAGATGAAATTGTGTTGAACCAACAGTTTTATTATCT
TTGTAAATTTTTAAGAAGCTTTCTGGAAGACCGTATCCTGTGTAAAATAAA TCATACGAG
AAATTAGAACCATCATTCATATGAAATACTACACTCCCCTTATCAAAACCG CTATAAAAT
TTTGAAGAAGTGCCGTATTCTTTACCTTTACCAGTATCATTGTGTCCATAAATATTAAATT
CATCTTGCAAGTATTTTCTTAGTTTGACATCTATTTCTTGTGCGGTAACCATTTTTTTATCT
GTAGAAACACTTTTAGTTGTAACTGTTTGATGCTTGCCATTGATAATTAAATTTATAGGTA
TTATTCTTGGCGAATCTAATTTATTGTTTTCTGCTTTAGTAACACCACCATATATAGTACG
AGAGTTAGAACCATATTTATAGCTTATACCAAAAACATCGACATTTTTCCC TTTAGATCAC
TAGTTATATATTCATTGTCAAATTCAGCATACAATGTATCATTTTTATACG AGTATTCTAA
GCGGTGTGATTCTGGTGAATTTTTGTCTTTAACATTCTTTAAATTCACATATTCATATTTAG
TATAAAAATTTCTTAGGTTTCCTGTACCTACATCGCCGTTAGATAAGACTGTATGATTAGA
AGAAAAAATAAATAAAGTAATAACAATTACAAATAA 
 

> dfrG 
Function: protein coding sequence; dihydrofolate reductase (mobile element) 
Best match: dfrG_CC008_930918-3_ABFA01000044.1[6452:6949:r] (completely identical) 
Position: 023-contig_244_RC: 35419 … 35917; Length: 498 bp 
Sequence: 
ATGAAAGTTTCTTTGATTGCTGCGATGGATAAGAATAGAGTGATTGGCAAAGAGAATGAC
ATTCCTTGGAGGATTCCCAAGGACTGGGAATATGTTAAAAATACTACAAAGGGACATCCG
ATAATATTAGGTAGGAAGAACCTTGAATCAATCGGAAGAGCCTTACCTGACAGAAGAAA
TATTATTCTGACGAGAGATAAGGGGTTTACCTTTAATGGTTGTGAAATTGTTCATTCAATA
GAAGATGTTTTTGAGTTATGTAAAAACGAAGAAGAAATTTTTATTTTCGGA GGAGAACAG
ATTTATAATTTGTTTTTCCCTTATGTTGAGAAAATGTACATCACAAAAATA CATCATGAAT
TCGAAGGAGATACTTTTTTTCCAGAAGTGAATTATGAGGAATGGAATGAGGTATTTGCCC
AAAAAGGGATAAAGAATGATAAAAATCCGTATAACTACTATTTTCATGTAT ATGAAAGA
AAAAACTTATTGAGTTAA 
 

> attB_nySa3 
Function: attachment site of gemomic island nySa3 carrying entL/entC in MW2 (mobile element) 
Best match: attB_nySa3_occupied_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[853791:853848:r]RC 
(completely identical) 
Position: 024-contig_320: 318 … 376; Length: 58 bp 
Sequence: 
AACTCCCGCCGTCTCCATATTTGTAGCCTACAACCTTTGTGGATGTGGGCTTTTTTAT 
 

> tx_ssrA 
Function:  rho independent terminator of ssrA (tmRNA) 
Best match: tx_ssrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[853801:853855] 
Position: 024-contig_320: 328 … 358; Length: 30 bp 
Sequence: 
GTCTCCATATTTGTAGCCTACAACCTTTGT 
 

> Q6GIK8 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (genomic island) 
Best match: Q6GIK8_ref_CC030_MRSA252_BX571856.1[884556:885170] 
Position: 024-contig_320: 850 … 1465; Length: 615 bp 
Sequence: 
ATGAATGACTTGAGTTTATCTTCATTTTTGAAACGCAGTAACAAATTTATG CAATTCAATT
GTTTTATTTGTTTGATTCTAATAATAGTATTTTACATAATTGGTATGAATA TACAGGACTTT
AGTGATTTTCCTAGTAAAGATTTAAATCATAAAGTGACTTATAATTTTAAT GGGTTTTTGG
AGATATTTGTTAATAATGCTTTTATAGTTCCTTTGGTGTCACTTATATTATCGATAATACCA
ATACCATATTTGTATTTTATTCCTACAATTTCTACAATTTATTCATTGTCGGTTATTATTGG
GGTTACATTTTCATATAAATTAAACGAAGGGATAGCTATTTTTATTGGTAT TTTGCCTCAT
GGTATTTTAGAAATATACTTAACAAGCATTGAACTATCAATGTTATTCTTA TTAAATGCGT



ATATTAGAAAAAATTCAATGAATTTATTTAGAAAAAGAAAAGAGACATTGC CAAAATTTT
TTGTTTTATTAAAATCAATAGTAAAGTGTTACCTGCTAATATTTTTACCTG TGGCATTTTTA
TGCGCTTTAATTGAAATTACTGTTACACCAACTGTTTACAAATTTTTAACTAATATAATAT
AG 
 

> Q1YB79 
Function: protein coding sequence; putative lipoprotein (core genome, variable) 
Best match: Q1YB79_CC001-ST772_118_AJGE01000024.1[1795:2523:r]RC (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 1749 … 2478; Length: 729 bp 
Sequence: 
TTATACTTCATCTAAACCACTGTGGTCGTCATCTTTTTGCTTTTCTTTTTCTTTCTCTCGTTC
TTGTTCTTTTTTGTACTCTTCTTCAAATTCTTTTTCTTTCTTTTCTACTTCTTCTCTTGTTTCC
GCTCTATGAGAAAAATCTTCGGTTTTAAGTTTACTAAATTTGAATGATTTA GAATCAACTG
TTTTATCTTCTGAGTATTTATGGACATTTAAATTAATATTTCCATCACCTCTTAACTCATAG
ATGAACATGGCTTGTGCAGTTTTGTCTTTTTTAATTTGATCTTGGTTATGTTCTGTCCAATC
TTTATATTTTTTATCACTTAAAAGATAACCATCTCTTAATTTATTTACTGT ATTTTTATCAT
CTTGAGTAATATTAATATAGTCATGAGAAATAGAAGATGGATTTAAATCTT TATCGTCTTT
TTTAGCAGTAATTTCCATTTTAAAAGCGATATATTTCTTTTTCTCATCTTTTTCATTGATGA
TAAACGGTTCTTTTATTTTAGCTTCAAATTTGTCACTAACAATAGTATCGCCTTTAATTTTT
ATATCCATATTTTTTTTGCTTTTAAATTCTTTAAGTTCTTCATTTAATTCT TCATTGTCATTT
TCTTTCTTTTTGTGACTAGTGCTCTCTTTTTTTGCACTATCTTGATGATGTCCACAAGCACC
TAAGATAAGTGTACTTGCTAATAATATCCCCATTACTTTTTTCAT 
 

> Q5HHN0 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HHN0_CC001-ST772_118_AJGE01000024.1[3121:3642] (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 3075 … 3597; Length: 522 bp 
Sequence: 
ATGATTAACATTATTTCAGCTATAGGATCTATTGGAACATTTATTATGGCTTTATTTTATTT
TGTATCAGTTTCAGTTCAACTTTATCAAATGAAAATTAGCTTTCTGCCAGCTTTAGGTTTT
AACCAAATTTTATTAGAAAGGGAGGAGGATCAACTTAATATAATGAATTCG GCAACAGA
AGAGCATCATCATAAAGATTATATTAAACTATATAATTTAGGTGGCGGTGC TGCTAAAAA
AATTGCAATAGAGGTTTTATTGGGTAATGATAAAGTCATTCAGAAAAAATA CGTGAATAT
TTTACCTAGTAAAGAAGGGGACATGTTACCAATTAATAAAAATGTGTACGA AGAATTAGA
AAGAACGATTGAGAACAATGGTTATGAAGCTGATTTGAATGTACGTATGACTTATTATCA
TAATGTAAGTCGCAAACAACAGGAAGTTATATTAAAAGGTCAAATCGACCG TTTTAATAC
TTATAATAATAAAGAAATTTATGATTTGCAGTTTATCTAA 
 

> Q1XZI1 
Function: protein coding sequence; putative acetyltransferase/GNAT family (core genome, constant) 
Best match: Q1XZI1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[886369:886899] (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 3735 … 4266; Length: 531 bp 
Sequence: 
ATGCAAATTAGACAAATACATCAACATGACTTTGCTCAAGTTGACCAGTTA ATTAGAACG
GCATTTGAAAATAGTGAACATGGTTATGGTAATGAATCAGAGCTAGTAGACCAAATTCGT
CTAAGTGATACGTATGACAATAACTTAGAAATAGTAGCTGTTCTTCAAAAC GAAGTTGTA
GGGCACGGTTTACTAAGTGAAGTTTATCTTGATAACGGAGCACAACGGGAAATTGGATTA
GTGTTAGCACCTGTATCTGTTGATATTCATCATCAAAATAAAGGTATTGGGAAGCGATTG
ATTCAAGCATTAGAACGAGAAGCAATATTAAAAGGATATAATTTTATCAGT GTATTAGGA
TGGCCGACGTATTATGCCAATCTAGGATATCAACGCGCAAGTATGTACGACATTTATCCA
CCATATGATGGTATACCAGACGAAGCGTTTTTAATTAAAGAATTAAAAGTG AACAGTTTA
GCGGGAAAAACAGGTACCATAAATTACACATCTGCTTTTGAAAAAATATGA  
 

> clfA 
Function: protein coding sequence; clumping factor A chv 



Best match: clfA-Mu50_CC005_04-02981_CP001844.2[845954:848671] 
Position: 024-contig_320: 4528 … 7408; Length: 2880 bp 
Sequence: 
ATGAATATGAAGAAAAAAGAAAAACACGCAATTCGGAAAAAATCGATTGGC GTGGCTTC
AGTGCTTGTAGGTACGTTAATCGGTTTTGGACTACTCAGCAGTAAAGAAGCAGATGCAAG
TGAAAATAGTGTTACGCAATCTGATAGCGCAAGTAACGAAAGCAAAAGTAA TGATTCAA
GTAGCATTAATGCTGCACCTAAAACAGACAACACAAACGTGAGTGATACTAAAACAACG
TCAAACACTAATAATGGCGAAACGAGTGTGGCGCAAAATCCAGCACAACAGGAAACGAC
ACAATCATCATCAACAAATGCAACTGCGGAAGAAACGCCGGTAACTGGTGAAGCTACTA
CTACGACAACGAATCAAGCTAATACACCGGCAACAACTCAATCAAGCAATACAAATGCG
GAGGAATTAGTGAATCAAACAAGTAATGAAACGACTTCTAATGATACTAAT ACAGTATCA
TCTGTAAATTCACCTCAAAATTCTACAAATGCGGAAAAAGTTTCAACAACG CAAGATACT
TCAACTGAAGCAACACCTTCAAACAATGAATCAGCTCCACAGAGTACAGATGCAAGTAA
TAAAGATGTAGTTAATCAAGCGGTTAATACAAGTGCGCCTAGAATGAGAGCATTTAGTTT
AGCGGCAGTAGCTGCAGATGCACCGGCAGCTGGCACAGATATTACGAATCAGTTGACGA
ATGTGACAGTTGGTATTGACTCTGGTACGACTGTGTATCCGCACCAAGCAGGTTATGTCA
AACTGAATTATGGTTTTTCAGTGCCTAATTCTGCTGTTAAAGGTGACACATTCAAAATAAC
TGTACCTAAAGAATTAAACTTAAATGGTGTAACTTCAACTGCTAAAGTGCCACCAATTAT
GGCTGGAGATCAAGTATTGGCAAATGGTGTAATCGATAGTGATGGTAATGTTATTTATAC
ATTTACAGACTATGTAAATACTAAAGATGATGTAAAAGCAACTTTGACCAT GCCCGCTTA
TATTGACCCTGAAAATGTTACAAAGACAGGTAATGTGACATTGGCTACTGGCATAGGAAG
CAATACTGCTAGTAAGACAGTTTTAATCGACTATGAGAAATATGGACAATT CCATAATTT
ATCAATTAAAGGTACGATTGATCAAATCGACAAAACAAACAATACGTATCG TCAAACGA
TTTATGTCAATCCAAGTGGAGACAATGTTGTATTACCAGTGTTAACTGGTAATCTAATTCC
TAAGAGTAATAGTAATGCTTTAATAGATGCCAACAATACTAATATTAAAGT TTATAAAGT
GGATAATGCTGATGATTTGTCACATAGTTATTATGTGAATCCAAATGATTTTGAAGATGTA
ACAGATCAGGTCAGAATTTCATATCCTAATGATAATCAATATAAAGTAGAG TTTCCAACA
GACGATGATCAAATTACAACACCGTATATTGTAGTTGTTAATGGTCATATTGATCCGAAT
AGCAAAGGTGATTTAGCTTTACGTTCAACTTTATATGGATATGACTCAAGGTTTGTATGGA
GATCTATGTCATGGGACAACGAAGTAGCATTTAATAACGGATCAGGTTCTGGTGACGGTA
TCGATAAACCAGTTGTTCCTGAACAACCTGATGAGCCTGGTGAAATTGAACCAATTCCAG
AGGATTCAGATTCTGACCCAGGTTCAGATTCTGGCAGCGATTCTAATTCAGATAGCGGTT
CAGATTCGGGTAGTGATTCTACATCAGATAGTGGTTCAGATTCAGCGAGTGATTCAGATT
CAGCAAGTGATTCAGACTCAGCGAGTGATTCAGATTCAGCAAGTGATTCAGATTCAGCAA
GTGATTCAGACTCAGCAAGTGATTCAGATTCAGCAAGCGATTCAGATTCAGCGAGTGATT
CCGACTCAGCGAGCGATTCAGACTCAGGTAGTGACTCAGATTCCGATAGCGATTCCGACT
CAGATAGCGACTCAGATTCAGACAGCGATTCTGACTCAGACAGTGACTCAGATTCCGATA
GCGATTCCGACTCAGACAGTGACTCAGATTCCGATAGCGATTCCGACTCAGACAGTGACT
CAGATTCAGATAGCGATTCAGATTCCGACAGTGATTCCGACTCAGATAGCGATTCCGACT
CAGATAGCGACTCAGATTCAGACAGCGATTCAGATTCAGACAGCGATTCAGATTCAGATA
GCGATTCAGATTCCGACAGTGACTCGGATTCAGATAGCGATTCAGATTCCGACAGTGACT
CAGATTCCGACAGTGACTCAGACTCAGACAGTGATTCGGATTCAGATAATGATTCGGATT
CAGATAGTGATTCCGACTCCGACAGTGACTCGGATTCAGATAGCGATTCCGACTCAGACA
GTGACTCGGATTCAGACAGCGATTCAGACTCAGATAGCGACTCAGAATCAGACAGCGAC
TCAGATTCAGATAGCGACTCAGACTCGGATAGCGATTCGGACTCAGATAGCGATTCAAAC
TCAGACAGCGATTCAGATTCAGACAGCGACTCAGACAGTGACTCAGATTCAGATAGTGAC
TCGGATTCAGATAGCGATTCAGATTCCGACAGCGACTCAGATTCAGATTCAGCGAGTGAT
TCCGACTCAGAAAGTGATTCAAATAGCGATTCCGAGTCAGGTTCTAACAATAATGTAGTG
CCGCCTAATTCACCTAAAAATGGTACAAATGCTTCTAATAAAAATGAGGCTAAAGATAGT
AAAGAACCATTACCAGATACAGGTTCTGAAGATGAAGCGAATACGTCACTAATTTGGGG
ATTATTAGCATCATTAGGTTCATTACTACTTTTCAGAAGAAAAAAAGAAAA TAAAGATAA
GAAATAA 
 

> vwb 
Function: protein coding sequence; van Willebrand factor binding protein chv 
Best match: vwb-21266_ref_CC012_21266_AFTT01000017.1[724348:725869:r] 



Position: 024-contig_320: 7628 … 9158; Length: 1530 bp 
Sequence: 
TTGAAAAATAAATTGCTAGTTTTATCATTGGGAGCATTATGTGTATCACAA ATTTGGGAA
AGTAATCGTGCGTGTGCAGTGGTTTCTGGGGAGAAGAATCTATATGTATCTGAGTCATTG
AAACTAAATGATAACAAAAGTAAAAGCTTATCATTAGAAAAGTATAAAGAG AGTCTTAG
AAGTATAATGTGTACAAAAGAAATCAACAAAAATGATGGATATGATGAGCC TGAATATA
AAGAAGCACTGAATACTTACAGAAAAAAATTATTTGCTGAATTAGATGCAC TTAATAAAT
TTTTAGATGAAGAGAGAAAAATAGCCAGTTACATTAAAAAAAATATGGAAG TGCCAAGT
AATATTTTAGGATTAACACACGGTAGGTATACAGCAATATATAATGCAATT AAAGAAAAT
AAAAATGAATTCGAAAAAAATGTAGAAAATATTGAAAGTAAGCATCTGGAT TTAAAAAG
GTTTGATGAAGACAAAGATTATGAAGCAAGAGTTAAATTAAATGAATTAGA AAATAAAG
TTTTAATGTTAGGTCAAGCTTTTCCTGATAAAGTAGATGCTAGAGAAAGTCTTTATAATAA
ATTGGATATGATTGTTGGTTTAAGTAATGATGAAATTGAAGAAAGACATCC TCAAAATGA
AAGGTTATTAAAAGAACGAGTTGAAGATTTAGAAACAATTATCGATGAATT CTTTAATGA
CATAGGTGAAAATAGACCGGAGAATATATCGCCATTAACTAACAATGAATA TAAAAATA
AGGAAATGATTACAAAGCTAAAATCTGACACTGAAGCAGCTAAAAATGACG AAAACAAG
AGATGTAATCGAAGTAAAAGAAGTTTAGATTCTCAAAATTATAAATCTGCT TCACAAGAA
GTAACTGCAGAGCAAAAAGCAGAATATGAAAAAAGAGCTGAAGAAAGAAAA GCGAGAT
TTTTGGATAATCAAAAAATTAAGAAAACACCTGTAGTGTCATTAGAATATG ATTTTGAGC
ATAAACAACGTATTGACAACGAAAACGACAAGAAACTTGTGGTTTCTGCACCAACAAAG
AAACCAACATCACCGACTACATATACTGAAACAACGACACAGGTACCAATGCCTACAGTT
GAGCGTCAAACTCAGCAACAAATTATTTATAATGCACCAAAACAATTGGCT GGATTAAAT
GGTGAAAGTCATGATTTCACAACAACGCATCAATCACCAACAACTTCAAATCACACGCAT
AATAATGTTGTTGAATTTGAAGAAACGTCTGCTTTACCTGGTAGAAAATCAGGATCACTG
GTTGGTATAAGTCAAATTGATTCTTCTCATCTAACTGAACGTGAGAAGCGTGTAATTAAG
CGTGAACACGTTAGAGAAGCTCAAAAGTTAGTTGATAATTATAAAGATACA CATAGTTAT
AAAGACCGATTAAATGCACAACAAAAAGTAAATACTTTAAGTGAAAGTCAT CAAAAACG
TTTTAATAAACAAATCAATAAAGTATATAATGGCAAATAA 
 

> sspECM 
Function:   
Best match: sspECM_CC008-ST72_21259_AFTS01000012.1[77685:78707:r] (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 9508 … 10531; Length: 1023 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAGAAATTATTAGTTTTAACTATGAGCACGCTATTTGCTACACAA CTTATCAATT
CAAATCACGCTAAAGCATCAGTGACAGATAGTGTTGACAAAAAATTTGTAG TTCCAGAAT
CAGGAATTAATAAAATTATTCCAGCTTACGATGAATTTAAGAATTCGCCAA AAGTAAATG
TTAGTAATTTAACTGACAATAAAAACTTTGTAGTTTCTGAAGACAAATTGA ATAAGATTG
TAGATTCATCGGCAGCTAGTAAAATTGTAGATAAAAACTTTGCCGTACCAGAATCAAAGT
TAGGAAACATTGTACCAGAGTACAAAGAAATCAATAATCGCGTGAATGTAG CAACAAAC
AATCCAGCTTCACAACAAGTTGATAAGCATTTTGTTGCTAAAGGCCCAGAAGTAAATAGA
TTTATTACGCAAAACAAAGTAAACCACCACTTCATTACTACGCAAACCCACTACAAGAAA
GTTATTACTTCATACAAATCAACACATGTACATAAACATGTAAATCATGCA AAGGATTCT
ATTAATAAACACTTTATTGTTAAACCATCAGAATCGCCTAGATATACACAT CCATCTCAAT
CTTTAATTATCAAGCATCATTTTGCAGTTCCTGGATATCACGCGCATAAATTTGTAACACC
TGGGCATGCTAGCATTAAAATTAATCACTTTTGTGTTGTGCCACAAATAAATAGTTTCAAG
GTAATTCCACCATATGGTCACAATTCACATCGTATGCATGTACCAAGTTTCCAAAATAAC
ACAACAGCAACACATCAAAATGCTAAAGTAAATAAAGCATATGACTATAAA TACTTCTAT
TCTTATAAAGTAGTTAAAGGTGTGAAGAAATATTTCTCATTTTCACAATCA AATGGTTATA
AAATTGGGAAACCATCATTAAATATCAAAAATGTAAATTATCAATATGCTG TTCCAAGTT
ATAGCCCTACACACTACGTTCCTGAATTTAAGGGTAGCTTACCAGCACCACGAGTATAA 
 

> vwb2 
Function: protein coding sequence; truncated "van Willebrand factor" binding protein chv 
Best match: vwb2-Mu50_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[863297:863818] 



Position: 024-contig_320: 10865 … 11387; Length: 522 bp 
Sequence: 
ATGAAAAGGAAAGTATTAGTACTAACAATGGGTGTAATTTGTGCAACTCAA TTATGGCAT
TCTAATCAAGCAAACGCATTAGTGACAGAGAGTGTTGAAACTAATTTTGTTGTAAAAGAT
TCGGATAATAAAAATATTTTACAACCCCATACTGAAATTACTACTGAGGAG AAATTTTCA
ATAGTAGAAAAGAGTCCATTAAATAAATTAAAATCACTATCTAATGACAAC TACATAGAA
TATGATTTACATACTAATCAAACAGGCATTAAAAAAGGTTGGTTTTATGGT TATAGTGAA
ATTGACTCATCACATTTCACAGACCGTGATAAACGTGTTATTAGACGTGATCATGTTAAA
GAAGCACAAAGCTTAATTAACGATTATAAAGATACACAAAGCTATGAAGAT CTCGCTAA
GGCAACTGCAAAAGTAAGTACACTTAGTCAGTCTCACCAAAATTATTTAAA TAAACAAAT
TGATAAAGTGAATAATAAGATAGAGAAAACTGAAAAACGCTAA 
 

> tx_vwb2 
Function:  rho indepenednet terminator of vwb2 
Best match: tx_vwb2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[863934:863988] (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 11502 … 11557; Length: 55 bp 
Sequence: 
TGTCTCGATATGATAGTCTGCAACGATTCATGTTGTAGGCTTTTTAATTTTACAA 
 

> nuc1 
Function: protein coding sequence; thermostable extracellular nuclease (core genome, variable) 
Best match: nuc1_CC001-ST772_118_AJGE01000037.1[4954:5640] (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 11727 … 12414; Length: 687 bp 
Sequence: 
ATGACAGAATACTTATTAAGTGCTGGCATATGTATGGCAATTGTTTCAATATTACTTATAG
GGATGGCTATCAGTAATGTTTCGAAAGGGCAATACGCAAAGAGGTTTTTCTTTTTCGCTA
CTAGTTGCTTAGTGTTAACTTTAGTTGTAGTTTCAAGTCTAAGTAGCTCAGCAAATGCATC
ACAAACAGATAACGGCGTAAATAGAAGTGGTTCTGAACATCCAACAGTATA TAGTGCAA
CTTCAACTAAAAAATTACATAAAGAACCTGCGACATTAATTAAAGCGATTG ATGGTGATA
CGGTTAAATTAATGTACAAAGGTCAACCAATGACATTTAGACTATTATTGG TTGATACAC
CTGAAACAAAGCATCCTAAAAAAGGTGTAGAGAAATATGGTCCTGAAGCAA GTGCATTT
ACGAAAAAAATGGTAGAAAATGCAAAGAAAATTGAAGTCGAGTTTGACAAA GGCCAAA
GAACTGATAAATATGGACGTGGCTTAGCGTATATTTATGCTGATGGAAAAATGGTAAACG
AAGCTTTAGTTCGTCAAGGCTTGGCTAAAGTTGCTTATGTTTATAAACCTAACAATACACA
TGAACAACTTTTAAGAAAAAGTGAAGCACAAGCGAAAAAAGAGAAATTAAA TATTTGGA
GCGAAGACAACGCTGATTCAGGTCAATAA 
 

> tx_nuc1 
Function:  rho-independent terminator of nuc1 
Best match: tx_nuc1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[864845:864896] (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 12413 … 12465; Length: 52 bp 
Sequence: 
ATGCTCATTGTAAAAGTGTCACTGCTGCTAGTGGCACTTTTATAATTTTTGG 
 

> csp 
Function:  csp_thermoswitch  
Best match: csp_thermoswitch_CC001-ST772_118_AJGE01000037.1[5892:6239] (completely 
identical) 
Position: 024-contig_320: 12665 … 13013; Length: 348 bp 
Sequence: 
AAGAGCGTGAAGAAAAATGTGAGTTATTTATATAGAATATTCTCCTTTTCA TTTATGAATT
TGTTACAAAATATTTAGTGCAAAAGCACGACGGAGGTATTCAATATGAATA ACGGTACAG
TTAAATGGTTTAATGCAGAAAAAGGTTTTGGTTTCATCGAAAGAGAAGATG GTAGCGACG
TATTCGTACATTTCTCAGCAATCGCTGAAGATGGATACAAATCATTAGAAGAAGGCCAAA



AAGTTGAATTCGACATCGTTGAAGGCGACCGTGGCGAGCAAGCTGCAAACGTAGTTAAA
ATGTAATTTTAACTTATTCAAACAGCCCTTACTATAGGGCTGTTTTTT 
 

> cspC 
Function: protein coding sequence; cold shock protein C (core genome, constant) 
Best match: cspC_CC001-ST772_118_AJGE01000037.1[5997:6197] (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 12770 … 12971; Length: 201 bp 
Sequence: 
ATGAATAACGGTACAGTTAAATGGTTTAATGCAGAAAAAGGTTTTGGTTTCATCGAAAGA
GAAGATGGTAGCGACGTATTCGTACATTTCTCAGCAATCGCTGAAGATGGATACAAATCA
TTAGAAGAAGGCCAAAAAGTTGAATTCGACATCGTTGAAGGCGACCGTGGCGAGCAAGC
TGCAAACGTAGTTAAAATGTAA 
 

> Q1Y1Z8 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q1Y1Z8_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[895999:896217:r]RC (completely 
identical) 
Position: 024-contig_320: 13466 … 13685; Length: 219 bp 
Sequence: 
TTAATTTACAGCGTCAAATATACTTATTTCTAATGCTTTGGGGTCTACTGAAACAAGTAAA
GAATGATCGATGTTACTAATATTGCCATTCTCCAAATTTATTTCTGTGAGTATTTGGAAGC
TACCATTAGGCAATGGTTTAACAATAGACAATTGCTTTTCCGCTTGTTGTATTAAAAAAGG
TTTTGTAGATTGATTATTAATATGCCATTCACTCAT 
 

> Q2G007 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q2G007_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[896279:896563:r]RC (completely 
identical) 
Position: 024-contig_320: 13746 … 14031; Length: 285 bp 
Sequence: 
TCAACCAAAATTTTGTTCAAATTCAATAAATGTCTTGTTTAAAATAGAAAT ATTGTAAATG
TTATCGTCCAAAATTTCACCAGTTAAGTATTTGTTTTGAATTAAAATTTGG CAGTTAGTTA
AGAAGTCTTGATAATCACGATCGCAAAAATAGTTTTCACGTGCATCTTTAGCATCGCCAA
AAAAGTTAGCGACTGTTTCTGTTTCTCCATTATTCGAACGTTCAATATATAATTTGTAAAA
TTTAGCTATTGTATACTTTTGTTCTTTAGTTAGTTCATTCAA 
 

> Q1YB69 
Function: protein coding sequence; putative exported protein (core genome, constant) 
Best match: Q1YB69_CC001-ST772_118_AJGE01000037.1[7345:7914:r]RC (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 14118 … 14688; Length: 570 bp 
Sequence: 
TTAATAAGCTTTAACAAGCCTTAGTTTGTATGGATCTATAAAATTATCTTT AATTGCATAG
GGTGAAATAATATGTAGTCCATAACTTTTAACTGATTTTTCACTTACACCAAATTTATAAG
CTTGGTAGATAATTTTAGTACAATACGTAAATTTTTTGCTGTTCAAATTTA ATGTAACTAG
ATAACGATGATTTGTATTCTCATAGTTTTTCTTAACCCAGTCAGCCGCTTTTTTACCTGCAC
CAGGATAGCTGCAACGATAAACTTTCATCCAATCATTTTTGCCACTTGCATAATTATATTT
AAAAGATTCGAAGGATTGTGTAGTTGGTTTGTCGCCAGGCCCCTCAATTTGTAAAATCGT
TTTATCATCAATCGCGATACTACAATGACCAAAAAATCCCCACATGACAGGGCCTTTTGT
AACAATAATATCACCAGGTTGTAATTGGAATTTGTCATCTTGAATTTCTGAATACTTATTA
TCTGCAATTGTTTTTGGTGAGTTTATAGGGGATACGACAACGAATAATATAAGTAAAATT
ATCGTTCGTTTAATATAGTTCAC 
 

> gpmA1 
Function: protein coding sequence; putative phosphoglycerate mutase 
Best match: gpmA1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[868781:869365] 



Position: 024-contig_320: 16351 … 16936; Length: 585 bp 
Sequence: 
TTGTTGGCTAAAACGTTATATTTAATGCGCCACGGACAAACTTTGTTTAATTTTAAGGGAC
TAATTCAGGGATTTGGAGATTCGCCGCTAACAGAACTTGGAATTGCTCAAGCTCAAAAGG
CACGTAGTTATTATGAAACTAAGGGGATAAACTTCGATTTATATGCATCATCAACGCAAG
AACGCGCAAGTGACACACTTGAAAATGTTGCACCTAACCAATCGTATCAACGTTTTAAGG
GACTGAAGGAATGGCATTTTGGATTATTTGAAGGTGAGTCAGTCTATCTATTTGATAATCT
ATACAAGCCTGAAGACATATTCGGAGATCGAATTGTTCCTTTCAAAGGAGAGGCAAGGC
AACAAGTTGAAGATCGCATTGTGAAAACTTTACATGACATTATGTCTCAAA CAAAGAATA
ATGCATTAGTCGTGAGTCATGGAACAATAATGGGAGTATTTTTAAGATATTGCCTTAAAC
TAGATGAAGCATTAAAGCATAATATCGGTAATTGTAATATCCTGAAATTTG AATATGACA
ATGGAACATTTAAATTTGTTGAGTTAATTGATCCAAATTTATAA 
 

> osmC 
Function: protein coding sequence; osmotically inducible protein 
Best match: osmC_CC008_NCTC8325_CP000253.1[806980:807402:r]RC (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 18673 … 19096; Length: 423 bp 
Sequence: 
CTAATCTACAACATTTACATTTAAATCGACATTAATATTTCCTTGAGTCGCTTTTGAATAT
GGACAAAATTCATGAGCCATTTGTAAATATTTTTCAGCTTCTTCTTGAGATATAACATTTT
TAATTGTCGCATCAATTGAAACACTTAATTTAGGACTTTCTGAGTCTGAATCATCTTCTAG
TCTCACTGTTAGTGTTACTTCTGGATGAGCATCACGCACTTTGTTTTGCTTTAAAATTAGG
TCGAAAGCACCGTTGAAGCAAGATGCATAACCTGCTGCAAATAATTGTTCGGGGTTAGTA
GCTTTACCATCTGCTTGAGCAGGCGGAACGATATCAATATCTAATGCTCGATCATCAGTA
TAAACATGTCCTTTACGTCCGCCAACATTCGTCGCTTTAGTTTCATAATGTATTGCCAT 
 

> aroD 
Function: protein coding sequence; 3-dehydroquinate dehydratase type I (core genome, constant) 
Best match: aroD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[871673:872389] 
Position: 024-contig_320: 19243 … 19960; Length: 717 bp 
Sequence: 
ATGACACATGTGGAAGTAGTAGCGACTATCGCGCCACAATTATCTATCGAAGAAACTTTA
ATTCAAAAAATTAATCATCGTATTGATGCAATAGACGTATTAGAATTACGA ATTGATCAA
ATTGAAAATGTCACAGTTGATCAAGTGGCAGAAATGATTACAAAGCTGAAG GTTATGCA
AGATTCATTCAAATTATTAGTTACGTATCGTACAAAGTTACAAGGTGGCTATGGGCAATT
TACAAATGACTCGTATCTTAATTTAATATCAGACTTAGCAAATATCAATGG CATAGATAT
GATTGATATAGAATGGCAAGCAGATATTGACATTGAAAAACATCAACGAAT CATTACAC
ATTTGCAACAGTATAATAAAGAGGTGGTTATATCACATCATAATTTCGAAA GTACGCCTC
CATTAGATGAATTGCAATTTATATTTTTTAAAATGCAAAAATTCAACCCAG AATACGTTA
AATTAGCAGTAATGCCACATAATAAAAATGATGTGTTAAATTTATTGCAGG CAATGTCTA
CATTTTCAGATACTATGGACTGCAAAGTTGTTGGTATTTCAATGTCTAAACTTGGACTAAT
AAGTAGAACGGCTCAAGGCGTTTTTGGTGGTGCATTGACTTATGGTTGTATCGGAGAACC
ACAAGCTCCAGGACAGATTGATGTTACTGATTTAAAAGCACAAGTGACTTTATACTAA 
 

> arsC1 
Function: protein coding sequence; arsenate reductase  
Best match: arsC1_CC008_NCTC8325_CP000253.1[809502:809858] (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 21195 … 21552; Length: 357 bp 
Sequence: 
ATGATTAAATTTTACCAATATAAGAATTGTACAACTTGTAAAAAGGCAGCA AAGTTTTTA
GATGAATATGGCGTAAGTTATGAACCAATTGATATCGTTCAACATACACCTACAATAAAT
GAATTTAAAACAATAATTGCAAATACAGGCGTAGAAATTAATAAATTGTTT AATACACAC
GGCGCGAAATATCGTGAGCTTGATTTGAAAAATAAATTACAAACTTTATCA GATGATGAA
AAGTTAGAGTTGTTATCATCTGATGGTATGTTAGTAAAGCGTCCTCTAGCAGTAATGGGC
GATAAGATAACATTAGGATTTAAAGAAGATCAATATAAAGAGACTTGGTTA GCGTAA 



 

> gcvH 
Function: protein coding sequence; glycine cleavage system protein H (core genome, constant) 
Best match: gcvH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[874139:874519] (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 21709 … 22090; Length: 381 bp 
Sequence: 
TTGGCAGTACCAAATGAATTGAAATATTCAAAAGAGCATGAATGGGTTAAA GTTGAAGG
TAATGTAGCAACAATTGGAATCACAGAATACGCACAAAGCGAGTTAGGTGATATTGTTTT
CGTTGAATTACCAGAAACAGATGATGAAATTAATGAAGGGGATACGTTTGGTAGCGTAG
AATCAGTTAAAACTGTATCAGAATTATATGCACCAATCTCTGGTAAAGTAG TTGAAGTCA
ACGAAGAACTAGAAGATAGTCCCGAATTTGTAAATGAATCTCCATACGAAA AAGCATGG
ATGGTAAAAGTAGAAATTAGTGATGAAAGTCAGATTGAAGCTTTATTAACA GCTGAAAA
ATATTCAGAAATGATTGGTGAATAA 
 

> ywqG 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: ywqG_CC001-ST772_118_AJGE01000037.1[15495:16373] (completely identical) 
Position: 024-contig_320: 22268 … 23147; Length: 879 bp 
Sequence: 
ATGCTAAACATTCAAGACGTTAGTCATCTTTCTAAAAAGGAGCAAAAAGCA TATAACCGT
TTCGTAGAATCTGTAGAAAACGGTAATTTACCAGTACTACCATGTATTGAAATGGATCTA
AAAGAGATGAAAGAAGAAACATTAAACCAGAGTAAGATTGGTGGAATGCCA TTTTTAAA
ATCTTTTAAAGATATACCATTAGATGAAAATAATGTACCAATGGTATTGTT AGCACAGAT
TAATTTGGATAATCTTCCAGAACAACAAGAATTATTTCCTGTAAATGAAGG GATATTGCA
GTTTTGGATTAGTTCAGAAGATCAAATGTATGGTATGACTGAAAATTTAAA GGGAAACAA
TATAAACTCAAGGCTTGTTTATATAAAAGAGCCAATTACAGATTTATCACT CGAAAATAT
TCAAGCGCATTTGAAGTCATTAGATGCTGATAATGAGGATATCCCGTTCAGTGGAGCATT
TTCTATAAAATTTAGATTGTCGAAACAAACTATTACATGTACTGATTATAA GTACGATGA
GGACGTGCTTGCATTGTGGAATAAAGTCAATCCATCCTTCGCGCTAAAATCAATGTTTGG
TGGTTATGATGAATTGATGGAACCTGTGTGTAACACATTTACTGCTAAGGAACCATTTAA
TCAACTTGGTGGTTATCCATATTTTGACCAAATAGATCCAAGAACGAACGATCAAGAACT
GAAAATGTATGATAGAGTCTTACTGCAAATTGATTCTACAAGAGATGGTAA TTCTTCGAT
TATATGGGGTGATTTAGGTATTGCCAATATCTTAGTAAAATCTACTGACCTTGAGGCTATG
AAGTTTGATGATTACATGTATTCATGGGATTGCAGCTAA 
 

> tx_universal2 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1067981:1068021:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 9 … 50; Length: 41 bp 
Sequence: 
TAGAATTGAAAAAAGCTTGTTACAAGCGCATTTTCGTTCAG 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC001_MSSA476_BX571857.1[2756252:2756375] 
Position: 025-contig_192_RC: 209 … 239; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTGGGGCCCCGCCAACTTGCACATTATTGT 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC008_COL_CP000046.1[1182242:1182414]RC 
Position: 025-contig_192_RC: 220 … 250; Length: 30 bp 
Sequence: 



CCAACTTGCACATTATTGTAAGCTGACTTT 
 

> yusF 
Function: protein coding sequence; small primase-like protein (toprim domain) (core genome, 
constant) 
Best match: yusF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[876317:876703] 
Position: 025-contig_192_RC: 529 … 916; Length: 387 bp 
Sequence: 
ATGGCTATTGTAAATAAAGTGATAATTGTTGAAGGAAAATCTGATAAAAAA AGGGTGCA
ACAGGTTATTGCAGAACCAGTCAATATTATTTGTACTCATGGAACAATGAGTATAGATAA
GCTTGATGATATGATAGAATCACTGTATGATAAACAAGTTTTTGTATTAGCCGATTCTGAT
GACGAAGGAGATCGAATTAGAAATTGGTTTAAACGTTATTTGAGTGAAAGTGAACATATA
TTTATTGATAAAACTTACTGTCAAGTTTCGAATTGCCCCAAACAATATTTGGCGCATGTAC
TTTCAAAACATGGCTTTACTTGTAAGAAAGAAACACCTCTTTTACCGAATA TAAATAATG
AAAGGTTAGTTTTAGTAAATGAATAA 
 

> sam-L2 
Function: noncoding RNA SAM riboswitch locus 2 (core genome, constant) 
Best match: sam-L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[877050:877153] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 1262 … 1366; Length: 104 bp 
Sequence: 
CTCTTATCGAGAGTGGTGGAGGGATGTGCCCTACGAAGCCCGGCAACCGTCTTATATAGA
AATGGTGCCAATTCACATAAAGTTTTAACTTTTGAAGATGAGAG 
 

> metN2 
Function: protein coding sequence; methionine import ATP-binding protein 2 (core genome, constant) 
Best match: metN2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[877242:878267] 
Position: 025-contig_192_RC: 1454 … 2480; Length: 1026 bp 
Sequence: 
GTGATTGAATTAAAAGAAGTTGTTAAAGAATATCGGACTAAAAATAAAGAA GTCCTTGCT
GTAGATCACGTTAATTTATCGATTCGAGCAGGATCGATTTATGGCGTCATTGGTTTTTCTG
GAGCAGGAAAAAGTACTTTGATTCGAATGTTTAATCATTTAGAAGCGCCTACATCAGGTG
AAGTTATTATAGATGGAGACCATATAGGTCAATTGTCCAAAAATGGATTAA GAGCAAAA
AGACAAAAAGTAAGTATGATCTTCCAACATTTTAATTTGTTATGGTCAAGG ACTGTGTTA
AAAAATATTATGTTTCCGCTTGAAATTGCAGGTGTCCCTAGAAGGAGAGCTAAGCAAAAA
GCATTAGAACTTGTCGAACTCGTCGGTTTAAAAGGTAGAGAAAAGGCTTATCCATCAGAG
TTATCAGGTGGACAAAAGCAACGTGTTGGGATTGCACGAGCGTTAGCTAATGATCCAACG
GTCTTGCTTTGTGATGAGGCAACAAGTGCACTTGATCCGCAAACAACAGATGAAATTTTA
GATCTACTACTAAAAATTAGAGAACAACAAAATTTAACAATTGTACTAATT ACGCATGAA
ATGCATGTCATTCGTCGTATTTGTGATGAAGTTGCAGTTATGGAAAGTGGTAAAGTGATA
GAACAAGGACCGGTGACACAGGTTTTTGAAAATCCGCAACACACTGTGACAAAGCGATT
TGTGAAAGACGATTTAAATGATGATTTCGAAACATCTTTAACAGAATTAGA GCCATTAGA
AAAAGATGCTTATATCGTTAGATTAGTTTTCGCTGGTTCAACAACAACCGAGCCTATTGTA
TCGAGTCTATCAACTGCCTATGATATTAAAATTAATATTTTAGAAGCAAAT ATTAAAAAT
ACAAAAAATGGAACAGTCGGCTTTTTAGTTCTGCATATTCCATATATTTCAAGTGTAGATT
TTGGAAAATTCGAAAAAGAGTTAATTGAGCGACAAGTTAAAATGGAGGTGT TAAGACAT
GGGTAA 
 

> A6QFC1 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/permease protein (core genome, variable) 
Best match: A6QFC1_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[2226:2921] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 2472 … 3168; Length: 696 bp 
Sequence: 
ATGGGTAAATCATTTAGTGAAATTATAAATGAAATGATTACAATGCCTAAT ATTCAGTGG
CCAGAAGTTTGGACTGCAATAGTCGAAACACTATACATGACAGTCGTCTCAACTATATTT



GCATTTATACTCGGTCTTATTTTAGGTGTGTTATTATTCTTGTCTGCTAAAGGTAAGTCTAT
CGGTGCAAGGTTATTTTATTCTATCGTTTCTTTCATTGTTAACTTATTTAGAGCGATACCAT
TTATTATTTTAATTTTATTATTAATTCCATTTACAAGTTTGATACTTGGAA CGATAAGTGGT
CCGACAGGTGCGTTACCAGCCTTGATTATTGGCGCAGCACCGTTTTATGCAAGGCTCGTA
GAAATTGCTTTTAAAGAAATTGATAAAGGTGTCATCGAAGCGGCCTGGTCAATGGGTGCC
AATACTTGGACAGTAATTCGTAAAGTCCTCTTACCTGAAGCCATGCCAGCGCTAGTGTCT
GGCATTACAGTTACAGCAATCGCTTTAGTTGGTTCAACAGCAGTTGCAGGTGTAATTGGT
GCCGGTGGTTTAGGAAATTTAGCATACTTAACAGGTTTCACTCGAAATCAAAATGATGTC
ATTTTAGTATCAACTGTTTTTATTTTAATTATTGTATTTATAATCCAATTC ATTGGGGATTG
GCTTACAAATAAACTTGATAAACGATAA 
 

> Q2FII0 
Function: protein coding sequence; putative lipoprotein (core genome, constant) 
Best match: Q2FII0_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[2938:3759] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 3184 … 4006; Length: 822 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAATTATTTGGTCTTATTTTAGTATTAACATTTGCAGTTGTATTA GCAGCTTGCG
GTAATGGAAACAAAAGTGGCAGTGACGATAAGAAAATAACAGTAGGTGCTT CACCAGCA
CCACATGCTGAAATTTTAGAAAAAGCAAAACCATTATTAGAGAAAAAAGGT TATGAACT
AGATATTAAAACAATTAACGATTACACTACGCCTAATAAATTACTAGATAA AGGTGAAAT
TGACGCAAACTATTTCCAACATACACCATATTTAAACACAGAGAAAAAGGA TAAAGGTT
ACAAAATCGTAAGTGCCGGTGATGTTCACTTAGAACCTATGGCTGTATACTCTAAAAAGT
ATAAAAGTTTAAAAGAATTACCAAAAGGTGCGACAGTTTATGTGTCTAATA ATCCAGCTG
AACAAGGACGCTTCTTAAAATTCTTCGTTGATGCAGGTTTAATTAAGATCAAAAAAGGCG
TAAAAATTGAAGATGCTAAGTTTAGTGATATTACAGAGAATAAAAAAGATA TTAAGTTTA
ATAATAAACAATCAGCAGAATTCTTACCTAAAATTTATCAAAATGAAGACG CTGATGCTG
TTATCATTAATTCAAACTTTGCAATCGAACAAAAACTAAATCCTAAAAAAG ATTCTATTG
CTGTAGAAAGTGCGAAAGATAATCCTTATGCAAACTTAATTGCTGTTAAAGAAGGACATC
AAGATGATAAGAAAATCAAAGCATTAATTGAAGTATTACAATCTAAAGATA TTCAAGACT
TCATTAATGAAAAATACAACGGTGCAGTTATTCCTGCTAAATAA 
 

> attB_nySa1_var1 
Function:  attachment site in bacterial chromosome of int1-SaPI1 (mobile element) 
Best match: attB_nySa1_var1_empty_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[909898:909994:r]RC 
(completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 3949 … 4046; Length: 97 bp 
Sequence: 
GATATTCAAGACTTCATTAATGAAAAATACAACGGTGCAGTTATTCCTGCTAAATAAATC
ATATTAATGGCTCAGTAACGTGATGTTGCTGGGCTTT 
 

> tx_Q2FII0 
Function:   
Best match: tx_Q2FII0_var1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[879792:879846] (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 4003 … 4058; Length: 55 bp 
Sequence: 
TAAATCATATTAATGGCTCAGTAACGTGATGTTGCTGGGCTTTTTAATTTAAACA 
 

> csbD-L1 
Function: protein coding sequence; stress response protein/locus 1 (core genome, constant) 
Best match: csbD-L1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[880148:880342] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 4359 … 4554; Length: 195 bp 
Sequence: 
ATGGCAGACGAAAGTAAATTTGAACAAGCAAAAGGTAATGTTAAAGAAACA GTAGGTAA
TGTTACTGATAATAAAAATTTAGAAAACGAAGGTAAAGAAGATAAAGCTTC TGGTAAAG



CGAAAGAATTCGTTGAAAATGCAAAAGAAAAAGCAACTGATTTTATTGATA AAGTAAAA
GGTAACAAAGGCGAGTAA 
 

> Q2YWN7 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: Q2YWN7_CC001_MSSA476_BX571857.1[864544:865395:r]RC 
Position: 025-contig_192_RC: 4787 … 5639; Length: 852 bp 
Sequence: 
TTATTCATTTTCAGCGGTAATTCGACCTAAAGTCAAACTTACAATAAAACC GATGATAAA
TACTACTAATGAAACGAACCACATCACGATATTAGTTGGTAAACCTGGAAA TACTGCAAA
GAGGGAGCCAACAACAAAACCAATGATTAATGCAAAAGTCATTAGTTTATG ATGTGTTAG
GAAATACTGGATAATTTTGCTTGAAATAATGAATCCAGCAAGCACCCCAAA TCCGACTGC
AAGTAATATAGGAAGACCGGTAAAGTTAAGTTTAACAACTTCAGATATTGC TAGCATGAC
CGTACCATAGACGCCAAATACTAATAACATAAATGACCCTGAAATACCTGGGAGTAACAT
AGCACTAGATGCACACATACCTGCAATAAAATATTTAATAATAAGACTAGT TGATAGAGT
AAGTGTTTCTCCAGCATGTTTATCACCATTATTCATTAATGTAATAACAAT TAAGATAGCG
ATACCAGCTATAACCATCATGTAATGTTTAGTTGTAAATGACGTTTTATAGTTAGAAATTT
TCAATAAATATGGAACGATACCAATGATTAATCCACCAAAGAAAAACATAG TTGGAATA
TGGTGTTGGCTTAATAAATAATTAAAAAGATTACTTAGTGATCCCATTGCCAGTAACATTC
CAATTATAATGGGGATTAAAAATGTAAAACTTGGCCAAAAACGTCGTGAGA ATATGCCG
CTAATTGAAGCGATAAATTGATTGTAAATACCTAACAATAATGCGATAGTC CCACCGCTA
ACACCAGGTACCAAGTCACTCGTTCCCATAGCAAAACCTTTTAGAATATTAATCCATTTA
AATTGTTGCAT 
 

> sufC 
Function: protein coding sequence; FeS assembly ATPase SufC (core genome, constant) 
Best match: sufC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[881754:882515] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 5966 … 6728; Length: 762 bp 
Sequence: 
ATGGCATCAACATTAGAAATCAAAGACCTACATGTGTCTATTGAGGATAAA GAAATCTTA
AAAGGTGTTAACTTGACAATTAACACTGATGAAATACATGCGATTATGGGA CCAAACGG
GACAGGTAAATCAACTTTATCATCTGCAATTATGGGACACCCAAGCTATGAAGTAACTAA
AGGAGAAGTACTTTTAGACGGTGTAAATATTTTAGAATTAGAAGTTGATGA AAGAGCAA
AAGCAGGATTATTCTTGGCAATGCAATATCCATCAGAAATTACAGGTGTTACAAATGCTG
ATTTCATGCGTTCAGCAATCAATGCGAAACGTGAAGAAGGACAAGAAATCAACTTAATG
CAATTTATTAAGAAATTAGATAAAAACATGGATTTTCTAGACATAGATAAA GACATGGCA
CAACGTTATTTAAATGAAGGTTTCTCAGGTGGAGAGAAGAAACGTAACGAAATCTTACAA
TTAATGATGTTAGAACCTAAGTTTGCAATCTTAGATGAAATCGATTCAGGGTTAGACATC
GATGCATTAAAAGTTGTATCTAAAGGTATTAACCAAATGCGTGGGGAAAACTTTGGTGCA
TTAATGATTACACACTATCAACGATTATTAAATTACATTACTCCTGATAAA GTACATGTAA
TGTATGCTGGTAAAGTCGTTAAATCTGGTGGTCCAGAATTAGCAAAACGTCTTGAAGAAG
AAGGATATGAATGGGTTAAAGAAGAGTTCGGTTCAGCTGAATAA 
 

> sufD 
Function: protein coding sequence; putative FeS assembly protein SufD (core genome, constant) 
Best match: sufD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[882613:883920] 
Position: 025-contig_192_RC: 6826 … 8134; Length: 1308 bp 
Sequence: 
ATGACAACTGATATTTTGAACATTTCTGAAGAACAACTTGTTGATTATTCT AAAGCCCACA
ATGAACCTTCTTGGATGACAGAATTACGTAAAAAAGCTTTGAAATTAACAG AAACTTTAG
AAATGCCAAAACCTGATAAAACAAAATTAAGAAAATGGGATTTTGATTCTT TTAAACAAC
ACGATGTAAAAGGTGATGTTTATCAATCTTTATCACAATTACCTGAGTCAGTAAGAGAAA
TTATTGACGTAGATCATTCTAAAAACTTAGTAATTCAACATAATAATACGA TTGCGTACA
CACAAGTTGATGATAATGCATCTAAAGATGGCGTTATCGTTGAAGGTTTAGCAGACGCTC
TTATGAACCATAGTGATTTAGTACAAAAGTACTTTATGAAAGATGCAGTAA CAGTAGATG



AACATCGTATCACAGCGCTACACACGGCATTAGTTAATGGTGGCGTATTTGTTTATGTTCC
TAAAAATGTAGTTGTAGAACATCCAGTACAATACGTTGTGTTGCACGACGACAAAAATGC
AAGCTTTTATAACCATGTTATCATCGTTACTGAAGAAAGCGCCGAAGTCACATATGTTGA
AAATTACTTATCAAATGCATCTGGTGAAGGAAATCAATTAAATATTATTTC TGAAGTGAT
TGCTGGTGCAAATTCAAATATCACATATGGCTCAGTGGACTATATGGATAAAGGCTTTAC
AGGTCATATCATTCGACGTGGTATTACTGAAGCGGATGCCTCAATTAATTGGGCACTAGG
TTTAATGAATGAGGGTAGCCAAATTATTGATAATACAACAAATTTATTTGG TGATCGTTC
AACAAGTTCACTTAAATCAGTAGTTGTAGGTACAGGCGAACAAAAAATTAA TCTAACATC
TAAAATCGTACAATATGGTAAAGAAACAGATGGTTATATCCTTAAACATGG TGTTATGAA
AGAACATGCATCGTCTGTATTTAATGGTATCGGCTACATTAAGCATGGTGGAACTAAATC
AATTGCTAATCAGGAATCACGTGTATTAATGTTATCTGAACATGCTCGTGGTGACGCGAA
TCCTATTTTATTAATTGATGAAGATGATGTACAAGCTGGTCATGCTGCATCAGTAGGTCGT
GTTGATCCAGATCAACTTTACTATTTAATGAGTCGTGGTATTTCTCAAAGAGAAGCGGAA
CGTCTTGTTATACATGGTTTCTTAGATCCAGTAGTACGTGAATTACCTATCGAAGACGTTA
AACGTCAATTGAGAGAAGTAATTGAACGCAAAGTTTCTAAATAA 
 

> sufS 
Function: protein coding sequence; cysteine desulfurase (core genome, constant) 
Best match: sufS_CC007_TCH959-USA300_AASB02000223.1[8002:9243] 
Position: 025-contig_192_RC: 8248 … 9490; Length: 1242 bp 
Sequence: 
GTGGCCGAACACTCATTTGACGTTAATGAAGTAATCAAGGATTTTCCGATATTAGATCAA
AAAGTCAATGGCAAACGTTTAGCATATCTTGATTCAACAGCGACAAGTCAAACGCCTGTG
CAAGTGTTAAATGTTTTAGAGGATTACTACAAGCGTTATAATTCAAACGTT CATCGTGGT
GTTCATACATTAGGATCATTGGCAACTGATGGTTATGAAAATGCCCGTGAAACTGTTCGT
CGTTTTATTAATGCGAAGTATTTTGAAGAAATCATTTTCACACGCGGAACAACTGCGTCG
ATTAACCTTGTAGCACATAGCTATGGTGATGCAAATGTTGAAGAGGGCGATGAAATTGTT
GTCACTGAAATGGAACATCATGCCAATATTGTTCCTTGGCAACAGTTAGCAAAGCGTAAA
AATGCGACATTGAAATTTATACCAATGACAGCTGACGGTGAATTAAACATCGAAGATATT
AAGCAAACGATTAATGATAAAACAAAGATCGTTGCTATTGCACATATTTCT AATGTACTC
GGTACAATTAATGATGTTAAAACCATTGCAGAAATAGCTCATCAACATGGT GCAATTATC
AGTGTTGATGGGGCGCAAGCAGCACCACATATGAAACTTGATATGCAAGAAATGAATGC
TGATTTTTATAGTTTTAGTGGTCATAAAATGCTTGGACCAACAGGTATTGGCGTATTATTT
GGTAAACGTGAGTTACTACAAAAAATGGAACCGATTGAGTTCGGTGGCGACATGATTGAT
TTTGTAAGTAAGTATGATGCAACATGGGCTGATTTACCTACTAAATTTGAGGCGGGTACT
CCATTAATTGCACAAGCAATTGGGCTTGCAGAAGCTATTCGCTATTTAGAACGCATAGGT
TTTGATGCAATTCATAAATATGAACAAGAATTAACGATATATGCTTATGAG CAAATGTCT
GCAATTGAAGGAATTGAAATTTATGGCCCGCCAAAGGATCGTCGTGCAGGTGTAATAACG
TTTAATTTACAAGATGTACATCCACACGATGTTGCTACAGCCGTAGATACAGAAGGTGTA
GCGGTTAGAGCTGGGCATCATTGTGCGCAACCGTTAATGAAATGGTTAAATGTGTCTTCA
ACAGCTAGAGCGAGTTTTTATATATACAACACGAAAGAAGACATTGATCAG TTAATAAAT
GCCTTGAAACAAACGAAGGAGTTTTTCTCTTATGAATTTTAA 
 

> sufN 
Function: protein coding sequence; SUF system FeS assembly protein/NifU family (core genome, 
constant) 
Best match: sufN_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[885266:885730] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 9479 … 9944; Length: 465 bp 
Sequence: 
ATGAATTTTAATAATCTAGATCAATTATATAGATCTGTCATTATGGATCAT TATAAAAATC
CTAGAAATAAAGGTGTATTAGATAACGGGTCTATGACAGTAGATATGAATA ACCCGACAT
GCGGTGACCGTATACGACTAACATTTGATATAGAAGACGGCATTATAAAAGATGCTAAGT
TTGAAGGTGAAGGTTGTTCGATTTCAATGGCAAGTGCATCGATGATGACACAAGCTGTTA
AAGGTCATTCACTTGGAGAAGCAATGCAAATGAGCCAAGAATTTACGAAAA TGATGCTT
GGTGAAGACTATGTGATTACAGAAGAAATGGGAGATATTGAAGCATTGCAAGGTGTATC



TCAATTCCCAGCTCGTATTAAATGTGCCACATTAGCTTGGAAAGCATTGGAAAAAGGTAC
TGTTGCTAAAGAAGGTAAAGCAGAAGGTACGACTGAAGAAGAATAG 
 

> sufB 
Function: protein coding sequence; iron-regulated ABC transporter membrane component (core 
genome, constant) 
Best match: sufB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[885881:887278] 
Position: 025-contig_192_RC: 10094 … 11492; Length: 1398 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAAAAAGCACCTGATGTTGGGGATTATAAATATGGATTCCACGACGATGATGTG
TCCATTTTCAGATCAGAACGTGGTTTAACTGAGAATATCGTTAGAGAAATTTCTAACATG
AAAAATGAGCCGGAATGGATGTTAGATTTCCGTCTTAAATCATTAAAATTG TTTTATAAA
ATGCCAATGCCTCAATGGGGTGGCGACTTATCAGAATTGAATTTCGATGACATTACTTAC
TATGTAAAGCCTTCAGAACAAGCTGAACGTTCATGGGATGAAGTGCCAGAAGAAATTAA
AAGAACTTTCGATAAATTAGGAATTCCTGAAGCTGAACAAAAATATTTAGC TGGTGTTTC
TGCTCAATATGAATCTGAAGTTGTTTACCATAATATGGAAAAAGAACTTGA AGAAAAAGG
TATTATCTTTAAAGATACAGATAGTGCTTTACAAGAAAATGAAGAATTATT CAAAAAATA
CTTTGCTTCTGTAGTACCTGCAGCAGATAACAAATTTGCGGCGTTAAACTCAGCAGTATG
GTCAGGTGGTTCGTTCATTTATGTACCTAAAAATATCAAACTAGATACGCCACTACAAGC
TTATTTCCGTATTAACTCTGAGAACATGGGTCAATTTGAACGTACATTAATCATTGCTGAT
GAAGGTGCTTCTGTACATTACGTAGAAGGTTGTACTGCACCAGTTTATACAACTAGTTCTT
TACACTCTGCTGTTGTGGAAATCATTGTGCATAAAGATGCGCACGTTCGTTATACTACGAT
TCAAAACTGGGCGAACAATGTATACAATTTAGTTACAAAACGTACTTTTGT TTATGAAAA
CGGAAATATGGAATGGGTAGATGGTAACTTAGGTTCTAAGTTAACGATGAAATATCCAAA
CTGTGTTCTTTTAGGTGAAGGTGCAAAAGGTAGTACATTATCTATTGCATTTGCTGGTAAA
GGACAAGTTCAAGATGCCGGTGCTAAAATGATTCATAAAGCACCAAATACATCTTCAACG
ATTGTTTCTAAATCTATTTCTAAAAATGGTGGTAAAGTTATTTATCGTGGTATTGTACATT
TTGGACGTAAAGCAAAAGGCGCTCGTTCAAATATTGAGTGTGATACATTAATCTTAGATA
ACGAATCAACATCAGATACAATTCCATATAACGAAGTATTCAACGATCAAA TATCATTAG
AACATGAAGCAAAGGTTTCAAAAGTTTCTGAAGAACAATTATTCTATCTAA TGAGTCGTG
GTATTTCTGAAGAAGAAGCGACAGAAATGATTGTTATGGGATTCATCGAACCATTTACAA
AAGAACTTCCAATGGAATACGCGGTCGAAATGAACCGTTTAATCAAGTTCGAAATGGAA
GGTAGTATTGGATAG 
 

> attB_phiSa1 
Function:  attachment site for int6-phiETA (mobile element) 
Best match: attB_phiSa1_empty_CC045-agrI_21200_AFTN01000029.1[429654:429823]RC 
Position: 025-contig_192_RC: 11426 … 11596; Length: 170 bp 
Sequence: 
CCAATGGAATACGCGGTCGAAATGAACCGTTTAATCAAGTTCGAAATGGAAGGTAGTATT
GGATAGCTTTAAACCGCGATGTTAAGCTATTCTTGACTTCCGGAAATGGCTATTGATACC
ATTTTGATACTGAATATAACAAAAAGCCACATTACTGTGGCTTTTTTGTT 
 

> txbi_sufB 
Function:  bidirectional rho independent terminator of sufB and Q2YWM5 
Best match: txbi_sufB_AB046707.1[489:534]  
Position: 025-contig_192_RC: 11556 … 11586; Length: 30 bp 
Sequence: 
TGAATATAACAAAAAGCCACATTACTGTGG 
 

> Q2YWM5 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: Q2YWM5_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[11576:11890:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 11822 … 12137; Length: 315 bp 



Sequence: 
TTAAAATAAGAAAACTATTAATAATATTAAGTTCACTACAGATGTTGCTAA TGGACCGTA
AGTTTTAAAGACATCTTTACTTTTATAACCAACAATCGCATCTAAAAATTG AACTAAAATC
ATTGCAATGGATATAGTTATCAAAAATATAGCACTATGAATGACTAAAGAA AAAATAGCT
AATAAAAATAAAGGTAAGCTTCGACTAAGTGCATAATATGCATTTATATTA TGGCTAGAT
GAACATGCTTGAATTGAATAACCTAAACTTACACTGGCACTGATTATTGTAAATATTGCT
AAAACAAAATACAT 
 

> hl 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: hl_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[12255:13295] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 12501 … 13542; Length: 1041 bp 
Sequence: 
GTGATCATTGCCATAATTATATTGATATTTATTTCGTTTTTCTTTTCAGGAAGCGAGACGG
CATTAACGGCTGCCAATAAAACAAAATTTAAAACTGAAGCTGACAAAGGTG ATAAAAAA
GCAAAAGGCATTGTAAAGTTACTTGAAAAACCAAGTGAGTTTATTACAACG ATTCTAATT
GGGAATAATGTCGCGAATATTTTATTACCAACACTTGTTACAATTATGGCTTTACGTTGGG
GGATTAGCGTTGGTATTGCATCAGCTGTTTTAACAGTTGTTATCATTTTGATTTCCGAAGT
GATTCCCAAGTCTGTCGCTGCAACATTTCCAGATAAAATAACAAGGCTTGTATATCCAGT
TATTAATATTTGTGTCATTGTGTTTCGCCCTATCACATTACTTTTAAATAAGTTGACGGAC
AGTATTAATCGAAGTTTATCTAAGGGCCAACCTCAAGAACATCAATTTTCAAAAGAAGAA
TTTAAAACAATGTTAGCAATTGCTGGACATGAAGGTGCTTTAAATGAAATT GAGACGAGT
AGGTTGGAAGGTGTCATTAATTTTGAAAATTTAAAAGTAAAAGATGTAGAT ACAACACCT
AGAATTAATGTGACGGCATTTGCTTCAAATGCGACATACGAAGAAGTTTATGAAACGGTT
ATGAATAAGCCATACACTAGATATCCAGTGTACGAGGGAGATATTGATAACATTATTGGA
GTGTTTCATTCTAAATATCTGTTGGCTTGGAGTAATAAAAAAGAAAATCAA ATTACAAAC
TATTCAGCTAAGCCATTATTTGTGAATGAACACAATAAAGCTGAATGGGTATTACGTAAG
ATGACTATTTCTAGAAAACATTTAGCAATTGTGTTGGACGAATTTGGTGGTACCGAAGCG
ATAGTGTCACATGAAGACTTAATTGAAGAATTATTAGGTATGGAAATTGAA GATGAGATG
GATAAAAAGGAAAAAGAAAAACTTTCTCAACAGCAAATTCAATTTCAACAA CGGAAAAA
TCGCAACGTATCTATATAA 
 

> npd 
Function: protein coding sequence; putative 2-nitropropane dioxygenase (core genome, constant) 
Best match: npd_CC001_MSSA476_BX571857.1[873310:874377]  
Position: 025-contig_192_RC: 13555 … 14623; Length: 1068 bp 
Sequence: 
ATGTGGAATAAGAATCGACTTACTCAAATGTTAAGTATTGAATATCCAATT ATACAAGCA
GGTATGGCAGGAAGTACGACACCGAAATTAGTTGCATCAGTAAGTAACAGTGGTGGATT
AGGCACAATAGGCGCAGGTTACTTTAATACGCAGCAATTAGAAGATGAAATAGATTATGT
ACGCCAATTAACGTCAAATTCTTTTGGTGTAAATGTCTTTGTACCAAGTCAACAATCATAT
ACCAGTAGTCAAATTGAAAATATGAATGCATGGTTAAAACCTTATCGACGCGCATTACAT
TTAGAAGAGCCGGTTGTAAAAATTACCGAAGAACAACAATTTAAGTGTCAT ATTGATACG
ATAATTAAAAAGCAAGTGCCTGTATGTTGTTTTACTTTTGGAATTCCAAGCGAACAGATT
ATAAGCAGGTTGAAAGCAGCGAATGTCAAACTTATAGGTACAGCAACAAGTGTTGATGA
AGCTATTGCGAATGAAAAAGCGGGTATGGATGCTATCGTTGCTCAAGGTAGTGAAGCAG
GTGGACATCGTGGTTCATTTTTAAAACCTAAAAATCAATTACCTATGGTTGGAACAATAT
CTTTAGTGCCACAAATTGTAGATGTCGTTTCAATTCCGGTCATTGCCGCTGGTGGAATTAT
GGACGGTAGAGGAGTTTTGGCAAGTATTGTCTTAGGTGCAGAAGGGGTACAAATGGGCA
CTGCATTTTTAACATCACAAGATAGTAATGCATCAGAACTACTACGAGACGCAATTATAA
ATAGTAAAGAAACAGATACAGTCATTACAAAAGCGTTTAGTGGAAAGCTTG CACGCGGT
ATCAACAATAGGTTTATCGAAGAAATGTCCCAATACGAAGGCGATATCCCAGATTATCCA
ATACAAAATGAGCTAACAAGTAGCATAAGAAAAGCCGCAGCAAACATCGGC GACAAAG
AGTTAACACATATGTGGAGTGGACAAAGCCCGCGACTAGCAACAACGCATCCCGCCAAC
ACCATCATGTCCAATATAATCAATCAAATTAATCAAATCATGCAATATAAA TAA 



 

> Q2FZX5 
Function: protein coding sequence; putative 5'-nucleotidase (core genome, constant) 
Best match: Q2FZX5_CC001_MSSA476_BX571857.1[876268:877587] 
Position: 025-contig_192_RC: 16594 … 17914; Length: 1320 bp 
Sequence: 
TTGAGGCTTACAATTTATCATACGAACGATATTCATAGTCATTTACATGAA TACGAACGC
ATTAAAGCATATATGGCAGAACAACGGCCACGACTTAATCATCCTTCTTTATATGTTGATC
TAGGTGATCATGTAGATTTATCCGCACCTATAACTGAAGCAACTTTAGGTAAAAAGAATG
TGGCATTACTAAATGAAGCAAAATGTGATGTTGCAACAATCGGTAATAATG AAGGGATG
ACCATTTCACACGAAGCTTTAAATCACCTTTACGACGAAGCAAAATTTATA GTGACATGT
AGCAATGTTATAGATGAATCAGGTCATTTACCAAATAATATCGTTTCTTCTTATATTAAGG
ATATAGACGGTGTGAAAATACTATTCGTTGCAGCGACAGCACCTTTTACCCCATTTTATCG
TGCACTAAATTGGATTGTTACCGATCCACTTGAATCTATAAAAGAAGAAAT TGAACTTCA
ACGAGGTAAATTTGATGTATTAATCGTGCTAAGTCATTGTGGCATTTTCTTCGATGAAACA
TTATGCCAAGAATTGCCTGAAATTGATGTCATTTTTGGTAGTCATACGCATCATTATTTTG
AACATGGTGAAATCAATAATGGTGTACTGATGGCGGCAGCTGGAAAGTATGGTAATTATC
TTGGAGAGGTTAATTTAACTTTTGAGGCACATAAAGTAGTACATAAAACTG CAAAGATTA
TTCCTTTAGAAACATTACCTGAAGTTGAAACTTCATTTGAAGAAGAAGGAA AAACGTTAA
TGTCCAATTCAGTAATTCAACATCCAGTAGTGCTTAAGCGTAGTATGAATCACATAACTG
AAGCTGCATACTTATTAGCTCAAAGTGTTTGTGAGTATACACATGCACAATGTGCCATCA
TCAATGCTGGCTTACTCGTTAAAGATATTGTAAAAGATGAAGTGACAGAATATGACATTC
ATCAAATGTTACCGCATCCGATTAATATGGTAAGGGTTAGACTTTCTGGTGTGAAATTAA
AAGAGATTATAGCTAAAAGTAATAAACAAGAATATATGTATGAACATGCAC AAGGTTTG
GGTTTCAGAGGGAATATATTTGGAGGATATATTCTTTATAATTTAGGGTACATTCATTCTA
CAGGGCGTTACTATCTGAATGGAGAAGAAATCGAAGACGACAAAGAATATGTATTAGGT
ACGATAGACATGTATACGTTCGGTCGTTATTTCCCAACACTGAAAGAATTACCAAAAGAG
TATTTAATGCCAGAGTTTTTAAGAGATATATTTAAAGAAAAATTATTGGAA TATTAA 
 

> lipA 
Function: protein coding sequence; lipoyl synthase (core genome, constant) 
Best match: lipA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[893702:894619] 
Position: 025-contig_192_RC: 17997 … 18915; Length: 918 bp 
Sequence: 
ATGGCGACAAAAAACGAGGAAATATTACGTAAACCGGATTGGTTGAAAATA AAATTAAA
TACCAACGAAAACTATACAGGACTTAAGAAGATGATGAGGGAAAAAAATCT TAATACTG
TATGTGAAGAAGCTAAATGTCCTAATATACATGAATGTTGGGGTGCACGTCGTACAGCGA
CATTTATGATTTTAGGTGCCGTATGTACAAGAGCTTGTCGTTTTTGTGCGGTTAAGACAGG
TTTACCTAATGAACTTGATTTAAATGAGCCTGAACGTGTAGCTGAATCAGTTGAATTAAT
GAACTTGAAACACGTTGTTATCACTGCTGTTGCGCGTGATGATTTAAGAGATGCTGGTTC
AAATGTTTATGCTGAGACAGTACGTAAAGTTAGAGAAAGAAATCCATTTAC AACGATTGA
AATTTTACCATCAGATATGGGCGGGGACTATGATGCGTTAGAAACATTAATGGCTTCAAG
ACCTGACATTTTAAACCATAATATTGAAACTGTTCGTCGATTAACACCGAGAGTTCGTGC
GCGTGCGACTTACGACAGAACATTAGAGTTTTTACGTCGTTCAAAAGAATTACAACCGGA
TATCCCAACTAAATCAAGTATTATGGTTGGATTAGGTGAAACTATAGAAGA AATTTATGA
AACGATGGATGATTTACGTGCGAATGATGTAGATATTTTAACGATTGGTCAATATTTACA
ACCTTCACGTAAACATTTAAAGGTTCAAAAATATTACACGCCTTTAGAGTT TGGTAAATT
AAGAAAAGTGGCAATGGATAAAGGGTTTAAACATTGCCAAGCTGGACCTTTAGTACGTA
GTTCTTATCATGCGGATGAGCAAGTAAATGAAGCTGCTAAAGAAAAGCAACGCCAAGGT
GAGGCACAGTTAAATAGTTAA 
 

> nagD 
Function: protein coding sequence; nagD-like protein (core genome, variable) 
Best match: nagD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[972381:973160] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 20304 … 21084; Length: 780 bp 



Sequence: 
ATGAAACAGTATAAAGCGTATTTAATCGATTTAGATGGCACAATGTATATG GGAACAGAT
GAGATTGATGGAGCAAAACAATTCATCGATTATTTAAATGTAAAAGGCATT CCTCATTTA
TACGTAACTAATAATTCAACAAAAACACCTGAGCAAGTAACTGAAAAATTA CGTGAAAT
GCACATTGATGCTAAACCAGAAGAGGTTGTAACGTCAGCGTTAGCCACTGCTGATTATAT
TTCAGAACAATCACCAGGAGCATCAGTATATATGTTAGGTGGGAGTGGTTTAAATACTGC
GTTAACCGAAGCGGGACTTGTCATTAAAAATGACGAGCATGTTGATTATGTAGTTATTGG
ACTTGACGAACAAGTTACATATGAAAAGCTTGCGATTGCAACGTTAGGTGTAAGAAATGG
TGCAACATTTATTTCTACAAATCCTGATGTATCAATTCCTAAAGAGCGTGGTTTATTACCT
GGTAATGGTGCTATTACAAGTGTTGTAAGTGTATCGACAGGTGTATCGCCACAATTTATT
GGTAAACCAGAACCGATTATTATGGTTAAAGCATTAGAAATTTTAGGATTA GATAAATCC
GAAGTTGCTATGGTAGGCGATTTGTACGATACCGATATTATGTCTGGTATTAACGTAGGT
ATGGATACGATTCATGTACAAACAGGTGTATCTACGTTAGAAGATGTGCAAAATAAAAAT
GTGCCACCAACGTATTCTTTTAAAGATTTAAATGAAGCAATAGCTGAATTA GAAAAATAG 
 

> gyaR 
Function: protein coding sequence; glyoxylate reductase (core genome, variable) 
Best match: gyaR_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[20870:21829] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 21116 … 22076; Length: 960 bp 
Sequence: 
TTGGTAAAAATAGTTGTTTCGAGGAAAATCCCAGATAAATTTTATCAACAA TTAAGTAAA
CTTGGTGACGTTGTTATGTGGCAAAAATCATTAGTGCCTATGCCTAAAGATCAATTTGTGA
CAGCACTTCGTGACGCAGATGCTTGTTTTATTACATTAAGTGAACAGATCGATGCAGAAA
TTTTAGCGCAATCACCAAATTTAAAAGTAATTGCGAATATGGCTGTAGGATATGACAACA
TCGATGTTGAAAGTGCAACAGCGAATAACGTGGTTGTCACGAATACACCAAATGTACTTA
CTGAAACAACTGCAGAATTAGGATTTACATTAATGCTTGCTATAGCACGCCGTATTGTAG
AAGCTGAAAAATATGTAGAAGCAGATGCATGGCAAAGCTGGGGTCCTTATTTATTGTCAG
GTAAAGATGTCTTCAATTCAACTATTGGAATATATGGTATGGGAGATATTGGTAAAGCTT
TTGCAAGAAGGTTGCAAGGGTTTAATACTAATATTCTTTATCATAATCGATCAAGACATA
AAGATGCAGAGGCGGACTTTAATGCAACATATGTTTCTTTTGAAACGTTGTTAGCAGAAA
GTGATTTTATCATCTGTACAGCGCCACTTACAAAAGAAACACATCATAAAT TTAATGCTG
AAGCATTTGAACAAATGAAAAATGATGCAATTTTTATTAATATCGGTAGAG GACAAATTG
TAGATGAAACAGCATTAATCGATGCACTAGACAATAAAGAAATTTTAGCAT GTGGTTTAG
ATGTATTAGCAAATGAACCGATTGATCATACACATCCATTAATGGGACGTGATAATGTTC
TGATTACACCACACATTGGTAGCGCATCAGTAACAACACGGGACAATATGATTCAATTAT
GTATTAATAATATAGAAGCGGTTATGACAAATCAGGTACCACATACTCCAGTAAATTGA 
 

> dltX 
Function: protein coding sequence; putative protein located in teichoic acid biosynthesis gene cluster 
(core genome, constant) 
Best match: dltX_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[898192:898344] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 22487 … 22640; Length: 153 bp 
Sequence: 
ATGAAATCTAAAAGTAAACAGCCACCTAATAAATATGTTGAAGCATTCAAA CCATATTTA
TTAACACTATTGTATTTGGCAATATTTATTACTTTATATTTAATTTATGGC AGTGGCGACA
CACACAATAACTTCATTTATAATGAGTTCTAA 
 

> dltA 
Function: protein coding sequence; D-alanine-D-alanyl carrier protein ligase (core genome, constant) 
Best match: dltA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[898360:899817] 
Position: 025-contig_192_RC: 22655 … 24113; Length: 1458 bp 
Sequence: 
ATGACAGATATTATTAACAAGCTGCAAGCGTTTGCGGATGCAAATCCACAAAGCATTGCT
GTTAGACACACAACTGATGAATTAACTTATCAACAGTTAATGGATGAGTCTAGTAAATTA
GCACATCGATTACAAGGTAGTAAGAAACCGATGATTTTATTCGGTCACATGTCACCATAT



ATGATTGTTGGGATGATTGGTGCCATTAAAGCAGGATGTGGATATGTACCTGTAGACACT
TCAATTCCTGAAGACCGTATTAAAATGATTATTAACAAGGTTCAACCAGAG TTTGTATTTA
ATACGACTGATGAATCATTTGAAAGTTTAGAAGGCGAAGTATTTACAATAG AAGATATTA
AAACATCTCAAGACCCAGTAATTTTTGATAGTCAGATTAAAGATAACGACA CAGTATACA
CAATCTTTACATCTGGTTCTACTGGGGAACCTAAAGGTGTTCAAATTGAATATGCAAGTTT
AGTTCAATTTACTGAGTGGATGTTAGAACTTAATAAATCAGGAAATGAACA ACAATGGCT
TAACCAAGCGCCATTTTCATTTGATTTATCTGTAATGGCTATTTATCCATGTTTAGCATCA
GGCGGTACATTAAATCTTGTAGATAAAAACATGATTAATAAACCTAAATTA TTAAATGAA
ATGCTAACAGCAACACCGATTAACATTTGGGTATCAACACCATCATTTATGGAAATGTGT
TTATTATTACCAACGCTTAATGAAGAACAATATGGTAGTCTTAATGAATTC TTCTTCTGTG
GTGAAATTCTACCTCACAGAGCAGCAAAAGCGTTAGTAAACCGTTTCCCAAGTGCGACGA
TTTACAACACATATGGTCCAACTGAAGCTACGGTAGCAGTTACAAGTATTCAAATTACAC
AAGAAATCTTAGATCAATATCCGACATTACCTGTTGGCGTTGAAAGACCAGGCGCAAGAT
TATCTACTACAGATGAAGGTGAACTTGTTATCGAAGGTCAAAGTGTAAGTTTAGGATACT
TAAAAAATGACCAAAAAACAGCTGAAGTATTTAATTTCGATGACGGTATTC GTACATATC
ACACTGGTGATAAAGCGAAGTTTGAAAATGGTCAATGGTTCATTCAAGGTCGTATTGATT
TCCAAATCAAATTGAATGGCTACAGAATGGAATTAGAAGAAATTGAAACAC AATTACGC
CAGTCTGAGTTCGTAAAAGAAGCGATTGTTGTACCTGTATATAAAAATGATAAAGTTATT
CATTTAATTGGTGCAATTGTGCCAACGACTGAAGTTACGGACAATGCAGAAATGACTAAA
AATATTAAAAATGACTTGAAATCACGCTTACCAGAGTATATGATTCCTAGA AAGTTTGAA
TGGATGGAACAATTGCCATTGACTTCAAATGGTAAAATTGACAGAAAGAAA ATTGCAGA
GGTAATTAACGGATGA 
 

> dltB 
Function: protein coding sequence; hypothethecal membrane transporter (core genome, constant) 
Best match: dltB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[899814:901028] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 24109 … 25324; Length: 1215 bp 
Sequence: 
ATGATTCCATATGGTGATTTTACATTCTTCTTAATTGCTTTAATTGCATTATTACCAGTCAT
TATACTTGGATTTTTAGGTAAGCGAAGTTACATTTATAATGGCGTAGTTACAGCATTTATG
ATTGTGTTAATCTTTTCTTCTGATAAACATAATCTGTTTGACCAAAAGTAT TTAAGTGTTC
AATTAATTAGTTTTATTATTTACGTCGTATGGCAAGTTTTATTGATAATGT TTTATTATCAT
TCAAAACCAAAAAATAATTCATTTTCAAAATTTGTAACTGTAATGGTTTTA TCAATATTGC
CATTAGCACTTGTGAAAGTGTTACAAAGTACATGGTTAGGTGGACATCAGATTCACTTCC
ATGAAAGTAAATTAATTGAATTTGTTGGTTTCTTAGGAATTTCTTATGTTA CATTCAAAAG
TGTGCAGTTAATTATGGAAATTCGTGATGGTTCTATCAAAGAAATTAAAGT ATGGAAATT
AATTCAATTTATTTCATTCTTCCCAACGATTTCATCTGGACCAATCGATCGTTACAAACGT
TTCGTTAAAGACGATAAAAAAGTACCAACAGGCAATGAATATCGTGAATTA GTATTAAA
AGCAATTCACATGATTATGCTTGGTTTCTTGTATAAATATATTGTTGCTTACTTTATTAACA
CATATGCAATCATGCCGTTACAATTAGACTTACATGGCTTTGTCAATTTGTGGTTATATAT
GTACGCATACAGCTTATATTTATTCTTTGACTTTGCAGGTTATAGTTTATTTGCGATAGCA
TTTAGTTATTTATTCGGTATTAAAACACCACCAAACTTCGATAAACCTTTCAAAGCGAAA
AATATTAAAGATTTCTGGAATAGATGGCATATGACATTATCATTCTGGTTCAGAGATTGT
ATTTACATGAGATCTTTATTCTACATGTCTCGTAAAAAATTATTGAAGAGT CAATTTGCAA
TGTCTAACGTGGCATTCTTAATCAACTTCTTCATAATGGGAATTTGGCATGGTATCGAAGT
GTATTACATTGTTTATGGTTTATACCATGCAGCATTGTTTATAGGTTATGGCTATTATGAA
CGTTGGCGTAAGAAACATCCGCCACGTTGGCAAAATGGTTTCACAACAGCACTTAGCATT
GTGATTACATTCCACTTTGTAACATTTGGCTTTTTAATCTTCTCAGGTAAACTTATATAA 
 

> dltC 
Function: protein coding sequence; D-alanine--poly(phosphoribitol) ligase subunit 2 (core genome, 
constant) 
Best match: dltC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[901046:901282] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 25341 … 25578; Length: 237 bp 
Sequence: 



ATGGAATTTAGAGAACAAGTATTAAATTTATTAGCAGAAGTAGCAGAAAAT GATATTGTA
AAAGAAAATCCAGACGTAGAAATTTTTGAAGAAGGTATTATTGATTCTTTC CAAACAGTT
GGATTATTATTAGAGATTCAAAATAAACTTGATATCGAAGTATCTATTATG GACTTTGATA
GAGATGAGTGGGCAACACCAAATAAAATCGTTGAAGCATTAGAAGAGTTACGATGA 
 

> dltD 
Function: protein coding sequence; putative exoprotein (core genome, constant) 
Best match: dltD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[901279:902454] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 25574 … 26750; Length: 1176 bp 
Sequence: 
ATGAAATTAAAACCTTTTTTACCCATTTTAATTAGTGGAGCGGTATTCATTGTCTTTCTATT
ATTACCTGCTAGTTGGTTTACAGGATTAGTAAATGAAAAGACTGTAGAAGATAATAGAAC
TTCATTGACAGATCAAGTACTAAAAGGCACACTCATTCAAGATAAGTTATA CGAATCAAA
CAAGTATTATCCTATATACGGCTCTAGTGAATTAGGTAAAGATGACCCATTTAATCCTGC
AATTGCATTAAATAAGCATAACGCCAACAAAAAAGCATTCTTATTAGGTGC TGGTGGTTC
TACAGACTTAATTAACGCAGTTGAACTTGCATCACAGTATGATAAATTAAA AGGTAAGAA
ATTAACATTTATTATTTCACCACAATGGTTTACAAACCATGGTTTAACGAA TCAAAACTTT
GATGCTCGTATGTCTCAAACTCAAATTAATCAAATGTTCCAGCAGAAAAACATGTCTACT
GAATTAAAACGTCGTTATGCACAACGTTTATTACAGTTTCCACATGTACACAATAAAGAA
TACTTGAAATCTTATGCTAAAAACCCTAAAGAAACTAAAGATAGTTATATT TCTGGTTTTA
AAGAGAATCAATTGATTAAAATAGAAGCGATTAAATCATTGTTTGCAATGG ATAAATCTC
CATTAGAACATGTTAAACCTGCTACAAAACCAGACGCTTCTTGGGATGAGATGAAACAAA
AAGCAGTTGAAATTGGTAAAGCTGATACTACATCGAATAAATTTGGTATTA GAGATCAAT
ACTGGAAATTAATTCAAGAAAGTAAGCGTAAAGTTAGACGTGACTACGAAT TCAATGTTA
ATTCTCCAGAATTCCAAGATTTAGAATTACTTGTAAAAACAATGCGTGCTGCTGGTGCAG
ATGTTCAATATGTAAGTATTCCATCAAACGGTGTATGGTATGACCACATTGGTATCGATA
AAGAACGTCGTCAAGCAGTTTATAAAAAAATCCATTCTACTGTTGTAGATA ATGGTGGTA
AAATTTACGATATGACTGATAAAGATTATGAAAAATATGTTATCAGTGATG CCGTACACA
TCGGTTGGAAAGGTTGGGTTTATATGGATGAGCAAATTGCGAAACATATGAAAGGTGAA
CCACAACCTGAAGTAGATAAACCTAAAAATTAA 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 27569 … 27578; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATGAACTAT 
 

> ampA 
Function: protein coding sequence; cytosolic leucine aminopeptidase (core genome, constant) 
Best match: ampA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[907224:908699] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 31519 … 32995; Length: 1476 bp 
Sequence: 
ATGAATTTTAAATTAAATAACACACTAAGCAACGAAATAAATACATTGATT ATTGGTATA
CCAGAACATTTAAATCAGTTAGAGCGCATTAGTTTTAATCATATCGATATT ACAGAATCA
CTTGAAAGACTAAAACATCAACATATTATTGGTAGTAAAGTTGGGAAGATT TATACAACT
GCATTTGATGTACAAGATCAAACATATCGTTTAATTACAGTTGGTTTAGGAAACTTAAAG
ACACGTAGTTATCAAGATATGTTGAAAATATGGGGACATCTTTTCCAATACATAAAGTCA
GAACACATTGAAGATACGTATTTACTTATGGATTCATTTATTTCAAAATAT GATCAGTTAT
CAGATGTATTAATGGCATGCGGTATTCAAAGTGAGCGTGCAACATATGAATTCGATCATT
ATAAATCAAGTAAGAAGGCACCGTTTAAGACGAATTTAAACCTTATTAGTG AATCATTAA
TTGAATTAGATTTTATTCATGAGGGTATCAGTATTGGCCAATCCATTAATTTGGCAAGAGA
CTTTAGTAATATGCCACCGAATGTATTAACACCACAAACATTTGCAGAAGATATTGTTAA
TCATTTTAAAAATACAAAGGTCAAAGTAGATGTTAAAGATTATGACACTTT AGTTTCTGA
AGGATTCGGACTTTTACAAGCAGTAGGTAAAGGTAGTAAGCATAAACCGAGATTAGTAA



CCATCACATATAATGGCAAAGACAAAGATGAAGCACCAATTGCCTTAGTTGGTAAAGGT
ATAACGTATGATTCTGGTGGTTATAGTATTAAAACGAAGAATGGCATGGCTACAATGAAG
TTTGACATGTGTGGCGCTGCGAATGTCGTTGGTATCATTGAAGCGGCTAGTCGTTTACAAC
TGCCTGTAAATATTGTCGGAGTGCTTGCGTGTGCTGAAAATATGATAAATGAAGCATCAA
TGAAGCCAGATGATGTATTTACAGCATTAAGTGGTGAAACTGTAGAAGTAATGAATACAG
ACGCTGAAGGTAGATTAGTCCTTGCAGATGCTGTGTTTTATGCAAATCAATATCAGCCTA
GTGTGATTATGGACTTTGCTACATTAACGGGTGCAGCAATTGTTGCACTAGGCGATGATA
AAGCTGCTGCATTTGAATCGAATAGTAAAGTGATATTAAACGATATATTAC AAATAAGTT
CTGAAGTCGATGAAATGGTATTTGAATTACCGATTACTGCAACCGAACGTGCAAGTATTA
AACACAGTGATATCGCTGATTTAGTTAACCATACGAATGGACAAGGTAAAGCGCTATTTG
CGGCAAGTTTTGTAACACATTTTAGTGGTCAAACACCTCACATTCATTTCGATATTGCAGG
TCCAGCAACGACTAATAAAGCTTCATATAATGGTCCAAAAGGGCCAACAGGATTTATGAT
TCCGACGATAGTACAATGGTTAAAACAACAATAA 
 

> nhaC3 
Function: protein coding sequence; Na+/H+ antiporter (core genome, variable) 
Best match: nhaC3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[909110:910426] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 33405 … 34722; Length: 1317 bp 
Sequence: 
ATGATAAATGCAGTAGTAATAGCAGTAATTTTAATGATTGTGCTATGTTTA TGTCGATTAA
ACGTAGTTATAAGCTTATTTATCAGTGCGCTAGTTGGTGGCTTAATTTCAGGCATGAGCAT
TGAAAAAGTTATAAATGTATTTGGGAAAAATATAGTCGATGGTGCTGAGGT AGCATTAAG
CTATGCTTTATTAGGTGGATTTGCAGCATTAATTTCATACAGTGGTATCACAGACTATTTA
GTAGGAAAAATTATAAATGCAATTCACGCTGAAAATAGTCGATGGTCAAGA GTTAAAGT
CAAAGTGACAATAATCATTGCATTATTAGCTATGAGTATCATGAGTCAAAA CTTAATTCC
TGTACATATTGCATTCATTCCAATTGTCATCCCACCATTGTTAAGTCTGTTTAATGACTTA
AAAATAGATAGACGTTTAATCGGTTTGATTATCGGTTTTGGTTTATGTTTCCCGTATGTGT
TATTACCATATGGATTCGGTCAAATTTTCCAGCAAATTATTCAAAGTGGCTTTGCAAAGGC
GAATCACCCAATTGAGTTTAATATGATTTGGAAAGCAATGCTTATTCCTTCAATGGGGTAT
ATTGTTGGCTTACTTATCGGTTTATATGTATATCGTAAACCACGTGAATATGAAACACGTA
AAATTTCAGATAGTGACAATGTTACAGAGTTAAAACCATATATCTTAATAG TAACAATTG
TAGCAATACTAGCTACATTTTTAGTACAAACATTTACAGATTCAATGATTT TTGGTGCACT
GGCAGGGGTACTCGTATTCTTTATTTCACGTGCATATAATTGGTATGAATTAGATGCTAAG
TTTGTTGAAGGTATTAAAATTATGGCTTATATTGGTGTAGTTATTTTAACA GCAAATGGAT
TTGCTGGTGTAATGAATGCTACTGGTGATATAGATGAATTAGTTAAAACTTTAACAAGTA
TTACTGGTGATAATAAATTATTTAGCATTATCATGATGTATGTGATAGGTT TAATTGTCAC
TTTAGGTATTGGATCATCATTTGCAACAATTCCTATTATCGCATCATTATTCATTCCTTTTG
GAGCGTCAATTGGACTAGATACAATGGCATTAATCGCATTGATTGGAACAGCGAGTGCAT
TAGGTGACTCAGGTTCACCTGCAAGTGATTCAACATTAGGACCAACTGCGGGATTAAATG
TTGATGGCCAACATGATCATATACGCGATACATGTGTACCAAACTTCTTGTTTTATAATAT
TCCTTTAATGATTTTCGGTACTATTGCTGCTATGGTACTATAA 
 

> mnhG 
Function: protein coding sequence; Na(+)/H(+) antiporter/subunit G 
Best match: mnhG_CC008_COL_CP000046.1[951804:952160:r]RC (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 36573 … 36930; Length: 357 bp 
Sequence: 
CTACAATTTTGTGTCTTTTAAGTCTTCCGAAATTTCATCGACTTTAGTCTTTTTAGTATAAG
GCGTTTTAATATTATATGCTGCTTTCATAATCATATGACTTGAAAGAGGACCTGTAATTAA
TACAAAGATAATCGCAACGATTAATTGCATATTTACAAAACCTTGAGTAGC AATAAAATA
TAAAAACGTACCAAATAGTAATGACATTGCACCTAATGTTGATGCTTTTCCGGCAGCATG
TGCACGTGAATATACATCTTCAAGTCTCAATAATCCTATAGCTGCTAGGGCGCTAATTAA
AGCACCGATGATAACAAAGATAAGTGCAAGACTAATCAGTATGATTTTGAT CAT 
 

> mnhF 



Function: protein coding sequence; Na(+)/H(+) antiporter/subunit F 
Best match: mnhF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[912612:912905:r]RC (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 36907 … 37201; Length: 294 bp 
Sequence: 
CTAATCAGTATGATTTTGATCATGTTCAATCACCTTACCTTTGTCCATAAATTTAGAGAAT
ACTGCAGTACCTAAAAAAGCTAATATACCAATCATCATAATAACGACAATC ATGTATTTA
ATATTTAATAAAATACTGAATAATGCTATAACTGCCATTAATTGAAGACCA ATCGCATCT
AATGCGACAACACGATCGGCAAGTGATGGGCCTAGCACAACGCGAATGAGCATAGCTAA
CATAGAAATGACAACTATGATTAATGCAATAACGATAATAACATTATGATT CAT 
 

> mnhE 
Function: protein coding sequence; Na(+)/H(+) antiporter/subunit E 
Best match: mnhE_AB015981.1[5474:5953]RC  
Position: 025-contig_192_RC: 37200 … 37680; Length: 480 bp 
Sequence: 
TTATATTTCGCCCACCTCTCTTACAATTTTCTCTAATGATGTTTTAATACTTTCTACTTCTTG
CTCTTTAGTTGAAAAATCTATGGCATGAATATAAATTTTTGTACGATCGTCACTTACACCA
AGCACTACAGTACCAGGTGTTAATGTAATTAAATTAGACAGCAAGACAATT TGCCAATCT
TTTTTTAAATCTGTGTGATAAACAAAGAATCCTGGTTCATTTTTAATCGAA GGTTTAATAA
TAATTTTCAAAACATCAAAATTAGCTTTAATCAGTTCGATTAAGAAAATAA TAACTAATTT
AATAATACGATATAGCGTGATGACATAAAATCTACCTGGTAACACCCTGTGTAAGAGGTA
AACAAGAACTAGGCCAAAGATGAAACCTAACACAAAGTTATTTGTTGTGTA ACTATTTGT
CACAAACAACCAAAACACTGCGATAATAAAGTTTAATACTAATTGTACAGC CAT 
 

> mnhD 
Function: protein coding sequence; Na(+)/H(+) antiporter/subunit D 
Best match: mnhD_AB015981.13976:5472RC  
Position: 025-contig_192_RC: 37681 … 39178; Length: 1497 bp 
Sequence: 
TTATTTACCTCCTAATACAGCTTTAACATAGGTTGATGGATTGTAGAATGTTTCTGCACCA
GCTTTTACCATTGGATATAAGTAATCTGCTGACAATCCATATAAAACAGTTATCACAACT
GCAACGATTGCAATCGTAGTTAAATAATTGACGTCGACTTTGTTATTAAGATCATATCCTT
TTGGTTGACCGAAAAAGCCTTGTAGGAATATGCGAATGACAGAATATAATACGACTAAA
CTTGATAATAAGACAATGACACCACTTAAATAAAATCCTCTTTCAAATGTT GATTGGACA
ATGAAAAATTTTCCATAAAAGCCACTGAGTGGGGGAATGCCAGCTAAACTTAATGCTGCG
ATAAAGAATGACCAACCAAGTACAGGATATCGTTTAATTAAGCCACCAAAT TGTCTTAAA
TCAGCAGTGCCTGTAATTTTAATCATAATTCCGATAAGCAAGAATAATGCAAGTTTTACT
AACATGTCGTGCAATGTATAGTAAATAGCCCCAATCATACCTGACTCTGTCATCATTGCA
ACGCCGACTAAGATCACACCTACAGCAATCATGACATTGTATAGGATGATTTTTTTAATG
TTGGCATATGCAACAGCACCGACACAACCAAAGATGATCGTTAATAATGCTAAGAATAA
AATGACATAATGTGAAAAGCTTACATTATCACTAAAGAATAGGCTCAATGT TCTAGCGAT
TGCATAAACACCAACTTTTGTTAACAAAGCACCAAAGAATGCAATGATTGG AATTGGTGG
TGCATAGTATGCACTAGGTAACCAAACAAACATTGGGAATACGCCAGCTTTTGTAGCAAA
AACAAAGATAAATAGTATGAAAACGATATTGACTAAGCCACTGTCATGCGC TGAAAGGT
TAGCTAATTTATTGCTTATATCTGCTAGATTCAATGTTCCTACTACTGAATATAAAATCGC
TACACCCATTACGAAGAAGGATGACGATACAACGTTAACAAGAACATATTT GATTGTTTC
TTGTAGTTGAATTTTTGTAGAACCAATTACTAATAAGAAATAAGATGACAT TAAAAATAC
TTCGAAAAATACGAATAGGTTGAAAATGTCACCAGTTGTGAATGCACCAATGATACCTAT
TAACATAAATAGTACTGAAAAATAATAATAATATCTTTCACGTTCAATACC AATTGTTTG
GTATGAATATAAAATCACAATAGCTGTAATAATAATACTAGTAATTATTAG TAGGGCACT
GAATATGTCTAATACAAAGACAATACTGTATGGTGCTTTCCATGAACCTAGCTCTACGCG
TATTGGTCCATGTTTAACAACATTTGCTAAATTGATAATTGCCACGACCAAGGTTAATAAT
GTACCGCCTAGTGCGACATAACGCTTTATAATAGGACGCTTTCCAATAAAGACAAGTAAT
ATGGCTGTAATTACTGGAATAACTAGCGTTAACACAAGCATATTACTTTCAATCAT 
 



> mnhC 
Function: protein coding sequence; Na(+)/H(+) antiporter/subunit C 
Best match: mnhC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[914875:915216:r]RC (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 39170 … 39512; Length: 342 bp 
Sequence: 
TCAATCATCTTCTGGAACTCCTTTCATACTCTCAACGTTATCTGTGCCTAATTCTTTATATG
TTCTAAATGCTAATACTAAGAAAAAGGCTGTTGTCGCAAAGGCGATAACGATTGCTGTTA
AAATAAGTGCTTGCGGGATAGGATCAACATAGCTTTTTACGTTCGCTTCATAAATTGGAA
CAGTACCATGTTTAAGTCCGCCCATAGTTATTAAAAATAAATTTGCTGCATGTGTTAATAG
TGTAGTTCCCATAACAATTCGTATCAGACTTTTAGACAAAACGAGATAGACACTAATTGC
TGTGAGAATACCACTAACAAAAATCATAATAATTTCCAC 
 

> mnhB 
Function: protein coding sequence; Na(+)/H(+) antiporter/subunit B 
Best match: mnhB_AB015981.1[3214:3642]RC  
Position: 025-contig_192_RC: 39511 … 39940; Length: 429 bp 
Sequence: 
CTATTCGTTCTCTCCAATCGAAATAATAATTGTCATGACAGTACCAACTACTGCACATAAA
ACACCGAAATCAAAGAATACTGCTGTTGTCATATGAACAGGTTCTAATATA AATAACGGT
ATATCAAATGTGACATGCGTAAAGAAATTTTTGCCTAAAAACCAACTTGCG ATAGGCGTC
GCAATACAAAAAACTAATCCGATACCTATCAAGATTTTAAAATCTAATGGG AAAATTTTA
CGCATTGTTTCTATATCAAATGCAATCGTAATGATAACAAGTGAACTTGCGAATAATAAT
CCGCCGACGAATCCGCCACCAGGTGTATAATGTCCTGCTAAGAAAAGTGAAAAACCAAA
GACCATTACCATGAAAAAGATAATAACTGCAGCAAATTGCAAAATTAGATC ATTTTGTTG
TCTATTCAT 
 

> mnhA 
Function: protein coding sequence; Na(+)/H(+) antiporter/subunit A 
Best match: mnhA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[915637:918042:r]RC 
Position: 025-contig_192_RC: 39932 … 42338; Length: 2406 bp 
Sequence: 
CTATTCATGATTTTTCACCTCGTTACCTTGCGTTTGACGCTTTTTACGTAATTTAATCATTG
TATATACAGCTAATCCTGCGATACCAAGCACAGATGACTCGAATAAAGTATCCATACCAC
GGAAATCAACAAGTATGACGTTTACCATGTTTTTACCGTGAGCTAAATCATAAACGTGCT
CTTGATAAAACTTAGATATCGATTCAAAATGTCTATTTCCGTATGCAATTA AACCGATAAT
AATGACGGACAAACCAACACCACCAGCAATTAAAGCATTAGTAAGCTGGAATGAGCGCT
TTTCATTATAACGATTTAAATTTGGTAAGTGGTAGAAGCATAATAAGAACA ATGCTGTTG
AAATAGATTCAACGACAAACTGTGTCAATGCTAAGTCGGGTGCTTTAAAGAATATAAACA
ATACAGACACAGCATATCCAACTGCACTTAACATAATGATGCTAAATAATC TTGATTTAG
CGAAAAGAATTAAAAAGGCAGCACTTAATAATAAAATTACGATACAAACTT CGAAAATT
CTAATCGGACTAACGTCTTTAAAATTAATGTTGAAAGGTACTGAGAATATA GTGACAAAT
GTTAATAAAATTAATGCACCAAAAATGATAACTAAATTATTACGTGAATAA TCGGTAACA
TAGCTATTCGTCATCTTTTCAGAGTAGTTTGGAATAACATTTGCACTTCTGTTGTACCAAT
AATTGAATGTTAGTTTACCAGGTTGTCGTTGCAACAATTTCACCCAATAACTAAATGTCAC
AATTAGTAAGATACCTAAAATATAAATCACTAATGTTGATAAAAAGGCAGG CGTTAATCC
ATGGAACATATGGAATTCAACATCATCAATTACCGTATGATTAATCGAAGA TGTAGCTGG
TTCAATAATCGAATTAGTTAAAATGCCAGGGAATAAACCGAATACAATTAC TAATGTAGC
TAAAATAGCTGGTGATAAAAGCATTAATATTGATACTTCGTGTGCTTTTTTAGGTAATTGT
TCAGGTTTATATTGTCCGAAAAATATATGCATTATAAATTTAATTGAATAT ACAAATGTGA
AGACACTGCCCACTATACCAATGATTGGGAATAGATAGCCTAATGTATCAACACTGAATA
AATTTGCTTGGCTTGCTGTAAATGTTGTTTCTAAAAATGATTCTTTTGATAAGAAACCATT
GAACGGTGGTACACCAGCCATACTTAATGCTGTAATAACAGTGATTGTAAATGAAATAGG
CATAATTGTTAGTAAGCCACCTAATTTCTTAACATCACGTGTACCAGTAGAATGATCCACT
GCACCTGTAATCATAAATAGGGCACCTTTAAATGTTGCATGGTTGATTAAATGGAATATT
GCAGCCGTAAATGCAGCAGCATATATTTTGCTATCATCGCCTTGATAGTGATAACTAATG



GCACCGATTCCAAGCATCGCCATAATCATACCTAATTGGGATACTGTTGAAAATGCCAGT
ATACCTTTCAAGTCTTGTTGTTTTGTTGCGTTTAGCGAAGCCCAGAATAACGTAATTAAAC
CAACGAGTGTGACAGTCCATACCCAACCTTGCGATGCTGCGAAGATTGGTGTCATTCGAG
CGATTAAATATAACCCTGCTTTAACCATTGTTGCTGAATGAAGATAAGCACTGACTGGTG
TAGGTGCTTCCATTGCATCTGGTAGCCAAATATAAAATGGAAACTGAGCAGATTTTGTAA
AAGCACCAATCATGATTAAAATCATCGCAAAAATGAAGAATGGGCTATTTT GAATTTCAG
AAGCATGTTGAATCATGTACTGAATGCTAAATGATTGTGTTGGTATAGCGAGTAAGATGA
TACCACCTAATAATGATAGACCACCAAATACTGTGATTATGAGCGATTTTTGAGCACCAT
ATATAGATGCTTGTCGTTCGCGCCAGAATGAAATAAGTAAAAAACTAGAAA ATGACGTTA
GCTCCCAGAATAAATATAGAATAATAACATTATCTGAAAGTACGACACCTA ACATTGCAC
CCATAAATAGTAATAAATAACAATAAAAATTCCCTAGTTGTTCTGACTTAC TTAAGTAGC
CGATTGAATATAATACTACTAAACTGCCGATTCCTGAAATAAGCAAACTAA AGAGTAAAC
CTAAGCCATCAAGATATAAATCAAAGTTCATACCAAAATGAGGCATCCAAT TTAAGGTTT
TCATTACAGTATTACCTGACATCGTCGTTTTAATTAATGTAAGCATATAAA TAAATATGAC
GATAGGGACAGGTAATACGAACCATCCTAAATGTATACGTTTAAAAAATCT ATACAGGAT
AGGAATAATGAGTGCGAATATTAACGGTAATATCACCGCAATATGTAACAA ACTCAC 
 

> kapB 
Function: protein coding sequence; kinase associated protein B (core genome, constant) 
Best match: kapB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[918173:918556:r]RC (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 42468 … 42852; Length: 384 bp 
Sequence: 
TTATTTAAAATTTTCTTTGTATTGAAGTGAATAATCTTCTTTTAAGCGTGCTAAACTAGCT
AAAGACATTTCAGCATGTTTTGTTTGCTGAGCTTTAAGTTTAGTTTCTAAATCTGTAATTG
CTTGTTGAAGTGAATCTTCATAGCGCAATACATCAACATTGAAGTCGCGTAATTGTGAAC
GTTTCGTATAGCGTTTTTCAAAATGGCTTAATGCTTTGCGTTCATGGAAAAATACACCTTC
AGTTTCAGTAGGGTTATGTAAATCACCTTGTTTCGGGTGTTTGATAACTTGTTCAACTTTA
ACAAGGACATCGTCTCCATTTTCTTCAACAATCGTGACACCATAGCTACCTGTTTTGTGTG
AAAATCGATATAGCTTCAT 
 

> prsA1 
Function: protein coding sequence; peptidyl-prolyl cis-trans isomerase (core genome, constant) 
Best match: prsA1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[918620:919213] 
Position: 025-contig_192_RC: 42915 … 43509; Length: 594 bp 
Sequence: 
ATGGCTAACTATCCACAGTTAAACAAAGAAGTACAACAAGGTGAAATTAAA GTGGTTAT
GCACACAAATAAAGGTGACATGACATTCAAATTATTTCCAAATATTGCACC AAAAACAGT
TGAAAATTTTGTGATACATGCAAAAAATGGTTATTATGATGGAATAACATT CCACCGTGT
CATTAATGACTTCATGATTCAAGGTGGCGATCCAACAGCTACTGGTATGGGTGGCGAAAG
TATTTATGGCGGTGCTTTTGAAGATGAATTTTCATTAAATGCATTTAACTTATATGGCGCA
TTATCAATGGCTAACTCAGGACCTAATACTAATGGTTCACAATTTTTCATTGTTCAAATGA
AAGAAGTACCTCAAAATATGTTAAGTCAACTTGCAGATGGTGGTTGGCCACAACCAATCG
TTGATGCATATGGCGAGAAGGGTGGTACACCATGGTTAGATCAAAAACATACAGTATTCG
GTCAAATCATTGATGGTGAAACTACATTAGAAGATATTGCAAATACAAAAG TGGGACCA
CAAGATAAACCACTTCATGATGTTGTAATTGAATCTATTGATGTTGAAGAA TAA 
 

> namA 
Function: protein coding sequence; NADH-flavin oxidoreductase (core genome, constant) 
Best match: namA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[920367:921494] 
Position: 025-contig_192_RC: 44663 … 45791; Length: 1128 bp 
Sequence: 
ATGAAAAGTAAATACGAACCATTGTTTGATAAAGTAGAATTACCAAATGGA GTAGAGTT
GAGAAATCGATTTGTGTTAGCCCCTTTAACACATATTTCTTCAAATGATGATGGTACTATT
TCAGATGTAGAACTTCCTTATATTGAAAAGCGTTCACAAGATGTTGGTATTACAATTAAT
GCTGCGAGTAATGTGAGTGATGTCGGAAAAGCATTTTCAGGACAGCCATCAATCGCGCAT



GACAGTAATATTGAAGGACTAAAACGATTAGCTACAGCAATGAAGAAAAAC GGTGCCAA
AGCACTCGTACAAATACATCATGGCGGTGCACAAGCATTGCCTGAATTAACACCTGGTGG
AGACGTCGTAGCACCAAGTCCAATTTCTTTAAAAAGTTTCGGTCAGAAACAAGAACATAG
TGCTAGAGAAATGACGAATGAAGAGATTGAACAAGCAATCAAGGATTTTGGTGAAGCAA
CGCGACGTGCAATTGAAGCAGGATTTGATGGTGTTGAAATACATGGCGCGAATCATTACT
TAATTCATCAATTTGTATCACCATACTATAATAGAAGAAATGATGTATGGG CAAATCAAT
ATAAATTCCCGGTTGCTGTGATTGAAGAAGTGCTTAAAGCGAAAGAAGTGTATGGCAATA
AAGACTTTATTGTTGGATATAGATTGTCTCCGGAAGAAGCGGAGTCTCCAGGAATCACAA
TGGAAATTACAGAGGAACTCGTTAATAAAATTAGCCATATGCCAATCGACTATATTCATG
TTTCAATGATGGATACGCATGCAACGACACGTGAAGGTAAATACGCTGGACAAGAAAGA
CTGCCTTTAATTCACAAATGGATAAATGGTCGTATGCCACTTATCGGTATTGGTTCAATTT
TCACAGCTGACGAAGCTTTAGATGCAGTTGAAAATGTTGGTGTTGACTTAGTAGCCATTG
GTAGAGAGCTACTATTGGATTATCAATTTGTTGAAAAAATTAAAGATGGAC GGGAAGATG
AAATTATTAATTACTTTGATCCAGAGAGAGAAGATAATCATCACTTAACTC CTAATTTATG
GCATCAATTTAATGAAGGATTCTATCCATTACCACGTAAAGATAAATAA 
 

> rocD 
Function: protein coding sequence; ornithine aminotransferase 
Best match: rocD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[921802:922992] 
Position: 025-contig_192_RC: 46098 … 47289; Length: 1191 bp 
Sequence: 
ATGACTAAATCTGAAAAAATTATTGAGTTAACAAATCATTACGGAGCACAT AATTATTTA
CCATTGCCAATTGTCATTTCAGAAGCTGAAGGGGTATGGGTTAAAGATCCTGAAGGCAAT
AAATATATGGATATGTTATCTGCATATTCCGCTGTTAACCAAGGTCATAGACATCCGAAA
ATTATTCAAGCATTAAAAGATCAAGCTGATAAAGTGACTCTAGTTTCACGT GCTTTTCATA
GTGATAACTTAGGTGAATGGTACGAAAAAATTTGTAAACTGGCAGGTAAAGATAAAGCT
TTACCAATGAATACAGGTGCTGAAGCAGTAGAAACAGCTTTGAAAGCAGCACGACGCTG
GGCATACGATGTTAAAGGAATTGAGCCAAATAAAGCAGAAATCATTGCATT TAATGGTA
ACTTCCATGGTCGAACAATGGCGCCAGTTTCATTATCTTCAGAAGCAGAATACCAACGTG
GTTATGGTCCGTTATTAGATGGATTTAGAAAAGTTGATTTTGGAGATGTAGATGCATTGA
AAGCTGCAATTAATGAAAATACTGCAGCAGTTTTAGTAGAACCAATTCAAG GTGAAGCG
GGTATAAATATACCGCCAGAAGGATATTTGAAAGCAATTAGAGAATTATGT GATGAACAT
AATGTCTTATTTATTGCTGACGAAATCCAAGCAGGATTAGGTCGTTCGGGTAAATTATTTG
CTACGGATTGGGATAATGTAAAACCTGATGTCTATATTTTAGGTAAAGCACTAGGTGGTG
GTGTCTTCCCAATTTCTGTTGTATTAGCAGATAAAGAAGTATTAGATGTCTTTACACCTGG
CTCACATGGTTCAACATTTGGTGGTAATCCACTTGCTTGTGCTGCATCAATTGCTGCATTA
GATGTTATCGTTGATGAGGATTTACCAGGGCGCTCTTTAGAATTAGGAGATTATTTTAAA
GAACAATTAAAGCAAATTGATCATCCATCAATTAAAGAAGTCCGTGGACGT GGTTTGTTT
ATAGGTGTGGAACTTAATGAAAGTGCTAGACCATATTGTGAAGCTTTGAAAGAAGAAGG
TTTATTATGTAAAGAAACGCATGATACTGTCATTCGTTTTGCACCACCATTAATTATTACT
AAAGAAGAATTGGACCTTGCACTTGAAAAAATAAGACATGTATTTCAATAA  
 

> rocD2 
Function: protein coding sequence; ornithine aminotransferase 2 (core genome, constant) 
Best match: rocD2_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[45852:47042] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 46098 … 47289; Length: 1191 bp 
Sequence: 
ATGACTAAATCTGAAAAAATTATTGAGTTAACAAATCATTACGGAGCACAT AATTATTTA
CCATTGCCAATTGTCATTTCAGAAGCTGAAGGGGTATGGGTTAAAGATCCTGAAGGCAAT
AAATATATGGATATGTTATCTGCATATTCCGCTGTTAACCAAGGTCATAGACATCCGAAA
ATTATTCAAGCATTAAAAGATCAAGCTGATAAAGTGACTCTAGTTTCACGT GCTTTTCATA
GTGATAACTTAGGTGAATGGTACGAAAAAATTTGTAAACTGGCAGGTAAAGATAAAGCT
TTACCAATGAATACAGGTGCTGAAGCAGTAGAAACAGCTTTGAAAGCAGCACGACGCTG
GGCATACGATGTTAAAGGAATTGAGCCAAATAAAGCAGAAATCATTGCATT TAATGGTA
ACTTCCATGGTCGAACAATGGCGCCAGTTTCATTATCTTCAGAAGCAGAATACCAACGTG



GTTATGGTCCGTTATTAGATGGATTTAGAAAAGTTGATTTTGGAGATGTAGATGCATTGA
AAGCTGCAATTAATGAAAATACTGCAGCAGTTTTAGTAGAACCAATTCAAG GTGAAGCG
GGTATAAATATACCGCCAGAAGGATATTTGAAAGCAATTAGAGAATTATGT GATGAACAT
AATGTCTTATTTATTGCTGACGAAATCCAAGCAGGATTAGGTCGTTCGGGTAAATTATTTG
CTACGGATTGGGATAATGTAAAACCTGATGTCTATATTTTAGGTAAAGCACTAGGTGGTG
GTGTCTTCCCAATTTCTGTTGTATTAGCAGATAAAGAAGTATTAGATGTCTTTACACCTGG
CTCACATGGTTCAACATTTGGTGGTAATCCACTTGCTTGTGCTGCATCAATTGCTGCATTA
GATGTTATCGTTGATGAGGATTTACCAGGGCGCTCTTTAGAATTAGGAGATTATTTTAAA
GAACAATTAAAGCAAATTGATCATCCATCAATTAAAGAAGTCCGTGGACGT GGTTTGTTT
ATAGGTGTGGAACTTAATGAAAGTGCTAGACCATATTGTGAAGCTTTGAAAGAAGAAGG
TTTATTATGTAAAGAAACGCATGATACTGTCATTCGTTTTGCACCACCATTAATTATTACT
AAAGAAGAATTGGACCTTGCACTTGAAAAAATAAGACATGTATTTCAATAA  
 

> gluD 
Function: protein coding sequence; NAD-specific glutamate dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: gluD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[923101:924345] 
Position: 025-contig_192_RC: 47397 … 48642; Length: 1245 bp 
Sequence: 
ATGACTGAGAACAATAATTTAGTAACTTCTACTCAAGGAATTATTAAAGAA GCATTGCAT
AAATTAGGATTTGACGAAGGAATGTACGATTTAATTAAAGAACCTTTAAGA ATGTTACAA
GTGCGTATCCCTGTACGAATGGATGATGGCACTGTTAAAACATTCACAGGTTACCGTGCG
CAACATAATGATGCTGTTGGACCAACAAAAGGGGGCGTGCGTTTCCACCCAGATGTTGAT
GAAGAAGAAGTAAAAGCATTATCAATGTGGATGACTTTGAAATGTGGCATT GTAAACTTA
CCATACGGTGGTGGTAAGGGTGGTATCGTTTGTGATCCACGTCAAATGAGCATTCATGAA
GTTGAACGTTTATCACGCGGATATGTAAGAGCAATTTCACAATTCGTAGGTCCGAACAAA
GATATTCCAGCACCAGATGTATTTACAAACTCACAAATTATGGCTTGGATGATGGATGAA
TATAGTGCATTAGATAAATTTAATTCACCAGGTTTCATCACAGGTAAACCA ATTGTATTGG
GTGGTTCTCATGGACGCGACAGATCAACTGCACTAGGTGTAGTTATTGCAATTGAACAAG
CTGCAAAACGTCGTAATATGCAAATTGAAGGTGCCAAGGTTGTTATTCAAGGTTTCGGTA
ATGCCGGAAGTTTCTTAGCTAAATTCTTATATGATTTAGGTGCAAAAATTGTAGGTATCTC
TGATGCTTACGGTGCATTACACGATCCAAATGGCTTAGATATAGATTATTTATTAGACCGT
CGTGATAGTTTTGGTACGGTAACAAATTTATTTGAAGAAACAATCTCAAAT AAAGAATTG
TTTGAATTAGATTGTGACATTTTAGTACCAGCGGCTATTTCAAACCAAATTACAGAAGAC
AATGCACATGATATTAAAGCTAGTATCGTTGTTGAAGCTGCTAATGGACCTACAACACCA
GAAGCAACACGTATTTTAACTGAACGTGGTATATTATTAGTTCCAGACGTATTAGCAAGT
GCTGGTGGTGTAACGGTTTCTTACTTCGAATGGGTACAAAATAATCAAGGTTATTATTGGT
CTGAAGAAGAAGTTAATGAAAAGCTACGTGAAAAATTAGAAGCGGCATTTG ATACGATT
TACGAATTGTCTCAAAACCGAAAAATAGATATGAGACTTGCAGCATATATC ATAGGTATT
AAACGTACAGCAGAAGCAGCTAGATATCGTGGTTGGGCATAA 
 

> txbi_universal1 
Function:  bidirectional rho independent terminator 
Best match: txbi_universal1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[924625:924696:r]RC 
Position: 025-contig_192_RC: 49024 … 49054; Length: 30 bp 
Sequence: 
AATATCTTACTGCTGTTTTTTATAGTAATA 
 

> glpQ2 
Function: protein coding sequence; glycerophosphodiester phosphodiesterase 
Best match: glpQ2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[924735:925664:r]RC 
Position: 025-contig_192_RC: 49872 … 50022; Length: 150 bp 
Sequence: 
CGTTAAATTTGTATGCCATTGAATAGCCTGAGGTTTATTTGCAATTTGATTTGTTTGTTCA
GCGCCAGCAGTAGGTACTGATAAAAATCCCATAGTAAAAACAGCAGAAGCAGCCATAAA
TTTAGTGAAGCTTTTCGAAGAGTTAGTCAT 



 

> argH 
Function: protein coding sequence; argininosuccinate lyase 
Best match: argH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[925906:927285:r]RC 
Position: 025-contig_192_RC: 50263 … 51643; Length: 1380 bp 
Sequence: 
TTATTGTGATAGTAATTGTTTAGCAACATCAAGTTGTTGTTTGACCGATGATTGACCTGTT
GAACCGTAACTTTGACGTCGTTTTAAACAATTTTCAGGCTGCAAATAATCGTAAATATCG
GCATCAATACTAGAATGATGTTGTTGATATGTTGCTAAAGGAACATCTAATAAATAATGA
CCTTGTTGTATACATTCTAAGACAATTTTTCCTACAATTTCATGTGCAGTTCTAAATGGAA
TATTTTTAGTTACTAAATAATCTGCTAGTTCCGTTGCATTTGAAAAATCTTCTTTAACAGTT
TGATTGAGTCGTTCTTTATTAATTGTCATCGTTTGAATCATACCTTCGAAAATACGTAAAG
AACCTTTAATTGTATGGACAGCATCGAATAAACCTTCTTTATCTTCCTGCATATCTTTGTT
ATATGCTAGAGGTAATCCTTTTAAAGTCATAAGCATGCTCATTAAATGACCAGTCGTTCG
ACCAACTTTACCTCTAATTAATTCTGCCATATCAGGATTTTTCTTTTGTGGCATAATAGAT
GAGCCAGTTGAAAATGCATCTGATAATGTAATGAATTTAGCTTCGTCTGTGGACCAGAAA
ATAATTTCCTCTGCAAAGCGTGATAAGTGAACCATCGTTAAAGAAATATTA TGCAATATT
TCAATAATATAGTCTCTGTCACTAACAGCATCTAGGCTATTCTCATAGAGACTGCCAAAG
TTCAACAATGCTGTTGTCTCGTGTCTATCGATAGGGTATGTGGTACCACTTAAGGCTGCTG
CACCTAAAGGATTAATATCGATTCGTTTTAAACTATCTTCAAATCGTTGTTGGTCTCGTTG
TAACATCCAAAAATAAGTCATAATATGATGTGCAAATGAAATTGGCTGTGC ACGCTGTAA
ATGAGTATAACCAGGCATAATTGTATCAACATTATTGGAAGCGATGTCTACAATTACACT
TTGTAACGACTTAATTAATGCGATGATATCTTGCACTTGTTTCTTAGTGTACAAGTGCATG
TCTGTTGCAACTTGATCGTTTCTACTGCGTCCAGTATGCAACTTACCACCAGCATCACCAA
TACGTTTAATTAATTCATGTTCAATATTTAAATGAATATCTTCTAATGATG CACTAAATTG
AATTTGATCTTGATGATAATCATGTTGAATAGATTTTAGTCCTTGTATAAT TTGTTCGCTGT
CTTGTTGACTAATAATTCCTTGATTCGCAAGCATAGTTGCATGTGCAATGCTGCCTTCGAT
ATCTTGATCTATGAGCGTTTGATCAAAAGTAATGGATGCGTTAAAGTCGTCAACCCACTC
TTCAGGTTGTACTTCAAATCTACCGCCCCAAGCTTTATTGCTCAT 
 

> argG 
Function: protein coding sequence; argininosuccinate synthase 
Best match: argG_CC001_MSSA476_BX571857.1[911244:912449:r]RC 
Position: 025-contig_192_RC: 51632 … 52838; Length: 1206 bp 
Sequence: 
TTATTGCTCATTGCTATAGCCTCCATGTAGCATCGCATTTACTTGAGTAGGTAAACCATAG
ATATCGATAAAGCCAACAGCAGCGTCTTGATTAAATGCATCTTCTTTTGTATAAGTTGCTA
ATTTTTCATCATATAATGTGTAAGGTGATTTTCTACCATTTACGATGGCATTACCTTTGAA
TAATTTAATTCTGACATCACCACTTACGTATTGCTGAGTACTATCAATAAA TAATTTTAAG
CTATCAGTTAAAGGTGAGAACCAAAGTCCATTGTATAGTTGTTCAGCAAATTGCTTCTCG
ATGATTGGTTTAAAGTGTGCGACATCTTTCGTTAACGTAATCGTTTCTAATGCTTTATGCG
CTTTTAAAATAACTTCTGCAGCAGGTGCCTCATAAATTTCTCTTGATTTGATACCTACAAG
TCTATTTTCTACATGGTCAATTCTTCCGATACCATGCTTACCAGCTAATGCATTCAACGTT
AAAATTAAATCGTCTAATTCATATGTTTTGCCATCAATTTGAACTGGGATGCCTTTATCAA
ACGTTAAAATGATTTCATCAGCAGTATCTGGTGTTTCTTCTAAAGCATTTGTTAGATCGAA
CGCATCCTCTGGTGGCGCAGCATAAGGATCTTCTAAAATACCACATTCATTCGCTCTGCCC
CATAGATTTTGATCGATAGAATAAGGTGAATCATGGTTGATTGATACAGGGATATTATGT
TTAATTGCATAATCGATTTCTTCTTCACGACTCCATGCCCACTCACGTACAGGTGCGAATG
CTTTCAATGATGGGTTTAATGCTTTAATGGCAACTTCGAAACGTACTTGGTCATTCCCTTT
ACCAGTACAACCATGTGCAATACCTACTGAATTTGTTTTCTCAGCAATCTCTACTAATTTT
TTAGCGATTAATGGTCTTGATAAAGCTGAAACTAATGGATATGCATTTTCATACATTAAAT
TTCCTTTGATTGCATAACTTACATACTCATCACTAAATTCTTTTGTTGCATCAATAATATGA
CATTCAACTGCTCCCATATCTAAAGCTTTTTTATAAACGATGTCTAAATCTTTACCTTCAC
CAACATCTAGGCAACAAGCTACAACTTCGTATCCTTTGTCGATAAGCCATTGAACGGCCA
CACTTGTATCTAGTCCTCCTGAATATGCTAAAACAATTTTCTCTTTCAT 



 

> pgi 
Function: protein coding sequence; glucose-6-phosphate isomerase (core genome, constant) 
Best match: pgi_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1005150:1006481] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 53188 … 54520; Length: 1332 bp 
Sequence: 
ATGACTCATATTCAATTAGATTTTAGTAAAACGTTAGAATTTTTCGGTGAA CACGAATTAA
AACAACAACAAGAAATTGTTAAATCAATTCACAAAACAATTCATGAAGGTA CTGGTGCA
GGTAGTGACTTCTTAGGCTGGGTTGATTTACCAGTTGATTACGACAAAGAAGAATTTTCA
AGAATTGTTGAAGCATCAAAACGCATTAAAGAAAATTCTGATGTTTTAGTA GTCATCGGT
ATTGGTGGTTCTTACTTAGGTGCACGTGCAGCAATCGAAATGTTAACGTCATCATTTAGA
AACAGCAATGAATACCCTGAAATTGTATTTGTTGGTAATCACTTATCATCAACATATACG
AAAGAGTTAGTTGATTATTTAGCAGACAAAGATTTCTCTGTAAACGTTATT TCTAAATCTG
GTACAACTACAGAACCAGCAGTTGCATTTAGATTGTTCAAACAATTAGTTGAAGAAAGAT
ACGGTAAAGAAGAAGCACAAAAACGTATATTTGCAACAACGGATAAAGAAA AAGGTGCT
TTAAAACAGTTGGCTACAAACGAAGGTTATGAAACGTTTATCGTACCTGATGATGTAGGT
GGAAGATATTCTGTTTTAACAGCAGTAGGATTATTACCAATTGCAACAGCTGGAATTAAC
ATCGAAGCTATGATGATTGGTGCTGCAAAAGCACGTGAAGAATTATCTTCAGATAAATTA
GAAGACAACATTGCATACCAATATGCGACAATTCGAAACATTTTATATGCA AAAGGTTAT
ACAACAGAAATGTTGATTAACTATGAACCATCTATGCAATACTTTAATGAA TGGTGGAAA
CAATTATTTGGTGAATCAGAAGGTAAAGACTTCAAAGGTATCTATCCTTCAAGTGCCAAC
TACACAACTGATTTACATTCTTTAGGTCAATATGTACAAGAAGGCCGTCGTTTCTTATTCG
AAACAGTGGTAAAAGTAAATCATCCTAAATATGATATTACTATTGAAAAAG ATAGTGATG
ATCTAGACGGATTAAATTATTTGGCTGGTAAAACAATCGACGAAGTTAACA CAAAAGCAT
TCGAAGGTACATTATTAGCGCATACTGATGGTGGTGTTCCTAACATGGTAGTGAACATTC
CACAATTAGATGAAGAAACTTTCGGTTATGTCGTATACTTCTTCGAACTTGCTTGTGCAAT
GAGTGGATACCAATTAGGTGTAAATCCATTTAACCAACCTGGTGTAGAAGCATATAAACA
AAACATGTTCGCATTATTAGGTAAACCTGGTTTTGAAGACTTGAAAAAAGA ATTAGAAGA
GCGTTTATAA 
 

> spsA 
Function: protein coding sequence; signal peptidase IA (core genome, variable) 
Best match: spsA_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[55178:55702] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 55424 … 55949; Length: 525 bp 
Sequence: 
GTGAAAAAAGTTGTAAAATATTTGATTTCATTGATACTTGCTATTATCATT GTACTGTTCG
TACAAACTTTTGTAATAGTTGGTCATGTCATTCCGAATAATGATATGTCACCAAGCCTTAA
CAAAGGGGATCGTGTTATTGTAAATAAAATTAAAGTTACATTTAATCAATT GAATAATGG
TGATATCATTACATATAGGCGTGGTAACGAGATATATACTAGTCGAATTATTGCCAAACC
TGGTCAATCAATGGCGTTTCGTCAGGGACAATTATACCGTGATGACCGACCGGTTGACGC
ATCTTATGCCAAGAACAGAAAAATTAAAGATTTTAGTTTGCGCAATTTTAA AGAATTAGA
TGGAGATATTATACCGCCTAACAATTTTGTTGTGCTAAATGATCATGATAACAATCAGCA
TGATTCAAGACAATTTGGTTTAATTGATAAAAAGGATATTATTGGTAATAT AAGTTTGAG
ATATTATCCTTTTTCAAAATGGACGATTCAGTTCAAATCTTAA 
 

> spsB 
Function: protein coding sequence; signal peptidase IB (core genome, constant) 
Best match: spsB_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[55718:56293] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 55964 … 56540; Length: 576 bp 
Sequence: 
TTGAAAAAAGAATTATTGGAATGGATTATTTCAATTGCAGTCGCTTTTGTCATTTTATTTA
TAGTAGGTAAATTTATTGTTACACCATATACGATTAAAGGTGAATCAATGG ATCCAACTT
TGAAAGATGGCGAGCGAGTAGCTGTAAACATTATTGGATATAAAACAGGTGGTTTGGAA
AAAGGTAATGTAGTTGTCTTCCATGCAAACAAAAATGATGACTATGTTAAA CGTGTCATC
GGTGTTCCTGGCGATAAAGTAGAATATAAAAATGATACATTATATGTCAAT GGTAAAAAA



CAAGATGAACCATATTTAAACTACAATTTAAAACATAAACAAGGTGATTAC ATTACTGGG
ACTTTCCAAGTTAAAGATTTACCGAATGCGAATCCTAAATCAAATGTCATT CCAAAAGGT
AAATATTTAGTGCTTGGAGATAATCGTGAAGTAAGTAAAGATAGCCGTGCGTTTGGCCTC
ATTGATGAAGACCAAATTGTTGGTAAAGTTTCATTTAGATTCTGGCCATTTAGTGAATTTA
AACATAATTTCAATCCTGAAAATACTAAAAATTAA 
 

> rexB 
Function: protein coding sequence; ATP-dependent nuclease subunit B (core genome, variable) 
Best match: rexB_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[56453:59929] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 56699 … 60176; Length: 3477 bp 
Sequence: 
ATGACATTACATGCTTATTTAGGTAGAGCGGGAACAGGTAAGTCTACGAAAATGTTGACC
GAAATAAAACAAAAAATGAAAGCAGATCCGCTTGGAGATCCAATCATTTTA ATTGCGCC
AACTCAAAGTACATTTCAATTAGAACAAGCCTTTGTCAATGATCCGGAATTAAATGGTAG
TTTAAGAACAGAAGTGTTGCATTTTGAACGATTAAGTCATCGTATTTTCCAAGAAGTTGGT
AGTTATAGCGAACAAAAGTTATCTAAAGCTGCAACGGAAATGATGATTTAT AACATTGTT
CAAGAACAACAAAAGTATTTAAAACTTTATCAATCACAAGCAAAATATTAT GGGTTTAGT
GAAAAATTAACAGAACAAATTCAAGATTTTAAAAAATATGCAGTAACGCCT GAACATTTA
GAACACTTTATTGCTGATAAAAATATGCAAACTCGAACTAAAAATAAGTTA GAGGATATT
GCTTTAATATACCGTGAGTTCGAACAACGCATTCAAAACGAGTTTATTACGGGTGAGGAT
TCATTACAATATTTTATTGATTGTATGCCGAAATCAGAGTGGCTAAAACGTGCTGATATAT
ATATTGATGGTTTTCACAACTTTTCAACGATTGAGTATTTAATAATCAAAG GATTAATTAA
ATATTCGAAGAGTGTCACAATTATATTGACGACAGATGGTAACCACGATCAATTTAGTTT
ATTTAGAAAACCATCGGAAGTGTTACGACATATTGAAGAAATAGCAAATGA ACTCAATAT
TTCTATTGAACGTCAATATTTCAAGCAATTATATCGCTTCAATAATCAAGA TTTAAAGCAT
CTTGAACAAGAATTTGATGCACTTCAAATCAATCGAGTGGCATGTCAAGGTCATATCAAT
ATTTTAGAATCTGCGACTATGAGAGAGGAAATAAATGAAATTGCGCGACGTATCATCGTT
GATATTCGTGATAAGCAATTACGATATCAAGATATTGCAATTTTATATCGT GACGAGTCTT
ATGCTTATTTATTTGATTCCATATTACCGCTTTATAATATTCCTTATAACA TTGATACAAAG
CGTTCGATGACACATCATCCGGTCATGGAAATGATTCGTTCATTGATTGAAGTTATTCAAT
CTAATTGGCAAGTGAATCCAATGCTACGCTTATTGAAGACTGATGTGTTAACGGCATCAT
ATCTAAAAAGTGCATACTTAGTTGATTTACTTGAAAATTTTGTACTTGAAC GTGGTATATA
CGGTAAACGTTGGTTAGATGATGAGCTATTTAATGTCGAACATTTTAGCAAAATGGGGCG
TAAAGCGCATAAACTGACCGAAGATGAACGTAACACATTTGAACAAGTCGTTAAGTTAA
AGAAAGATGTCATTGATAAAATTTTACATTTTGAAAAGCAAATGTCACAAG CGGAAACTG
TAAAAGATTTTGCAACTGCTTTTTATGAAAGTATGGAATATTTCGAACTGCCAAATCAATT
GATGACAGAGCGAGATGAACTTGATTTAAATGGTAATCATGAAAAGGCGGAGGAAATTG
ATCAAATATGGAATGGCTTAATTCAAATCCTTGATGACTTAGTTCTAGTATTTGGAGATGA
ACCAATGTCGATGGAACGTTTCTTAGAAGTATTTGATATTGGTTTAGAACAATTAGAATTT
GTTATGATTCCGCAAACATTGGACCAAGTAAGTATTGGTACGATGGATTTGGCTAAAGTC
GATAATAAGCAACATGTTTACTTAGTAGGTATGAATGACGGCACCATGCCACAACCAGTA
ACTGCATCAAGTTTAATTACTGATGAAGAAAAGAAATATTTTGAACAACAA GCAAATGTA
GAGTTGAGTCCTACATCAGATATTTTACAGATGGATGAAGCATTTGTTTGCTATGTTGCTA
TGACTAGAGCTAAGGGAGATGTTACATTTTCTTACAGTCTAATGGGATCAAGTGGTGATG
ATAAGGAGATCAGCCCATTTTTAAATCAAATTCAATCATTGTTCAACCAAT TGGAAATTA
CTAACATTCCTCAATACCATGAAGTTAACCCATTGTCACTAATGCAACATGCTAAGCAAA
CCAAAATTACATTATTTGAAGCATTGCGTGCTTGGTTAGATGATGAAATTGTGGCTGATA
GTTGGTTAGATGCTTATCAAGTAATTAGAGATAGCGATCATTTAAATCAAGGTTTAGATT
ATTTAATGTCAGCATTAACGTTTGACAATGAAACTGTAAAATTAGGTGAAA CGTTGTCTA
AAGATTTATATGGTAAGGAAATCAATGCCAGTGTATCTCGATTTGAAGGTTATCAACAAT
GCCCATTTAAACACTATGCGTCACATGGTCTGAAACTAAATGAACGAACGAAGTATGAAC
TTCAAAACTTTGATTTAGGTGATATTTTCCATTCTGTTTTAAAATATATAT CTGAACGTATT
AATGGCGATTTTAAACAATTAGACCTGAAAAAAATAAGACAATTAACGAAT GAAGCATT
GGAAGAAATTTTACCTAAAGTTCAGTTTAATTTATTAAATTCTTCAGCTTA CTATCGTTAT
TTATCAAGACGCATTGGCGCTATTGTAGAAACAACACTAAGCGCATTAAAATATCAAGGC
ACGTATTCAAAGTTTATGCCAAAACATTTTGAGACAAGTTTTAGAAGGAAA CCAAGAACA



AATGACGAATTAATTGCACAAACATTAACGACAACTCAAGGTATTCCAATT AATATTAGA
GGGCAAATTGATCGTATCGATACGTATACAAAGAATGATACAAGTTTTGTTAATATCATT
GACTATAAATCCTCTGAAGGTAGTGCGACACTTGATTTAACGAAAGTATATTATGGTATG
CAAATGCAAATGATGACATACATGGATATCGTTTTACAAAATAAACAACGC CTTGGATTA
ACAGATATTGTGAAACCAGGTGGATTATTATACTTCCATGTACATGAACCTAGAATTAAA
TTTAAATCGTGGTCTGATATTGATGAAGATAAACTAGAACAAGATTTAATT AAAAAGTTT
AAGCTGAGTGGTTTAGTGAATGCAGACCAAACTGTTATTGATGCATTGGATATTCGTTTA
GAACCTAAATTCACTTCAGATATTGTACCAGTTGGTTTGAATAAAGATGGCTCTTTGAGTA
AACGAGGCAGCCAAGTGGCAGATGAAGCAACAATTTATAAATTCATTCAGCATAACAAA
GAGAATTTTATAGAAACAGCTTCAAATATTATGGATGGACATACTGAAGTT GCACCATTA
AAGTACAAACAAAAATTACCATGTGCTTTTTGTAGTTATCAATCGGTATGT CATGTAGAT
GGCATGATTGATAGTAAGCGATATCGAACTGTAGATGAAACAATAAATCCA ATTGAAGC
AATTCAAAATATTAACATTAATGATGAATTTGGGGGTGAGCAATAG 
 

> rexA 
Function: protein coding sequence; ATP-dependent nuclease subunit A (core genome, variable) 
Best match: rexA_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[59930:63583] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 60176 … 63830; Length: 3654 bp 
Sequence: 
ATGACAATTCCAGAGAAACCACAAGGCGTGATTTGGACTGACGCGCAATGGCAAAGTAT
TTACGCAACTGGACAAGATGTACTTGTTGCAGCCGCGGCAGGTTCAGGTAAAACAGCTGT
ACTAGTTGAGCGTATTATCCAAAAGATTTTACGTGATGGCATTGATGTCGATCGACTTTTA
GTCGTAACGTTTACAAACTTAAGCGCACGTGAAATGAAGCATCGTGTAGACCAACGTATT
CAAGAGGCATCGATTGCTGATCCTGCAAATGCACACTTGAAAAACCAACGCATCAAAATT
CATCAAGCACAAATATCTACACTTCATAGTTTTTGCTTGAAATTAATTCAA CAGCATTATG
ATGTATTAAATATTGACCCGAACTTTAGAACAAGCAGTGAAGCTGAAAATA TTTTATTAT
TAGAACAAACGATAGATGAAGTTATAGAACAACATTACGATATCCTTGATC CTGCTTTTA
TTGAATTAACAGAGCAATTGTCTTCAGATAGAAGTGATGATCAGTTTCGAATGATTATTA
AACAATTGTATTTCTTTAGCGTTGCAAATCCAAATCCTACAAATTGGTTGGATCAATTGGT
GACACCATACGAAGAAGAAGCACAACAAGCGCAACTTATTCAACTACTAACAGACTTAT
CTAAAGTATTTATCACAGCTGCTTATGATGCTTTAAATAAGGCGTATGATTTGTTTAGTAT
GATGGATAGCGTCGATAAACATTTAGCTGTTATAGAAGATGAACGACGTTTAATGGGGCG
TGTTTTAGAAGGTGGCTTTATTGATATACCTTATTTAACTGGTCACGAATTTGGCGCGCGT
TTGCCTAATGTAACAGCGAAAATTAAAGAAGCAAATGAAATGATGGTCGAT GCCTTAGA
AGATGCTAAACTTCAGTATAAAAAATATAAATCATTAATTGATAAAGTGAA GAGTGATTA
CTTTTCAAGAGAAGCTGATGATTTGAAAGCTGATATGCAACAATTGGCGCCACGAGTAAA
GTACCTTGCGCGTATTGTGAAAGATGTTATGTCAGAATTCAATCGAAAAAAGCGTAGCAA
AAATATTTTGGATTTTTCTGATTATGAACATTTTGCATTACAAATTTTAAC TAATGAGGAT
GGTTCGCCTTCAGAAATTGCCGAATCATACCGTCAACACTTCCAAGAAATATTGGTCGAT
GAGTATCAAGATACGAACCGAGTTCAAGAGAAAATACTATCTTGCATCAAA ACGGGTGA
TGAACATAATGGTAATTTATTTATGGTTGGAGATGTTAAGCAATCCATTTA TAAATTTAGA
CAAGCTGATCCAAGTTTATTTATTGAAAAGTATCAACGCTTTACTATAGAT GGAGATGGC
ACTGGACGTCGAATTGATTTGTCGCAAAACTTCCGTTCTCGAAAAGAAGTACTGTCAACG
ACTAACTATATATTCAAACATATGATGGATGAACAAGTCGGTGAAGTAAAA TATGATGAA
GCGGCACAGTTGTATTATGGTGCACCATATGATGAATCGGACCATCCAGTAAACTTAAAA
GTCCTTGTTGAAGCGGATCAAGAACATAGTGATTTAACTGGTAGTGAACAAGAAGCGCAT
TTTATAGTAGAACAAGTTAAAGATATCTTAGAACATCAAAAAGTTTATGAT ATGAAAACA
GGAAGCTATAGAAGTGCGACATACAAGGATATCGTTATTCTAGAACGCAGCTTTGGACAA
GCTCGCAATTTACAACAAGCCTTTAAAAATGAAGATATTCCATTCCATGTGAATAGTCGT
GAAGGTTACTTTGAACAAACAGAAGTCCGCTTAGTATTATCATTTTTAAGAGCGATAGAT
AATCCATTACAAGATATTTATTTAGTTGGGTTAATGCGCTCCGTTATATATCAGTTCAAAG
AAGACGAATTAGTTCAAATTAGAATATTGAGTCCAAATGATGACTACTTCT ATCAATCGA
TTGTAAATTACATTAATGACGAAGCAGCAGATGCAATTTTAGTTGATAAAT TAAAAATGT
TTTTATCAGATATTCAAAGTTACCAACAATATAGTAAAGATCATCCGGTGT ATCAGTTAAT
TGATAAATTTTATAATGATCATTATGTTATTCAATACTTTAGTGGACTTAT TGGTGGACGT
GGACGACGTGCAAATCTTTATGGTTTATTTAATAAAGCTATCGAGTTTGAGAATTCAAGTT



TTAGAGGTTTATATCAATTTATTCGTTTTATCGATGAATTGATTGAAAGAG GCAAAGATTT
TGGTGAGGAAAATGTAGTTGGTCCAAACGATAATGTCGTTAGAATGATGACAATTCATAG
TAGTAAAGGTCTAGAGTTTCCATTTGTCATTTATTCTGGATTGTCAAAAGATTTTAATAAA
CGTGATTTGAAACAACCAGTTATTTTAAATCAGCAATTTGGTCTCGGAATTGATTATTTTG
ATGTGGATAAAGAAATGGCATTTCCATCTTTAGCTTCGGTTGCATATAGAGCTGTTGCCG
AAAAAGAACTTGTGTCAGAAGAAATGCGATTAGTCTATGTAGCATTAACAA GAGCGAAA
GAACAACTTTATTTAATTGGTAGAGTGAAAAATGATAAATCATTACTAGAA CTAGAGCAA
TTGTCTATTTCTGGTGAGCACATTGCTGTCAATGAACGATTAACTTCACCAAATCCGTTCC
ATCTTATTTATAGTATTTTATCTAAACATCAATCTGCGTCAATTCCAGATGATTTAAAATT
TGAAAAAGATATAGCACAAATTGAAGATAGTAGTCGTCCGAATGTAAATAT TTCAATTGT
GTACTTTGAAGATGTGTCTACAGAAACCATTTTAGATAATGATGAATATCGTTCGGTTAAT
CAATTAGAAACTATGCAAAATGGTAATGAAGATGTTAAAGCACAAATTAAA CACCAACT
TGATTATCGATATCCATATGTAAATGATACTAAAAAGCCCTCAAAACAATC TGTTTCTGA
ATTGAAAAGACAATATGAAACAGAAGAAAGTGGCACAAGTTACGAACGAGT AAGGCAAT
ATCGTATCGGTTTTTCAACGTATGAACGACCTAAATTTCTATGTGAACAAGGTAAACGAA
AAGCGAATGAAATTGGTACGTTAATGCATACAGTGATGCAACATTTACCATTCAAAAAAG
AGCGCATATCTGAAGTTGAGTTACATCAGTATATCGATGGATTAATCGATAAACATATTA
TCGAAGCAGATGCGAAAAAAGATATCCGTATGGATGAAATAATGACATTTA TCAATAGT
GAGTTATATTCGATTATTGCTGAAGCAGAGCAAGTTTATCGTGAATTACCGTTTGTAGTTA
ACCAAGCATTAGTTGACCAATTGCCACAAGGAGACGAAGACGTCTCAATTATTCAAGGTA
TGATTGACTTGATCTTTGTTAAAGACGGTGTGCATTATTTTGTAGACTATAAAACCGATGC
ATTTAATCGTCGTCGTGGGATGACAGATGAAGAAATTGGTACACAATTAAAAAATAAATA
TAAGATACAGATGAAATATTATCAAAATACGCTTCAAACGATTCTTAATAA AGAAGTTAA
AGGTTATTTATACTTCTTCAAATTTGGTACATTGCAACTGTAG 
 

> Q5HHB6 
Function: protein coding sequence; putative fumarylacetoacetase (core genome, variable) 
Best match: Q5HHB6_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[939638:940540] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 63995 … 64898; Length: 903 bp 
Sequence: 
ATGAAATTCTTATCATTCAAGTATAATGACAAAACTTCATATGGCGTTAAA GTAAAACGC
GAAGATGCTGTATGGGATTTAACACAAGTATTTGCTGACTTTGCAGAAGGAGATTTCCAT
CCTAAAACATTGTTAGCTGGTTTACAACAAAATCATACTTTAGATTTTCAA GAACAAGTA
CGTAAAGCAGTTGTAGCAGCAGAAGATAGCGGCAAAGCTGAAGACTATAAAATTTCATT
TAATGACATTGAATTCTTACCACCAGTAACACCTCCGAATAATGTGATTGCTTTTGGTAGA
AATTACAAAGATCATGCGAACGAATTAAATCATGAAGTAGAAAAATTATAT GTATTTACA
AAAGCAGCGTCATCTTTAACAGGAGATAATGCAACAATTCCAAATCATAAA GATATTACT
GATCAATTAGATTATGAAGGTGAATTAGGTATTGTTATTGGTAAGTCTGGTGAAAAGATT
CCAAAAGCATTAGCTTTAGATTATGTTTACGGCTATACAATTATTAACGAT ATCACTGATC
GCAAAGCACAAAGTGAACAAGATCAAGCATTTTTATCAAAAAGTTTAACTG GCGGTTGCC
CAATGGGTCCTTATATCGTTACTAAAGACGAACTACCATTACCTGAAAATGTAAATATTG
TTACAAAAGTTAACAATGAAATTAGACAAGATGGTAACACTGGCGAAATGA TTCTTAAA
ATTGATGAATTAATAGAAGAAATTTCAAAATATGTTGCACTACATCCGGGA GATATTATT
GCAACTGGTACACCAGCAGGCGTTGGTGCAGGTATGCAACCACCTAAATTTTTACAACCA
GGTGATGAAGTTAAAGTGACTATTGATAATATTGGAACGCTGACAACTTATATCGCTAAA
TAA 
 

> UPF0344 
Function: protein coding sequence; unknown protein fold UPF0344 (core genome, variable) 
Best match: UPF0344_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[64979:65368] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 65225 … 65615; Length: 390 bp 
Sequence: 
ATGTTACATTTACATATATTAAGTTGGGTATTAGCGATTATTTTATTTATC GCTACATACTT
AAACATTTCAAAAAATCAAGGCGGATCACCATTTTTCAAACCGTTGCACATGATTTTACG
CTTATTTATGCTGTTGACGTTAATTTCAGGATTTTGGATATTAATTCAGTCATTTATGAATG



GCGGGGCAAATCATATGTTGCTTACATTGAAAATGCTGTGTGGTGTTGCAGTAGTTGGAT
TGATGGAAGTGTCGATTGCTAAAAGAAAGAGACATGAACAAAGTCACACAA TGTTTTGG
ATAACAATGGCATTAATTATCATCACAATGGTATTAGGTGTCATTCTACCGTTAGGGCCTA
TATCAAAATTATTCGGTATTGGCTAA 
 

> cdr 
Function: protein coding sequence; coenzyme A disulfide reductase (core genome, variable) 
Best match: cdr_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[65540:66856:r]RC (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 65786 … 67103; Length: 1317 bp 
Sequence: 
TTATTTAGCTTTGTAACCAATCATATTGATTAAATCTTTAGGGTGGCTATATGGTGGTGCA
TAAGCCACTTCAAACTCAGTTAACTCATCTACAGTTAGCTGGTTCATCATTGCCATCGATA
GTACATCAATACGTTTATCTGCACCTTCTTTTCCTACTGCAGCTGCTCTTAAAATCTGACG
GTTTGAAGTGTCATAATATACCCTTAAGTGTAAAGGGGAATTTCCTGGGTAATAATTCGC
GTGTGCACCTTGAGTGACTTCTACCATTTTATAGTCAAATTGCTTTAGTTCATTTGGTTTAA
CGCCGACACTCGCAAATGTATAATCAAAGAACTTCACAATATTGTTGCCTAAGAAGCCTT
TGAATTCAATAGTGTCATTTCCAGCAATTTGTTCGGCAACAATACTTGCTGCACGGTGAGC
GCCCCAAGCTAAAGGAACACTAGCCGGTAGATCGACATGTCGATAATGTGATGTTGCAAT
ATCGCCTATTGCATAAATGTTTGGAACATTTGTTTCAAATTTATCGTTTACCGGTATGAAA
CCTTTTCGATCAAGTTTGATATTTGAACTTTCGATAAATTTTGAATTGGGGTGAGTACCGA
CACCTTCAATAATCATATCGTAATGTTCAACTTTTCCTGATTTAAATGTAA TTTCATTTCCA
TTGATAGCATCAATTTCCTCATTTAAACGGTATGGAATCTCCCGCTTATCTAATTCATCAA
GTATAGGTTGATTCATGTCAGCATCCATTAATTTATTTATCTTATCAGATCGATGAATTAA
AGTAGGGTGTAAACCACGTTCGTAAAGATTTTCAAGAACTTCTAATGAAACATACCCTGC
ACCTACAACTAATACTTTATCAACTTGATTTGCTTTGATGAATTGATCGATAGCATCAGTG
TCTTCTAAATTTCTAAGTGTAAATGTAATATCACTTTCAAAGCCAAGGCTA TTTGCACTTG
CACCAGGGCTTAAAATGAGTTTATCGTAAGATTCTTCAAATTGTTCGTTGGTCTTTCTATT
TAATACAGTTACAGTTTGTCTTTCATCATTGATTGCAATAACTTCATGATAAGTTTTTACT
GTAATTTGCTTTCTATCATAAAATTTTTCAGGTGTATACGCTAAAGCATATTTTCTATCTTC
AACAACTTCGCCAATGACATAAGGCAATGCACAATTAGCAAAGCTCATATCACGATCTTT
TTCAAAAATAATAATGTCACTTTCTTTATCTAAACGTCGAATTTGGCTGGCACATGTTGCA
CCGCCAGCGACTGCTCCGACTACGACTATTTTGGGCAT 
 

> paaD 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: paaD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1020055:1020363] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 68092 … 68401; Length: 309 bp 
Sequence: 
ATGGAAGAGGCATTGAAAGATAGTATCTTAGGTGCATTAGAAATGGTAATTGACCCTGAA
TTAGGAATTGATATCGTTAATTTAGGTTTAGTATACAAAGTGAATGTTGAT GATGAAGGC
GTATGTACAGTTGATATGACTTTAACATCAATGGGATGTCCAATGGGACCTCAAATTATT
GATCAAGTTAAAACAGTATTAGCAGAGATTCCTGAAATTCAGGATACTGAA GTGAATATC
GTATGGAGTCCACCTTGGACAAAAGATATGATGTCACGTTACGCTAAGATTGCACTTGGT
GTGAGCTAA 
 

> Q5HHB1 
Function: protein coding sequence; putative O-acetyltransferase (core genome, constant) 
Best match: Q5HHB1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[944592:946406] 
Position: 025-contig_192_RC: 68948 … 70763; Length: 1815 bp 
Sequence: 
ATGAACAAAACAAAGGGTTTTACAAAGTATAAGAAAATGAGATATATGCCA GGGCTCGA
TGGTTTGAGGGCAATCGCTGTTCTAGGAATTATTATTTACCACTTAAACAAGCAATGGTTG
ACAGGTGGCTTTTTAGGTGTGGATACATTTTTTGTGATCTCTGGTTATTTAATTACAAGCT
TATTACTCAAAGAGTATGATGACACAGGTATCATTAAATTGAAAAGCTTTT GGATACGTC
GTTTAAAACGTTTATTACCAGCAGTCATAGTTTTATTAATGGTTGTAGGGACAGCAACCTT



ATTATTAAAATCAGATAATATCATTAGGGTTAAACATGATATTATTGCTGC GATATTTTAT
GTATCAAACTGGTGGTATATAGCAAAAGATGTTAATTATTTTGAGCAATTT TCATTTATGC
CATTAAAGCATTTATGGTCTTTAGCAATTGAAGAACAGTTTTACATATTTT TCCCAGTTAT
TTTGGTTACATTATTGTTAACAATTAAAAAGCGATACAAAATAGGATTTAT TTTTTTGGGA
GTATCAATAATTTCTTTAGGGTTAATGATGTTTATCTACAGTATTAATGGGGATCATTCAC
GAGTGTATTTTGGTACAGATACTAGATTACAGACATTGTTACTGGGTGTTATTTTAGCTTT
TTTATGGCCACCGTTTAAATTGAAAAATGATCCACCTAAAGTTGTAAAATA TGTTATTGAT
AGCATAGGTAGTTTATCATTTATAGTACTTATATTATTATTTTTCATTATT AATGATGAGA
CGAATTGGATATATGATGGTGGTTTCTATTTAATATCCATATTAACGTTATTTATTATTGCT
AGTGTCGTTCATCCATCTACATGGATAGCGAAGATATTTTCAAATCCAGTGTTAGTATTTA
TCGGGAAAAGGTCTTATAGTTTATATTTATGGCATTTTGCAGTAATTAGTTTCGTACATAG
TTACTATGTAGACGGACAGATACCTGTATATGTGTACTTTATAGATATAAGTTTAACAATT
ATATTTGCAGAGCTATCATATCGCTTTATAGAAACTCCATTTAGAAAAGAA GGTATTAAA
GCTTTAAATTGGCGACCTTCTTATATACCACAATTTATAAGAATGGCAATTGTAGTAACCT
TGTTAATTCCATTTATGTTGATTTTAGTAGGTGCATTCAATAAATATGGTAAAGACATTAT
TGGAGAAAAAGCGAATAGCTTTGATACCACAATTGAAGATAATTATTTAAT GCGGATAGC
ACCAATTGATAACATACACATTGATGGCTTAGTAAGTGAGAAGAAAAAGGA ATCTTCCG
ACGTATATAATAATATTAAACCTCTTTTAATCGGTGATTCAGTAATGGTTG ATATCGGTGA
GTCATTTAAGTCATCAGTTCCTAAGTCTAGAATTGATGGAAAAGTAGGGCGTCAATTGTA
TCAAACCTTACCTTTAGTTAAAGCGAATTATTCACAATATAAAAAATCATC TGATCAAGT
CGTATTAGAATTAGGTACAAATGGCGACTTTACTGTCAAACAGCTCGACGATTTACTTAA
TCAATTTGGAAAAGCCAAGATTTATTTAGTTAATACACGTGTTCCAAGAAT TTATGAGGC
AAATGTAAATCGATTATTAGCTGACGCGGCGAAACGAAAGTCCAATGTCACATTAATTGA
TTGGTATAAGCGATCACAAGGACATAGTGAATATTTTGCACCAGACGGTGTACATTTAGA
GTACAAAGGAGTCCTAGCTTTAAAAGATGAAATATTAAAAGCACTTAAAAA GAAATAA 
 

> clpB 
Function: protein coding sequence; chaperone-like protein B (core genome, variable) 
Best match: clpB_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[70719:73328] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 70965 … 73575; Length: 2610 bp 
Sequence: 
ATGGATATAAATAAAATGACATATGCTGTTCAAAGTGCTTTACAACAAGCA GTTGAACTG
AGTCAGCAACATAAATTACAAAATATAGAAATTGAGGCAATTTTAAGCGCT GCCTTAAAT
GAAAGTGAAAGCTTATATAAAAGTATTTTAGAACGAGCAAATATTGAGGTA GATCAATTA
AACAAAGCTTATGAAGACAAACTAAACACGTATGCATCTGTAGAAGGTGAC AATATACA
ATATGGTCAATATATTAGCCAACAAGCAAACCAATTGATAACTAAGGCTGA ATCATACAT
GAAAGAATATGAAGATGAATATATTTCAATGGAGCATATTTTACGTTCGGC AATGGACAT
TGATCAAACAACAAAACATTATATAAATAATAAAGTAGAAGTTATCAAAGA AATTATTA
AAAAAGTAAGAGGGGGAAATCACGTGACATCACAAAATCCAGAAGTTAATT ACGAAGCA
TTAGCTAAATATGGCCGCGACTTAGTAGAAGAAGTTAGACAAGGTAAAATGGATCCTGTT
ATAGGAAGAGATGAAGAAATTCGAAATACGATTCGTATTTTAAGTCGTAAA ACTAAAAA
CAACCCTGTGCTCATTGGTGAACCAGGTGTTGGTAAAACTGCAATTGTTGAAGGATTAGC
GCAACGTATAGTTAAGAAAGATGTGCCAGAATCATTATTAGATAAAACTGT TTTTGAGTT
AGATTTAAGCGCATTAGTAGCGGGCGCTAAATATCGTGGTGAATTTGAAGAGAGATTAAA
AGCAGTCCTAAAAGAAGTTAAAGAGTCTGATGGTAGAATTATATTATTTAT TGATGAAAT
CCATATGCTTGTAGGTGCTGGTAAAACAGATGGTGCCATGGATGCAGGCAACATGCTAAA
ACCAATGTTAGCACGAGGAGAGTTACATTGTATTGGTGCAACAACTTTAAATGAATATCG
AGAATATATTGAAAAAGATTCGGCATTAGAGCGTCGTTTCCAAAAAGTAGCAGTTAGTGA
GCCTGATGTTGAAGATACAATTTCAATTTTACGTGGTTTAAAAGAACGATATGAAGTGTA
TCATGGTGTGCGTATTCAAGATAGAGCCTTAGTTGCTGCCGCTGAATTGTCTGATCGTTAC
ATCACTGATCGTTTTTTACCAGATAAAGCGATTGATTTAGTTGACCAAGCATGTGCAACA
ATTCGTACGGAAATGGGATCAAATCCAACTGAATTGGATCAAGTTAATAGACGTGTCATG
CAATTAGAAATTGAAGAAAGCGCACTTAAAAATGAATCTGACAATGCGAGC AAACAGAG
ATTACAAGAACTACAAGAAGAGCTTGCCAATGAAAAAGAGAAACAAGCAGC ACTTCAAT
CTCGTGTAGAATCAGAAAAAGAAAAAATAGCAAATTTACAAGAAAAACGTG CGCAACTA
GATGAAAGTAGACAAGCGTTGGAAGATGCACAAACAAATAACAATTTAGAA AAAGCTGC



TGAACTACAATATGGAACAATTCCTCAATTGGAAAAAGAACTTAGAGAATT AGAGGATA
ATTTCCAAGATGAGCAAGGTGAAGATACAGATCGAATGATTCGTGAAGTTGTAACAGAC
GAAGAAATTGGCGATATTGTCAGCCAATGGACAGGCATACCAGTTTCAAAATTAGTTGAA
ACAGAACGTGAAAAATTACTTCACTTAAGTGACATCTTGCATAAACGTGTTGTAGGTCAA
GATAAAGCGGTTGACCTGGTTTCAGATGCAGTAGTTAGAGCAAGAGCAGGTATTAAAGA
TCCAAACAGACCTATTGGTAGTTTCTTATTCCTAGGTCCAACTGGAGTAGGTAAAACTGA
ATTAGCTAAATCATTAGCTGCATCATTATTTGATTCTGAAAAACATATGAT TCGTATTGAT
ATGAGTGAATATATGGAAAAACATGCAGTATCAAGATTGATAGGGGCACCTCCAGGATA
TATTGGACATGATGAAGGGGGTCAATTAACTGAAGCGGTTCGTCGTAATCCATACTCAGT
TATCTTATTAGATGAGGTTGAAAAAGCGCATACTGACGTCTTTAATGTATTATTGCAAATT
TTAGATGAAGGCCGTTTAACTGATTCTAAAGGACGTAGCGTTGATTTTAAAAATACTATT
ATTATTATGACAAGTAATATTGGATCTCAAGTTTTATTAGAAAACGTAAAA GAGACTGGT
GAAATTACAGAATCAACAGAAAAAACTGTTATGACAAATTTAAATGCATAT TTCAAACCA
GAAATTTTGAATCGTATGGATGACATCGTATTATTTAAACCTCTATCTATTGATGACATGA
GTATGATTGTAGACAAAATATTAACGCAATTAAATATAAGATTATTAGAAC AGCGAATCT
CAATTGAAGTTTCTGATGATGCTAAAGCTTGGCTAGGTCAAGAAGCTTATGAACCTCAAT
ACGGTGCAAGACCATTAAAACGTTTTGTACAACGCCAAATTGAAACACCATTAGCACGTA
TGATGATTAAAGAGGGATTCCCAGAAGGTACAACGATTAAAGTTAATTTAA ATTCAGACA
ATAACTTAACGTTTAATGTTGAAAAAATTCATGAATAA 
 

> Q5HHA9 
Function: protein coding sequence; transcript regulator/LysR family (core genome, variable) 
Best match: Q5HHA9_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[73387:74256:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 73633 … 74503; Length: 870 bp 
Sequence: 
TTATAATTGTTCATTGGCAATATACTTTTTAAATGATTTAATAAAAACCAA TATTTCTGGG
CTTTCTTTTTTGCTGTATATATATGTAAATGAAATAGGCGCTTGTAAAATTTTCGTGTTAAT
AACCGAAATATTGTAATCACTATCTGTTGTTATATAAATAGGCAGGAATGA TATACCTTG
ATTCATTTCGATTAATTTAATTGAAGTATGCACATCATTGATAGATAGAAA TTGTGCTTTT
CCATAAATATTTAAAATATTATTTTTAAGTGATGACCAATATTCTGGATGG TTATCACTTA
TTATTTTGTATTTTTCAAATAAAGATGCCTCAGTTAGAAGATGATTATTCT CTTTATTGGG
AGCAATCAATACAATTTTACCTTCGCATACTTTTTCAGAATGAACTTCTCTTAGTTTAGGT
TGATTTCTGCTAATCCCGATGTCATACGTATGATTATTAATATCTTTTTCAATATTTTCATT
TTTGACATGGAGAGAAACATCGATAAACGGATGCTCGTTAAAGAAAGATTTTAAAAATTT
GGGCATAATGAATGTCGCGATATATGAAGACACGACAACATTTAATTTCGATTGAAACAT
CGTTTTTTTAAGTTGGATATGTTTGATGCCACTTTCATATTGTTCAATAAAACTTTGCGCA
ATTGGAAGAAATGTATGACCATCTTCAGTCAAGATAATTTGATTTTTATAA GTTTCAAATA
GTTTCACATTGAGATGCTGTTCTAAATTTTTAATTTGCTTATGTATAGAAGGTATAGTGAG
ATTAATTTCTTCACTAGCTAATCGATAGTTTAACGTCTTCGCTAAAATGACAAATGTATAG
TACCAATCTAAATTCAT 
 

> leuA2 
Function: protein coding sequence; 2-isopropylmalate synthase/locus 2 (genomic island) 
Best match: leuA2_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[74366:75510] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 74612 … 75757; Length: 1145 bp 
Sequence: 
ATGATTCGAATTCAAGATAATACAATAAGGGATGGTATGCAACAAAGTAAT GTTCGAAA
AAGTCTAATTATAAAAAAAGAAGTATTGAAACAAATTAACAAGTTAAATAT AAATTCTGT
TGAAGTAGGCATGTGTACAACTATCGAGGATGAATTTAATATTCATCAATTCAGAGACAT
TTTAAGTCCTGAAAAAGAATTAGTAGTATTGACTAGGCTTAATGAAAAAGA AATAAAAA
AATAGTCAAATTAAAAATTCATAATTTAGTGGTAAAAATACTATTGCCAAT ATCTGACTT
GCATATAAAAGAAAAGCTTAATTTTTCAAATAAATATTATATTCAGAAAAT CAAAGACTG
CTTGGATATATTAAAGAAAGATAAAAAAGGAGTAGATATTTGTTTTGAAGA TGCAACAA
GGACTTCTAGAGAAAAATTGAAGGAATACATGGAAATTATTTCAAAATATC AAGTTAGA



ACAGTTACCTTTGCGGACACTGTAGGATGTTCGACACCATTAGAATACGGAGATATTTTT
AATTACTTTGTAAAAAAATATTCTAACATAATTTTTTCTGCTCATTGTCAT AACGATCTAG
GGTTGGCTACTGCAAATACATTAGCTGCAATTTTAAATGGTGCGAAACAAATAGAAACTA
CATTTTTGGGAATTGGTGAGAGAGCGGCTAATGCTCCTATTGAGGAAATAATTACTATTTT
GACAAAAAAACAAATAAAAAGTACGGAATTCACTTTACCCGACGTATATAA AACTAGTA
TTAATATTTCTAAAATTCTCGATTTTCAAATATCAGAAAACAAACCTATAA TTGGTGAAA
ATATATTTAAACATGAATCAGGAATTCATCAAGATGGTACTAAAAAAAATA TAAATATGT
ATCAATATTTAGTTCCTAGTGATTTAGGATTGAAAAATTCACAAGTTGTTC AGTTTCCAAT
AAGTAATATTTCTAGTAAGAAAATCTTGCACAATAAATTTAAATCAATAGT TAACACTGA
AGAAATTGATGAAAATATTTCTTTCTATAAACTTGTGAACAAGTTTTCACC TGAAGTAGC
ACCTGAAGATACAGTGGATTTACTTCAGATAATAAAAAGGAGGAGTAAAGA TGGAAATT
TTAAATGA 
 

> Q5HHA7 
Function: protein coding sequence; Sua5/YciO/YrdC/YwlC family protein (genomic island) 
Best match: Q5HHA7_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[951385:952026] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 75740 … 76382; Length: 642 bp 
Sequence: 
ATGGAAATTTTAAATGATTCTGTAAAAAGTTTTGAAAAACTTTATTTACAA TTACAAGAT
GGTTTTCCAGTGATTGTTCCTACTGATACTAATTATAATTTATGTAGTTTACCTAACAACG
ATCTTTGTATCGATAAAATATTTGAATATAAAAAGCGATCGAAAGATAAGC CATTATCAT
TATTTATTGATAAGCCAGAGGATTGGAAATTGTATGGAGATAATCAAAATA CGGAAATAG
TTGATAAACTAGTTGAAATATTTTGGCCTGGACCATTAAATATTATTTTAA AAAATAAAA
CAAGCTATAATTATATGCTCAATAATTCAGATAGTATAGCTATAGGATGTG TACAAAATA
AAACGATGAGAAGATTTATTTCATATATTAATTCACCTATAGCAATTACTT CAGCAAATAT
ATCTGGAACTGCCGATGATATTTTAATAACTGAAAATGAAGCAATTAAGCA CATGGGCGA
AAATGTAAGATATATGCTAAGAAGTCAAAATAAAACTAACTATAAAACATC TAGTACGA
TTATTAAAGTGACAGATAATAAAATTGAATTATTAAGAGAAGGAGATATAA AGTTTGAA
GAAATAAAAGAAAGACTAGGTACAGGTATTATTTATGAATAA 
 

> Q5HHA6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q5HHA6_CC001_MSSA476_BX571857.1[935988:937106] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 76374 … 77493; Length: 1119 bp 
Sequence: 
ATGAATAAGTTAATACTTGGGATTTATTTATACCGAATTTTTTCACGAGCA TACTTTTATT
TACCGTTTTTATTAATTTACTTTTTGATTCAAGGTTATTCCATAATACAAT TAGAAATATTA
ATGGCGTCTTATGGCATTGCAGCATTTTTATTCTCTCTATACAAAGAGAAGTGTTTTAAAA
TTTGTAACTTAAAAGATTCTAATAAATTAGTTGTTAGTGAAATATTCAAAA TCATCGGTTT
ATTGTTGTTATTATATCAAAATCAATATTTAATTTTAGTAGTGGCACAAAT ATTATTAGGG
TTAAGTTACTCAATGATGGCGGGTGTTGATACCGCAATAATTAAAAGAAATATAACAAAT
GAGAAATACGTACAAAATAAGTCAAATAGCTATATGTTCCTATCATTATTA ATTTCAGGG
ATTATAGGTAGTTATCTTTATGGAATAAATATTAAATGGCCTATAATAATG ACTGGTATAT
TTTCAATTCTAACAATTATAATTATTCGATGCACATTAGTTGAAAATAGGG AATTAAATTT
AATAGGAGAAACAAAGGGAAAGATAAAGAAATTTCTACCAGAAGAGAAGTT TTGGATAT
TGCATTATTCTTTTTTAAGAGCGTTAATATTAGGATTTTTTATAGGATTTA TTCCAATTAAT
ATATATAATGATTTAAAACTGAATAATTTACAATTTATTTCAGTATTAACT TGTTACACAG
TTATGGGTTTTGTATCTTCACGTTATTTAACTAAATACTTGAATTATAAGT TTGTGTCAGA
AATTTGTTTAGTAATATTTTTAATAATATATACATATCAAAGTTTCATAGC AGTTACTATT
TCTATGATATTTTTAGGTATTTCTTCAGGGTTAACTCGTCCACAAACTATAAATAAACTTT
CTAGCAGTAGTAACTTAAGAGTGATGCTTAATTATGCAGAAACGTTATATTTTATTTTTAA
TATCGCATTTTTACTTATGGGTGGTTACTTATATACAATAGGAACTATTCAATACTTAATA
TTATTTATTTCGTTATTAATTTTTATATATTTAATAATAATATTTTATTTT ACAAGGAGAGA
GCAACATGAAAATAAAAACTGA 
 



> Q5HHA5 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HHA5_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[77230:77745] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 77476 … 77992; Length: 516 bp 
Sequence: 
ATGAAAATAAAAACTGAATTTAAAGGGAACAATATACCATATGAATACGCA GCAGGTGC
AGATGTGAGTGATTCTATTAACGGGAATCCAATTAAGTCATTTCCATTTGAAGTAATTGA
ATTACCGGAAGGGACTAAATATCTTGCTTGGTCTTTAATTGACTATGATGCAATTCCTGTG
TGTGGCTTTGCATGGATTCATTGGAGTGTTGCTAATGTAAGTGTTAGTGGCAATTCAATTT
CTATAAAAGCAGATTTATCAAGAACAAAGGGTGACTATGTACAAGGTAAAA ATAGCTTT
ACTAGTGGGTTATTGGCTGAAGATTTTTCAGAAATAGAAAATCACTATGTAGGACCTACA
CCACCTGATCAAGATCATCAATATGAATTAACAGTTTATGCGTTAGATCATTCTTTAAATT
TGAAGAATGGGTTCTACTTGAATGAATTTTTAAAAGAAGTAAATCAACATA AAATTGATC
AAACAAGTATTAACCTTATAGGAAGAAAAATTTAA 
 

> eap-L1 
Function: protein coding sequence; putative exported protein/locus 1 (core genome, constant) 
Best match: eap-L1_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[78056:78490] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 78302 … 78737; Length: 435 bp 
Sequence: 
ATGAAATTAAAATCATTTATAACTGTAACTTTGGCACTGGGCATGATCGCAACGACTGGC
GCTACTGTGGCAGGTAATGAGGTATCTGCAGCAGAAAAGGACAAACTACCGGCAACTCA
AAAAGCTAAAGAAATGCAAAATGTTCCATATACAATTGCAGTAGATGGCAT TATGGCTTT
CAATCAATCTTACTTAAATTTACCAAAAGATAGCCAATTATCATATTTAGA TTTAGGAAAT
AAAGTTAAAGCTTTATTATATGATGAACGCGGTGTAACACCTGAGAAGATTCGAAATGCA
AAATCTGCCGTTTACACGATTACTTGGAAAGATGGCAGTAAAAAAGAAGTGGATTTAAA
GAAAGATAGTTATACAGCAAACTTGTTTGATTCAAATTCAATTAAACAAAT TGATATTAA
TGTAAAAACTAAATAA 
 

> A6U088 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: A6U088_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[954638:954823:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 78993 … 79179; Length: 186 bp 
Sequence: 
TTATTGTGATGAATCTTTCGGCGGTTTAATTACTGCAGCAAAAATTGCTGTGAAAATCGTG
AACAATACTGCCATGATAATTGGATTCACTACATTTAAGCTGTCTCCACCTACTAGGCTAT
TAAGTACAAAGTTAACCATTTGCATTAATAATAATGCCCAAAAGAATGTTA CGAGGTGTT
TCAT 
 

> fabH 
Function: protein coding sequence; beta-ketoacyl-ACP synthase III (core genome, constant) 
Best match: fabH_ST425_LGA251-cow_FR821779.1[986175:987116] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 79473 … 80415; Length: 942 bp 
Sequence: 
ATGAACGTGGGTATTAAAGGTTTTGGTGCATATGCACCAGAAAAGATTATTGACAATGCC
TATTTTGAGCAATTTTTAGATACATCTGATGAATGGATTTCTAAGATGACTGGAATTAAAG
AAAGACATTGGGCAGATGACGATCAAGATACTTCAGATTTAGCATATGAAGCAAGTGTA
AAAGCAATCGCTGACGCTGGTATTCAGCCCGAAGATATAGATATGATAATTGTTGCCACA
GCAACTGGAGATATGCCATTTCCAACTGTCGCAAATATGTTGCAAGAACGTTTAGGGACG
GGCAAAGTTGCCTCTATGGATCAACTTGCAGCATGTTCTGGATTTATGTATTCAATGATTA
CAGCTAAACAATATGTTCAATCTGGAGATTATCATAATATTTTAGTTGTCGGTGCAGATA
AATTATCTAAAATAACAGATTTAACTGACCGTTCTACTGCAGTTCTATTTGGAGATGGTGC
AGGTGCGGTTATCATCGGTGAAGTTTCAGAAGGCAGAGGTATTATAAGTTATGAAATGGG
TTCTGATGGCACTGGTGGTAAACATTTATATTTAGATAAAGATACTGGTAAACTGAAAAT



GAATGGTCGAGAAGTATTTAAATTTGCTGTTAGAATTATGGGTGATGCATCAACACGTGT
AGTTGAAAAAGCGAATTTAACATCAGATGATATAGATTTATTTATTCCTCA TCAAGCTAA
TATTAGAATTATGGAATCAGCTAGAGAACGCTTAGGTATTTCAAAAGACAA AATGAGTGT
TTCTGTAAATAAATATGGAAATACTTCAGCTGCGTCAATACCTTTAAGTAT CGATCAAGA
ATTAAAAAATGGTAAACTCAAAGATGATGATACAATTGTTCTTGTCGGATT CGGTGGCGG
CCTAACTTGGGGCGCAATGACAATAAAATGGGGAAAATAG 
 

> fabF 
Function: protein coding sequence; 3-oxoacyl-acyl-carrier-protein synthase 2 (core genome, constant) 
Best match: fabF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[956071:957315] 
Position: 025-contig_192_RC: 80426 … 81671; Length: 1245 bp 
Sequence: 
ATGAGTCAAAATAAAAGAGTAGTTATTACAGGTATGGGAGCCCTTTCTCCAATCGGTAAT
GATGTCAAAACAACATGGGAGAATGCTCTAAAAGGCGTAAATGGTATCAATAAAATTAC
ACGTATCGATACTGAACCTTATAGCGTTCACTTAGCAGGAGAACTTAAAAACTTTAATAT
TGAAGATCATATCGACAAAAAAGAAGCGCGTCGTATGGATAGATTTACTCAATATGCAAT
TGTAGCAGCTAGAGAGGCTGTTAAAGATGCGCAATTAGATATCAATGAAAATACTGCAG
ATCGAATCGGTGTATGGATTGGTTCTGGTATCGGTGGTATGGAAACATTTGAAATTGCAC
ATAAACAATTAATGGATAAAGGCCCAAGACGTGTGAGTCCATTTTTCGTACCAATGTTAA
TTCCTGATATGGCAACTGGGCAAGTATCAATTGACTTAGGTGCAAAAGGACCAAATGGTG
CAACAGTTACAGCATGTGCAACAGGTACAAATTCAATCGGAGAAGCATTTAAAATTGTGC
AACGCGGTGATGCAGATGCAATGATTACTGGTGGTACAGAAGCACCAATTACTCATATGG
CAATTGCAGGTTTCAGTGCAAGTCGAGCGCTTTCTACAAATGATGACATTGAAACAGCAT
GTCGTCCATTCCAAGAAGGTAGAGACGGTTTTGTTATGGGTGAAGGTGCTGGTATTTTAG
TAATCGAATCTTTAGAATCAGCACAAGCTCGAGGTGCCAATATTTATGCTGAGATAGTTG
GCTATGGTACTACAGGTGATGCTTATCATATTACAGCGCCAGCTCCAGAAGGTGAAGGCG
GTTCTAGAGCAATGCAAGCAGCTATGGATGATGCTGGTATTGAACCTAAAGATGTACAAT
ACTTAAATGCCCATGGTACAAGTACTCCTGTTGGTGACTTAAATGAAGTTAAAGCTATTA
AAAATACATTTGGTGAAGCAGCTAAACACTTAAAAGTTAGCTCAACAAAAT CAATGACTG
GTCACTTACTTGGTGCAACAGGTGGAATTGAAGCAATCTTCTCAGCGCTTTCAATTAAAG
ACTCTAAAGTCGCACCGACAATTCATGCGGTAACACCAGATCCAGAATGTGATTTGGATA
TTGTTCCAAATGAAGCGCAAGACCTTGATATTACTTATGCAATGAGTAATAGCTTAGGAT
TCGGTGGACATAACGCAGTATTAGTATTCAAGAAATTTGAAGCATAA 
 

> Q2YWV0 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q2YWV0_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[957370:957741:r]RC 
Position: 025-contig_192_RC: 81725 … 82097; Length: 372 bp 
Sequence: 
TTATACTAAGATGAGCGACAGCACAATCGTCATAATAAAATATAAAATATT TATTAATAA
TAAGGGGATTATCCATGTAGAAACAAAGTAATGCTCTTTTTTTACCTCTTGTGGGTTGAAA
AATGGATCATCAGAGATAGACTTCTTCTTTTTCGAAGATGACATTTGATACTTTAATCTTC
TAAAACCATAACTTGTCGCATCAAAAATGCCTTCTTGTACAAGTAAAATCA AAAATATGC
TAATAAAAATAATTAATGAAACATAAAACAATATATTTAAATATGTAATGA TAGTATGGC
TATTAAAAACCCATATAATAAACGTTAACATTGGGGTTATTAGTGCCATTC CAAGCCATTT
TTTCAACAT 
 

> oppB1 
Function: protein coding sequence; oligopeptide transport system permease protein (core genome, 
constant) 
Best match: oppB1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1034300:1035226] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 82339 … 83266; Length: 927 bp 
Sequence: 
ATGGGGAAATATATTTTCAAACGATTTATTTATATGCTTATTTCTTTATTT ATTATTATTAC
AATTACATTTTTCTTAATGAAATTAATGCCAGGTTCGCCATTTAACGATGCTAAATTAAAT



GCTGAACAAAAAGAAATTTTAAATGAAAAATATGGATTAAATGATCCTGTA GCTACGCA
GTATTTACATTATTTAAAAAATGTTGTTACAGGCGATTTTGGTAATTCATT CCAGTATCAT
AATCAACCTGTGTGGGATTTGATTAAACCGAGACTACTACCTTCTTTTGAAATGGGTCTTA
CAGCAATGTTCATCGGTGTGATACTGGGACTTATTTTAGGTGTTGCAGCAGCTACTAAAC
AAAATTCTTGGGTTGACTATACAACTACAGTTATTTCAGTTATTGCTGTATCTGTACCATC
TTTTGTACTTGCTGTACTTTTACAATATGTATTTGCAGTTAAATTAAGATGGTTCCCAGTA
GCTGGATGGGAAGGTTTTTCGACCGCGGTATTACCGTCACTTGCATTATCTGCAGCTGTTT
TAGCAACTGTCGCCAGATACATAAGAGCAGAGATGATAGAGGTATTAAGTTCAGACTAT
ATTTTATTAGCGAGAGCTAAAGGTAATTCGACAATGCGTGTACTTTTTGGACATGCACTTA
GAAATGCTTTAATTCCAATTATTACAATTATCGTTCCCATGTTAGCAAGTATTTTAACAGG
CACTTTAACAATTGAAAATATTTTTGGGGTTCCTGGATTAGGGGATCAATTCGTACGTTCA
ATTACAACAAATGATTTCTCAGTAATCATGGCAATCACACTATTATTTAGC ACACTGTTTA
TCGTTTCTATTTTTATTGTAGATATTTTGTACGGTGTGATAGATCCACGAATTCGTGTTCAA
GGAGGTAAAAAATAA 
 

> oppC 
Function: protein coding sequence; (core genome, constant) 
Best match: oppC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[958910:959980] 
Position: 025-contig_192_RC: 83265 … 84336; Length: 1071 bp 
Sequence: 
ATGGCTGAAAATAAAAACAATTTGTCGATTAACGACGATCATTCTAATGCA GCTATGACG
CATACCTCTGACGCTATCGCATCATCTGATTTTATTATTAGAGATTTAGATTTGAATCAGG
AACCTGAAATGCAACGAGAAAGCAAAAACTTTTGGCAAGATGCTTGGGCTCAGTTAAAA
CGAAATAAGTTAGCTGTTGTCGGTATGATAGGTTTAATTATCATTGTAATATTTGCTTTTA
TCGGTCCAGTTATAAATAAACATGATTATGCTGAACAAAATGTAGAACATA GAAATCTTC
CGGCAAAAATACCTGTATTAGACAAAGTTCCATTTTTACCTTTTGATGGTAAAGATGCAG
ATGGCAAGGATGCTTATAAAGCAGCAAATGCTAAAGAAAATTATTGGTTTG GTACTGATC
AGTTGGGTCGAGATTTATGGACAAGAACATGGAAAGGTGCTCAAATTTCATTGTTTATCG
GTGTTGTTGCAGCGATGTTAGATATTTTTATTGGCGTTGTATATGGTGCGATTTCTGGATT
CTTCGGTGGACGTGTCGATACGATTATGCAACGTATACTTGAAGTCATAGCATCTATTCCG
AATTTAATTGTCGTAATTTTATTTGTATTAATTTTTGAACCATCCATTTGG ACAATTATATT
GGCTATGTCTATCACAGGCTGGTTAGGCATGAGCAGAGTTGTACGTGGAGAATTTTTAAA
ATTAAAAAATCAAGAGTTTGTCATGGCTTCGAAAACATTGGGGGCTTCAAAATTCAAATT
GATATTTAAGCATATTTTACCTAATACATTAGGTGCTATCGTGGTTACATCAATGTTTACA
GTACCTAGTGCTATTTTCTTCGAAGCATTTTTAAGTTTCATTGGTATAGGTGTACCCGCAC
CTCAAACATCGTTAGGGTCATTAGTAAATGATGGGCGCGCAATGTTATTAATTTATCCAC
ATGAATTATTTATACCAGCAATGATTTTAAGTTTATTAATTCTATTCTTTT ACTTATTTAGT
GATGGATTACGTGATGCATTTGATCCGAAAATGCGTAAATAA 
 

> oppD 
Function: protein coding sequence; (core genome, constant) 
Best match: oppD_CC398_SO385-pig_AM990992.1[1032752:1033834] 
Position: 025-contig_192_RC: 84351 … 85434; Length: 1083 bp 
Sequence: 
ATGACTGAAAGAATATTAGAAGTAAATGATTTGCATGTTTCCTTTGATATT ACAGCAGGG
GAAGTGCAGGCAGTGAGAGGTGTAGATTTTTATTTAAACAAAGGGGAAACATTGGCAAT
TGTTGGTGAATCAGGTTCAGGTAAATCTGTAACAACAAAAGCAATTACAAA ATTATTCCA
AGGGGACACAGGAAGAATTAAAAAGGGAGAAATTTTATTTTTAGGGGAAGA TTTAGCAA
AAAAACCTGAAAATGAGTTAATTAAATTACGTGGCAAAGATATTTCAATGA TCTTTCAAG
ATCCAATGACATCTTTAAACCCAACGATGCAAATTGGTAAACAAGTCATGGAACCATTAA
TTAAGCACAAAAATTATAGTAAAGCACAAGCTAAAAAGCGCGCATTGGAAA TACTAAAT
CTTGTAGGTTTACCAAATGCAGAAAAAAGATTTAAAGCATATCCACATCAA TTTTCAGGT
GGACAAAGGCAAAGAATTGTTATTGCAACCGCATTAGCTTGTGAACCTAAAGTGCTCATT
GCTGATGAACCAACGACTGCATTAGACGTAACGATGCAGGCACAAATTTTAGATTTAATG
AAAGAACTACAACAAAAAATCGATACAGCAATTATTTTTATAACGCATGAT TTAGGGGTT



GTTGCGAATATTGCTGATAGAGTAGCAGTTATGTATGGTGGTCAAATGGTTGAAACAGGA
GATGTTAACGAAATATTTTATGATCCAAAGCATCCATATACATGGGGATTA TTATCGTCA
ATGCCTGATTTATCAACAACAAATGACACACCATTACTAGCGATTCCTGGAGCGCCACCT
GATTTATTACACCCACCTAAAGGTGATGCATTTGCGAGACGTAGTCAATATGCATTAGAT
ATTGATTTTAAAGTAGAACCACCGTGGTTTAAAGTTTCACCGACACATTTTGTGAAATCTT
GGTTATTAGACGCACGTGCACCAAAAGTTGAACTACCCGAGCTGGTAAAACAACGTATG
AAACCGATGCCTAATAATTATGAAAAACCACTCAAGGTAGAAAGGGTGTCGTTCAATGA
AAAATGA 
 

> oppF1 
Function: protein coding sequence; oligopeptide ABC transporter/ATP-binding protein/putative (core 
genome, constant) 
Best match: oppF1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[961068:962009] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 85423 … 86365; Length: 942 bp 
Sequence: 
ATGAAAAATGATGAAGTGCTATTATCCATTAAAAATTTAAAGCAATATTTT AACGCAGGA
AAGAAAAACGAAGTGAGAGCGATTGAAAATATTTCGTTTGATATATACAAA GGGGAAAC
ATTAGGTTTAGTAGGAGAATCGGGGTGTGGTAAATCTACAACTGGTAAATCAATTATTAA
ACTTAATGATATTACAAGTGGAGAAATTTTGTATGAGGGTATTGATATACA AAAGATTCG
TAAACGTAAAGATTTGCTTAAATTTAATAAAAAGATACAGATGATTTTTCA AGACCCATA
TGCGTCTTTAAATCCTAGGTTAAAAGTAATGGATATAGTAGCTGAAGGTATTGATATCCA
TCATTTAGCAACTGATAAACGTGACCGTAAAAAACGTGTCTATGATTTACTTGAAACTGT
TGGATTAAGTAAAGAACATGCCAATCGCTATCCTCATGAATTTTCAGGTGGACAACGCCA
ACGTATTGGAATTGCCCGTGCATTAGCCGTTGAACCAGAATTTATTATCGCGGACGAACC
AATATCGGCATTGGATGTTTCAATCCAAGCTCAAGTAGTTAATTTATTATTAAAATTACAA
CGTGAAAGAGGGATTACGTTCCTATTTATAGCTCATGATCTATCAATGGTGAAGTATATTT
CAGATCGTATTGCAGTGATGCATTTTGGGAAAATAGTTGAAATTGGACCGGCAGAAGAA
ATTTATCAAAATCCATTACACGATTATACTAAGTCTTTATTATCAGCCATT CCACAACCTG
ATCCTGAATCAGAACGCAGTCGCAAACGATTTAGTTATATTCATGATGAAGCAAATAATC
ATTTAAGACAATTACATGAAATAAGACCACAGCATTTTGTCTTTAGTACTG AAGAAGAAG
CGGCACAACTACGAGAAAATAAATTGGTGACACAAAATTAA 
 

> oppA1 
Function: protein coding sequence; transport system extracellular binding lipoprotein (core genome, 
constant) 
Best match: oppA1_CC001_MSSA476_BX571857.1[945997:947652] 
Position: 025-contig_192_RC: 86383 … 88039; Length: 1656 bp 
Sequence: 
ATGACGAGAAAATTTAGAACACTTATTTTAATTTTGATTGCTACAATTGCA TTAAGTGGTT
GTGCTAATGATGATGGTATTTATTCAGATAAAGGTCAAGTATTCAGAAAAA TTTTGTCAT
CAGACTTAACATCCCTTGATACATCATTAATAACGGATGAAATATCTTCTGAAGTGACTG
CGCAAACATTCGAAGGTTTATACACATTAGGAAAAGGTGACAAACCGGTGTTAGGTGTTG
CGAAAGCTTTTCCTGAAAAGAGTAAAGGTGGTAAAACTTTAAAGGTTAAAT TAAGAAGC
GATGCTAAATGGAGCAATGGTGACAAAGTGACTGCGCAAGATTTTGTTTATGCTTGGAGA
AAAACAGTTGACCCTAAAACAGGTTCTGAATTTGCATACATTATGGGGGACATTAAAAAT
GCGAGTGATATTAGTACTGGTAAGAAACCTGTAGAGCAATTAGGTATCAAAGCATTAGAT
GATGAAACATTACAAATTGATTTAGAAAAGCCGGTTCCATATATTAATCAA TTATTAGCA
CTTAATACCTTTGCACCTCAAAATGAAAAAGTTGCCAAAAAATATGGTAAA AATTACGGT
ACGGCAGCTGATAGAGCGGTATACAATGGTCCATTTAAAGTTGATGATTGGAAACAAGA
AGATAAAACCTTACTATCTAAAAATCAGTATTATTGGGATAAAAAGAATGT AAAATTAGA
TAAAGTGAATTATAAAGTTATTAAAGACTTACAAGCCGGTGCATCATTGTA TGATACTGA
ATCAGTAGATGACGCAGTTATTACTGCAGATCAAGTAAATAAATATAAAGA TAACAAAG
GATTAAACTTTGTGTTAACGACTGGGACATTTTTTGTAAAAATGAATGAAA AACAATATC
CTGATTTTAAAAACAAAAATTTAAGACTGGCTATCGCACAAGCAATAGATA AAAAAGGA
TACGTTGATTCAGTGAAAAACAATGGCTCAATTCCTTCCGATACACTAACAGCCAAAGGA



ATTGCGAAAGCGCCTAATGGCAAAGATTATGCGAGTACCATGAATTCGCCTTTAAAATAT
AATCCTAAAGAAGCAAGAGCACACTGGGACAAAGCTAAAAAAGAGTTAGGT AAAAATG
AAGTGACATTTTCAATGAACACAGAAGATACACCAGATGCAAAAATATCTG CTGAATATA
TCAAATCGCAAGTTGAGAAAAATTTACCAGGAGTTACTTTGAAAATTAAGC AATTACCGT
TTAAACAAAGAGTATCATTAGAACTGAGTAACAATTTTGAAGCATCACTTA GTGGTTGGT
CTGCAGATTACCCTGATCCTATGGCTTATTTAGAAACAATGACCACAGGTAGCGCACAAA
ATAATACAGACTGGGGTAATAAAGAATATGATCAATTACTTAAAGTAGCAA GAACCAAA
TTGGCACTTCAACCGAACGAACGATATGAAAACTTGAAAAAAGCAGAAGAA ATGTTCCT
AGGAGATGCACCGGTAGCACCAATTTATCAAAAAGGTGTTGCACATTTAACAAATCCTCA
AGTAAAAGGATTAATTTACCATAAATTTGGTCCAAATAACTCACTTAAACA TGTATATAT
TGATAAATCGATAGATAAAGAAACAGGTAAGAAGAAAAAATAA 
 

> oppA2 
Function: protein coding sequence; transport system extracellular binding lipoprotein (genomic island) 
Best match: oppA2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1040211:1041926] 
Position: 025-contig_192_RC: 88250 … 89966; Length: 1716 bp 
Sequence: 
ATGGGGAAGCTAATTAAATATATTTCAATACTTATTGTTATCGTTTTAGTG TTGAGTGCTT
GCGGAAAAAGCAGTAATAAAGATGAAGGAGTAAAAGATGCTACTAAAACAG AAACCTC
AAAACATAAAGGTGGTACCTTAAATGTAGCATTAACAGCACCTCCAAGTGGTGTTTATTC
TTCGTTATTAAATAGTACACATGCGGATGCTGTAGTTGAGGGATATTTTAACGAAAGCTT
ATTAGCAACTGATAAAAAAATACGTCCTAAGGCATATATTGCTTCATGGAA GGACATCGA
GCCGGCTAAGAAAATAGAATTTAAAATTAAAAAAGGTATTAAATGGCATGA TGGTAATG
AATTGAAAATTGATGATTGGATTTATTCAATTGAAGTCTTAGCTAACAAGG ACTACGAAG
GTGCTTATTATCCAAGTGTAGAAAATATCCAAGGTGCGAAAGATTATCATGAAGGAAAA
ACTGATCATATTAGCGGATTGAAGAAAATAGATGACTACACTATGCAGGTTACATTTGAT
AAAAAACAAGAAAATTACTTAACAGGATTTATTACTGGACCTTTATTAAGT AAAAAATAT
TTATCAGATGTACCAATTAAAGATTTAGCGAAATCAGATAAAATCCGAAAA TATCCTATT
GGTATTGGACCGTATAAAGTTAAGAAAATCGTTCCAGGTGAGGCTGTTCAACTCGTTAAA
TTTGATGATTATTGGCAAGGTAAGCCTGCACTAGACAAAATCAATTTAAAA GTTATTGAT
CAAGCTCAAATTATTAAGGCAATGGAAAAAGGCGATATTGATGTTGCGAATGATGCTACC
GGTGCAATGGCAAAAGATGCTAAGTCATCTAATGCTGGTCTCAAGGTATTATCTGCGCCA
AGCTTAGACTACGGTTTAATAGGATTCGTATCTCATGATTACGATAAAAAA GCTAATAAA
ACTGGTAAAGTGAGACCAAAATATGAAGACAAAGAATTACGTAAAGCAATG CTTTATGC
AATTGATAGAGAAAAATGGATCAAAGCGTTTTTCAATGGTTACGCTAGTGAAATCAATAG
TTTTGTACCATCTATGCATTGGATAGCAGCCAATCCTAAGGACCTAAATGATTACAAATA
TGATCCTGAAAAAGCTAAAAAAATCTTAGATAAGTTAGGTTATAAAGATAG AGATGGTG
ACGGATTTAGAGAAGATCCTAAAGGTAATAAATTTGAGATTAACTTTAAAC ATTATTCAG
GTTCAAATCCTACTTTTGAACCAAGAACTGCTGCGATAAAAGATTTCTGGGAAAAAGTTG
GCTTGAAAACAAATGTGAAGTTAGTAGAATTCGGTAAATATAATGAAGACT TAGCAAAT
GCATCTAAAGATATGGAAGTGTACTTCAGATCATGGGCAGGAGGTACAGATCCAGATCC
ATCAGATTTATACCACACTGATAGACCTCAAAATGAAATGAGAACAGTTTT ACCAAAATC
AGATCAATATTTAGATGATGCATTAGACTTCGAAAAAGTAGGCATTGATGA AAAGAAAC
GTAAAGATATTTATGTTAAATGGCAAAAATATATGAATGATGAGTTACCTG GATTACCAA
TGTTCCAAGGTAAATCGATAACTATTGTTAACGATAAAGTACGAAACTTAG ACATTGAAA
TTGGAACTGATCAAAGTTTATATAATTTAACTAAAGAAGCTTAG 
 

> appD 
Function: protein coding sequence; (core genome, constant) 
Best match: appD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1041977:1042963] 
Position: 025-contig_192_RC: 90016 … 91003; Length: 987 bp 
Sequence: 
ATGAATAATGTATTGTTAGAGGTTAAAGATTTAGAAACATCATTAAAAATA AATAATGAA
TGGTTAGCAACTGTTGAAAATATTTCTTTTGAATTATCTAAAGGAGAAGTT TTGGGTATAG
TAGGGGAATCTGGTTGCGGTAAGTCCATATTAAGTAAGTCAATTATTAAATTATTACCAG



AAAAGATATCTAAACTAAGTAATGGAGAAGTTATATTTGATGGTAAACGAA TCGATACGC
TCAATGAGAAGCAATTGCTAGATATTCGAGGAAATGATATTGCTATGATTTTTCAAGAAC
CTATGACTGCTTTAAATCCTGTATTTACCATAAAAAATCAACTTGTGGAAT CTATAAAATC
ACATAAAAAAATTTCTAAAAAAGAAGCAAATAACTTAGCAAAAGATTTACT AAAAAAAG
TTGGAATTGCTAGACAAGATGAAATATTAAATAGCTATCCACATCAATTAT CTGGTGGTA
TGAGACAAAGAGTAATGATTGCAATGGCCATTTCATGTTCTCCTAAATTATTAATTGCTGA
TGAACCTACAACAGCATTGGATGTCACGATTCAAGCGCAAATATTAGACTTATTAAAAGA
ATTGCAAAAGGAAACGCAAATGGCAATTATGATGATTACACATGATTTGAG TGTAGTTGC
TGAGTTTTGCGATAAAGTCTTAGTTATGTATGCAGGTCAAATTGTAGAATTTGGAGGCAT
AAAAGAAATACTACACAATCCGAAACATCCTTATACCCAAAAATTATTATC AACAATTCC
AAAACTTAAAGAAGAGCAGAAACGACTTGAAACGATAGAAGGAATTGTGCC ATCAATCC
AAGCATTTCACGTTAATAAGTGCAGATTTGCAAATAGATGTAACAAAAAAC TGGATATTT
GTAATAATCAATCTCCTAAAATGCATGTTTGTGAAGACGTCATTGTACGTTGTCATTTGTA
CAAAAATGAATATAAGGAGATATAA 
 

> appF 
Function: protein coding sequence; (genomic island) 
Best match: appF_CC001_MSSA476_BX571857.1[950619:951599] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 91005 … 91986; Length: 981 bp 
Sequence: 
ATGGAAAATATTTTAGAAGTCAACCAAATAAAAAAATACTACAAAATTAAA ACTGGATT
ATTACAAAAAACTCAGTACGTTAAAGCTGTTGATGACGTATCGTTTTCAATAAAAAAAGG
ACAAACTTTTGGATTAGTAGGAGAATCGGGTTGTGGTAAGTCAACGTTAGGTAAAGTGAT
TATCAGGCTTGAAGATGCAACTTCAGGCTCAATAATTGTTAATGGTGAAGATATAACAAG
ATTACAAGGTAAAAAACTCAGAAAATCACGACAACAATATCAGATGATATT TCAAGATC
CGTATGCATCATTGAATCCGATGCAAATGGTTGGAGATATCATTTCAGAACCTATTTTAA
ATTATAAAAAATTGCCAAAAGAAGAAATAAAAAAAGAAGTACTATATTTAT TAAAATGT
GTTGGCCTAAGTGAAGATGCATATTATAAATATGCACATGAATTTTCAGGTGGACAGAGA
CAAAGAGTGGGAATTGCAAGAGCATTGGCTTTGCGTCCGAGTTTAATTGTTGCTGATGAG
CCTGTAAGTGCATTAGATGTATCTGTTCAATCTCAAGTACTGAATTTATTAAAAGATTTAC
AAGAACAATTTAACTTAAGCTATTTATTTATCGCACATGATTTAAGTGTAG TAAAACATAT
AAGTGATGTCATTGGAGTTATGTATTTAGGTCATATAGTTGAAATCGCATCTGATAAAGA
AATTTATGAAAATCCCAAACATCCATATACAAAAGCGTTGATTTCATCAAT ACCACAAAT
TGATAAACATAATAACAATAGAATTATATTAAAAGGAGAATTACCTTCGCC AAGTAATCC
GCCGCAAGGTTGTCCTTTTCATACAAGATGTCCGATTGCAAAAGATAAATGTAAAGAAAA
TATACCACAATTAAAGGACATTGGTGATGAACATCAAGTTGCTTGTTTTTATGTAAATAA
AGTAGGTGATTTAAATGGTTAA 
 

> oppB3 
Function: protein coding sequence; putative oligopeptide transport system permease protein (genomic 
island) 
Best match: oppB3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[967623:968585] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 91978 … 92941; Length: 963 bp 
Sequence: 
ATGGTTAAATTAATATTAAAGAGATTAGGTTTAATGATTCCGTTACTAATT TTAATTTCTA
TTGTTGTATTTTCATTAGCTATCATTCAACCAGGAGATCCATTTTCAGATTTACAAAACGG
AAAAATAAAACAAGAAGCGATAAATGCACAAAGGGAAAAGTTAGGCCTCAA CGACTCTA
TATCACATCAATACATTAGATGGGTCAATCATGTTATACATGGTGATTTAGGGGAGTCAA
TCAAATATAAAAGGCCGGTAATTGATGTTATTGAGGAAAGAATTCCAAATA CAATATTAC
TCGGTGCTATGTCATTAATTATTACTTATATTATCTCATTTGCTTTAGGAATAACGTCAGG
TAGATATTCTTACAGTTTGACTGATTATACTGTGCAAATATTTAATTATTT GATGTTAGCT
ATTCCATCTTTTATTGCGGGAGTATTTGCAATTTTTATTTTTTCTTTTGAATTACAATGGTT
TCCGTTTCAAGGTTCTGTTGATATTAACCTTAAAGAAGGTACTTTTGAATATTATATGAGT
AAAATTTATCATACATTTTTGCCTGCATTAACTTTAGGATTATTATCTACT GCTGGTTATAT
TCAATATTTACGTAATGATATTATTGAAAATTCTAAAAAAGATTATGTATT GACGGCAAG



GTCAAAAGGATTATCTATGAATAAAATTTATAATAAACATATATTGAGAAA TTCTTTAAT
ACCTATTATTACATTTTTAGGTGCTGATATTGTAAGTATTTTAGGTGGAGCTGTGATTACT
GAGACTATCTTTTCATATAACGGTATCGGTAAATTATTTTTAGAATCGGTAATAGGTCAAG
ACTATCCATTAATGATGGCATTAACGTTGTTTTTCTCATTTTTAGGTTTACTGGGTAATTTG
ATTTCTGATATTACTTATGGATTTATAGATCCAAGAATTAGAAGTAACTAG  
 

> appC 
Function: protein coding sequence; oligopeptide ABC transporter permease (genomic island) 
Best match: appC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1044913:1045794] 
Position: 025-contig_192_RC: 92952 … 93834; Length: 882 bp 
Sequence: 
ATGCAAAATAAGTCAAAATCGCCTTTTAAAATTGCATTGTCTAGATTTATT CATAATAAA
ATTGCAATGTTATCGATTATTTTTTTATTAATCATAACTATTGTATCAATT ATAGCGCCATT
AATAGCTCCTTTTCCAGTGAACCAACAAGATTTATTAAATATAAAAGGTGA AATGACAGC
ACAAAACATTCTTGGTACAGACTCTGGTGGTAGGGATAACTTTAGTCGTTTGTTATATGCA
GGTCGTATTTCATTATCCATTGGAATTACATCTACAATAGGAATGCTTTTGATTGGAATTA
CAGTTGGAGTGATTTCTGGTTATTTCGGAGGTATTGTTGATACATTATTAATGAGAATAAC
CGAATTTGTTATGTTATTTCCATTTTTAATATTTGCAATTGTATTAAATGC TGCACTTGGAG
ATAAAATTAAAAATCCTTATGGATCTGCCATAATTCTTGTTCTAGTTATTA TCGTATTAAG
TTGGGGAGGTATTGCAAGACTTGTTCGTGGTAAAGTACTTCAAGAAAAAGAAAATGAAT
ACTTTTTGGCAGCAAAATCAATTGGTACACCCACATATAAAATTATTTTGA AACATCTTTT
GCCGAATATATTAAGTGTAGTTATCGTACAAGCAACATTGTTATTTGCCGGTATGATTGTA
GTGGAATCAGGATTGAGCTTTTTAGGATTCGGAATTAGTAAAGCAATACCATCTTGGGGT
AATATGTTGAGTGATGCTCAAGAAGGGGATGTTATAAGTGGTAAACCGTGGATATGGATG
CCACCTGCTATAATGATTACATTAACTATATTAAGTATAAACTTTGTAGGG GAAGGGCTT
AAAGATGCTTTTAATCCTAGAGGTAGACGTTAA 
 

> trpS 
Function: protein coding sequence; tryptophanyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: trpS_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1045836:1046825:r]RC 
Position: 025-contig_192_RC: 93875 … 94865; Length: 990 bp 
Sequence: 
TTATCTCTTACGTCCTAATCCCATCGCTTTTTCCATTTTCTTCACTGTTTTAAATGAAACTT
TGTGTGCTTTATCTCTACCTTGATCTAAAATATCATCAAGTTTATCTGAGTTATAGAAACT
TTCGTATTTTTCTTGGAATTCTACTAAAAATGCTTTAACTATTTCAGCAAGGTCACCTTTA
AATTTACCATAACCTTCCCCTTCATATTTTGCCTCAATGTCTTTGATAGGCATGTCGGTTA
ATCCAGCATATATTGAAATTAAATTAGTAATGCCTGGTTTATTGTCGCGGTCGAATTTAAT
AATACCATCTGAATCAGTTACAGCGCTTTTAATTTTTTTAGCTGCAACATTCGGCTCGTCT
AATAATGAAATGAAGTTTTTAGTATTATCATCACTCTTACTCATTTTTCTT GTTGGGTCTTG
TAAACTCATGACACGTCCACCAACTTTAGGCATACGAATTTCAGGTTTCACAAGCACATC
ATTATAGCGACTATTAAATCTATCTACAAGGTTACGAGTCAATTCGATATGCTGCTTTTGG
TCATCTCCAACTGGAACGATATTAGTATTGTAAAGAACAATATCAGCTGCCATTAAAGGT
GGATATGTTAATAGACCAGCAGGTATACCTTCAACTGCTTTCTGAGCTTTATCTTTGTATT
GCGTCATACGCTCTAATTCTCCAACAGAAGCAATCGTAGTTAACATCCATCCTGCTTGTAC
GTGTGCAGGGACTTCAGATTGTATGAACAATGTTGCTTTGTCTGGATCTATACCAGAAGC
TAAATAAATCGCTGCTAATTGTCTGGTCTGTTTACGTAATTTTAAACGATCTTGTGGCATT
GTAATTGCATGTTGATCTACGATACAGAAATAACAATCATAGTCATTTTGCACATCAACA
AATTGTTTTAGTGCGCCAATATAATTTCCAATAGTAGGAATTCCACTAGGTTGGATGCCTG
AAAATAATGTCTCCAT 
 

> spxA 
Function: protein coding sequence; transcript regulator (core genome, constant) 
Best match: spxA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[970804:971199] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 95159 … 95555; Length: 396 bp 
Sequence: 



ATGGTAACATTATTTACTTCACCAAGTTGCACATCTTGCCGTAAAGCGAAAGCATGGTTA
CAAGAACATGACATTCCGTATACGGAGCGTAATATTTTTTCTGAACATTTAACAATTGAT
GAAATTAAGCAAATATTAAAAATGACTGAAGACGGTACTGATGAAATCATT TCTACACGT
TCTAAAACATACCAAAAATTAAATGTTGATATTGATTCACTACCATTACAA GACTTATATT
CAATCATTCAAGATAATCCTGGCTTATTACGTCGTCCAATTATTTTAGATAATAAACGACT
ACAAGTTGGTTATAATGAGGACGAGATTCGACGTTTCTTACCTAGAAAAGTTCGTACGTT
CCAATTACAAGAAGCACAACGTATGGTTGACTAA 
 

> mecA2 
Function:   
Best match: mecA2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[971570:972289] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 95925 … 96645; Length: 720 bp 
Sequence: 
ATGAGAATAGAACGAGTAGATGATACAACTGTAAAATTGTTTATAACATAT AGCGATATC
GAGGCCCGTGGATTTAGTCGTGAAGATTTATGGACAAATCGCAAACGTGGCGAAGAATTC
TTTTGGTCAATGATGGATGAAATTAACGAAGAAGAAGATTTTGTTGTAGAA GGTCCATTA
TGGATTCAAGTACATGCCTTTGAAAAAGGTGTCGAAGTCACAATTTCTAAATCTAAAAAT
GAAGATATGATGAATATGTCTGATGATGATGCAACTGATCAATTTGATGAA CAAGTTCAA
GAATTGTTAGCTCAAACATTAGAAGGTGAAGATCAATTAGAAGAATTATTC GAGCAACG
AACAAAAGAAAAAGAAGCTCAAGGTTCTAAACGTCAAAAGTCTTCAGCACG TAAAAATA
CAAGAACAATTATTGTGAAATTTAACGATTTAGAAGATGTTATTAATTATG CATATCATA
GCAATCCAATAACTACAGAGTTTGAAGATTTGTTATATATGGTTGATGGTACTTATTATTA
TGCTGTACATTTTGATAGTCATGTTGATCAAGAAGTCATTAATGATAGTTACAGTCAATTG
CTTGAATTTGCTTATCCAACAGACAGAACAGAAGTTTATTTAAATGACTAT GCTAAAATA
ATTATGAGTCATAACGTAACAGCTCAAGTTCGACGTTATTTTCCAGAGACAACTGAATAA 
 

> trfB 
Function: protein coding sequence; putative competence protein (core genome, variable) 
Best match: trfB_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[96519:97505] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 96765 … 97752; Length: 987 bp 
Sequence: 
ATGTTAGTAGCTTTAAATGAAGAAAAGGAACGTGTGTTAGCAACTACTGCATTGAGAAAG
ACACAATATTTTTGTCCGGTGTGTGGCAAGCAAGTTATTTTAAAGCGTGGGCTCAAAGTA
ATTAGTCATTTTGCACATAAACATTTAGCGGAACAAAAATGTTTTAATAAT GAAACGATT
AAACATTATAAAAGTAAATTGATTTTAGCACAGATGATACAGCAACAAGGA TTTAAAGTA
GAGATAGAGCCATTTTTAAAAGAAATAAAACAAATTCCGGATATTTTGATT AATAATAAA
TATGTTATTGAGCTACAGTATTCGCCAATTCCTTATAAACAGATTCTTCAACGAACGGAA
GGTTTAAAGAAAATGGGATATAAAGTAAGTTGGTTATTAAATGATGTTGAT TATTGTCAT
AATAAAGTGAAGTTCAATCATTTTCAAAGTATGTTTATTAATCCATTCACT CGAAAACTTC
ATACGTTCAATTTAGAGAAAAAACAAATAATGATGTTTCAACAAATACAAT ATTTAGGCG
GGCACAAATATGTCGCTGAAAAAAGAAATGCCAAAATTAGTGAGTTGTTTA ATGAGGCG
CCTTGTGATTATCATGCTGTTTATAAATTATCAAAGTTCGCAATTAATCAA TATATCAAAT
ATTGTCGCTGGCAAAATTCTGTTTTAGAACCCACTTTAAGTGCAATGTATCAATTACAGTT
AACTGATCAAGAAGTAGTGCACAATTATGGTTATATTTTTCCAGAGCAAAT TTATATTAA
AAATCATCCTATTGAGTGGCAATTACAAGTTGATTTATGGTTAAAGAATGGAAAAAGCAA
ATTAGTAAATGACAATCTTAATTATTTTAAACTGAAAAAATTTATTGTTGC TCTAGAAAGT
AAAACAGCAATTATAGAAAAACTTATTAACAATTATTTAAATATTTGTTCA GATAAAGGT
AATGACGTGCAAATTTTGTTCTAA 
 

> pepF1 
Function: protein coding sequence; oligoendopeptidase F (core genome, constant) 
Best match: pepF1_CC005_JH1_CP000736.1[1052488:1054296]  
Position: 025-contig_192_RC: 97799 … 99608; Length: 1809 bp 
Sequence: 



ATGAGTCAACAATTATCGAGAGAAGAACAGGAACGTAAATATCCTGAATAT ACATGGGA
CTTAACAACAATTTTCAAAGATGATGAAGCTTTTGAGGCTGCATTTAAAGA AGTTGAAAA
TGAGTTAGGCAAAGAAGAACAATTTAAAGGACACATTGGTGATAGTGCTGAGACATTAT
ACAATGCGTTAGAATTAGAAGATACATTAGGTACTAAATTAGAAAAAGTAT ATGTATACG
CGCACCTAAAACAAGACCAAGATACAACGAACGACAAGTATACTGGTATGGAGTCAAGA
GCACATCAATTAATTATTAAATTTAGCTCGGCATGGAGTTTCTTAGTGCCAGAGATTTTAC
AAATTGATGAAGATAAAATTCAATCATTTGTAAATTCATATGATAAATTAC AAAAATTCG
CATTTGATTTGAAGTTGATTAATGAAAAACGTCCTCATATTTTAGATGCTGAAACTGAAA
AGTTATTAACAGAAGCGCAGGACGCGTTATCAACGCCATCAAATGTATACGGTATGTTTA
GCAACGCTGATTTAGTATTTGAAGATGCGATTGATAAAGATGGAAATGCACACCCGTTAA
CACAAGGTACATTTATTAAGTATTTAGAATCAGATGATCGCAAACTAAGAG AAAGTGCTT
TTAGAAATGTATATAAAGCATATGGTGCTCATAATAATACGCTTGGCGCTACGCTAGCAG
GTGAAGTGAAGAAAAATGTATTTAATGCTCGTACACACAATTACAAAACTG CAAGAGAA
AAAGCATTGAGTAATAATCATATTCCAGAAAATGTATATGACAATCTAGTA AAAACTGTA
CATAAATATTTACCATTGCTACATAGATATACTGAATTGCGCAAAGAATTG CTAGGTTTA
GATGACTTGAAAATGTATGATTTATATACACCATTAATTAAAGATATTAAG TTTGAAATG
CCTTATGAAGAAGCTAAAGAGTGGATGTTAAAAGCTTTAGAACCAATGGGTGAAGAATA
TTTAAATGTAGTTAAAGAAGGCTTAAACAATCGTTGGGTCGATGTCTATGAGAATAAAGG
TAAACGTTCAGGTGGCTATTCATCAGGTGCACATTTAACTAATCCATTTATTCTACTTAAC
TGGTCTAATACTATTTCAGACTTATACACATTAGTTCATGAATTTGGGCATTCAGCACATA
GTTACTTCAGTAGAAAATTCCAACCGTCAAATTCTAGTGACTACACTATTTTTGTCGCTGA
AGTTGCATCAACTTGTAACGAAGCACTTTTAAGTGATTATATGGATAAACA TCTTGATGA
TGAAAAACGCTTATTATTATTAAACCAAGAATTAGAACGTTTCAGAGCTAC ATTATTCCG
ACAAACAATGTTCGCAGAATTTGAGCATAAAATTCATGCAATTGAAGAAGC AGGTGAAC
CATTAACGCCAACTAGAATGAATGAAGAATATGCCAAATTAAATAAATTAT ACTTCGGTG
ATTCTGTAGAAACTGATGAAGATATTAGTAAGGAATGGTCACGTATTCCACACTTCTATA
TGAATTATTATGTATATCAATACGCAACTGGTTACAGTGCAGCTCAAAGCTTAAGTCATC
AAATTTTAACAGAAGGTAAGCCAGCAGTAGATAGATATATTAATGAATTCT TGAAAAAA
GGTAGCTCAAATTATCCAATTGAGATATTAAAAAATGCTGGTGTAGATATG ACAACACCT
GAACCAATTGAACAAGCTTGTGAAGTTTTTGAACAAAAATTGAACGCTTTT GAAAAATTA
ATGAAAGCTTAG 
 

> rsaE 
Function: noncoding RNA ncRNA of Staphylococcus aureus E (core genome, constant) 
Best match: rsaE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[975352:975451] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 99707 … 99807; Length: 100 bp 
Sequence: 
ATGAAATTAATCACATAACAAACATACCCCTTTGTTTGAAGTGAAAAATTT CTCCCATCCC
CTTTGTTTAGCGTCGTGTATTCAGACACGACGTTTTTTT 
 

> rsaF 
Function: noncoding RNA ncRNA of Staphylococcus aureus F (core genome, constant) 
Best match: rsaF_CC008_COL_CP000046.1[1015068:1015171] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 99785 … 99889; Length: 104 bp 
Sequence: 
TATTCAGACACGACGTTTTTTTATGTTCTTTTTTAATAAGAGGGAAGTGAAGTTGTATAAA
AATGTATTAAATATGCACTTTTTATACATTAACGATTCATATA 
 

> ltaB 
Function: protein coding sequence; dithiol-disulfide isomerase (core genome, constant) 
Best match: ltaB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[975712:976518:r]RC (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 100067 … 100874; Length: 807 bp 
Sequence: 
TTATTTTGATTTGATTTTAGGCATTTTAGATTTCCAGAAATCGCCATCTGGATATTTAAGTT
TTTCAATTTTTTGTTGAATGGCTAACTTCTTTAACTCTTTGTTTAAAAGTTTTTCTGGCCAT



TCATAAATAGTAAGTAATTCTTCCATCGTTACAAGTTGTTGTTGCTGTATATAAGTTTCTA
ATTTAGGAGGAAGATTCTTTTCGATAGGTTTACCCATCAATTCATTAATTATATAAGTATA
GATGTGATATGGGTATAATCCTTCGACTTTTAAACCTTCTTCATGAACATCTTCACTAAAG
AAAACGAGAGAAGGGGCTTGTTCGATTTCCATTTCTCTTGCAATATGCAAATCAATTTTCA
AGCTTTCGGTTAGTTTACTTTTTTGTAAGTCGTCTTTAAATACTTCTAAATCAATACCTGCA
TTTTGAATACAGTCACAAATCATTGATTCTGTAATAATATCTCTTTTAGGT ATGATTTCATT
TTGCATTAAATGTATAAATCGTTCGGCACGTACACGACCTTGTAACTCAGCTGCTTTATAA
GCTAGGGCGATGTTATCAAAGTTGGATGTACTTTGAGCTTGGCATTTCGTTAATACTTTTA
ACGAAGGATTTAATATATGTCTGATACGTATATATTGATTATATTCAATTC TTAATTTGGA
TAAGATTGCTGATAATTTGAAGCAATCGGAGCTAAATGGATCGAAAAATGA ATAAATTTC
GATTTTACTTACAGGTGATAGATTAATATCTTCACGACTCTTATTTTCCATTATTCGTAATT
CTCCAGCCAT 
 

> relA1 
Function: protein coding sequence; GTP pyrophosphokinase (core genome, constant) 
Best match: relA1_CC005_N315_BA000018.3[978184:978819] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 102508 … 103144; Length: 636 bp 
Sequence: 
ATGAATCAATGGGATCAGTTCTTAACACCTTATAAGCAAGCGGTTGATGAGTTGAAAGTG
AAACTTAAAGGCATGCGCAAACAATATGAAGTTGGTGAACAAGCGTCGCCAATAGAATT
TGTTACTGGTCGTGTTAAACCGATCGCTAGTATTATAGATAAGGCAAACAAACGACAAAT
ACCATTTGATAGGTTAAGAGAAGAAATGTACGATATCGCTGGTTTAAGAATGATGTGCCA
ATTTGTAGAAGATATTGATGTTGTCGTCAATATTTTAAGACAAAGAAAAGA TTTTAAAGT
AATTGAAGAACGAGATTATATTCGTAACACTAAAGAAAGTGGTTACCGCTCGTATCATGT
CATTATTGAATATCCAATTGAAACATTACAAGGCCAAAAATTTATATTGGC TGAGATTCA
GATTCGTACATTAGCAATGAATTTCTGGGCAACGATTGAACATACTTTACGATATAAATA
TGATGGTGCTTATCCGGATGAAATTCAACATCGTTTGGAAAGAGCGGCAGAAGCAGCGTA
TTTACTTGATGAAGAGATGTCTGAAATTAAAGATGAAATTCAGGAAGCTCA AAAATATTA
CACGCAAAAACGTTCTAAAAAACATGAAAATGATTAA 
 

> ppnK 
Function: protein coding sequence; putative inorganic polyphosphate/ATP-NAD kinase (core genome, 
constant) 
Best match: ppnK_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1055120:1055929] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 103160 … 103970; Length: 810 bp 
Sequence: 
ATGCGTTATACAATTTTAACTAAAGGTGACTCCAAGTCTAATGCCTTAAAGCATAAAATG
ATGAACTATATGAAAGATTTTCGCATGATTGAGGATAGTGAAAATCCTGAA ATTGTTATT
TCAGTTGGTGGTGATGGTACATTACTACAAGCATTCCATCAGTATAGCCACATGTTATCA
AAAGTGGCATTTGTTGGAGTTCATACAGGTCATTTAGGATTTTATGCGGATTGGTTACCTC
ATGAAGTTGAAAAATTAATCATCGAAATTAATAATTCAGAGTTTCAGGTCA TTGAATATC
CATTGCTTGAAATTATTATGAGATACAACGACAACGGCTATGAAACAAGGTATTTAGCAT
TAAATGAAGCAACGATGAAAACTGAAAATGGCTCAACACTTGTTGTGGATGTTAACTTAA
GAGGGAAACACTTTGAGCGATTTAGAGGCGATGGATTATGTGTATCAACACCTTCGGGTT
CAACGGCTTATAACAAAGCGCTAGGTGGCGCACTGATACATCCTTCACTTGAAGCAATGC
AAATTACAGAAATTGCCTCAATAAATAATCGTGTGTTTAGAACGGTAGGAT CACCACTTG
TATTACCAAAGCATCATACATGTTTAATATCACCAGTTAATCATGATACCA TTAGAATGA
CGATAGATCATGTTAGTATCAAACATAAAAATGTTAATTCAATACAATACC GTGTAGCAA
ATGAAAAAGTGAGGTTTGCACGTTTTAGACCATTCCCGTTCTGGAAACGTGTACACGATT
CTTTCATATCAAGTGATGAAGAACGATGA 
 

> rluA1 
Function: protein coding sequence; RNA pseudouridine synthase (core genome, constant) 
Best match: rluA1_CC005_04-02981_CP001844.2[1014383:1015237] 
Position: 025-contig_192_RC: 103966 … 104821; Length: 855 bp 



Sequence: 
ATGAAATTTAAGTATCATATATCACAACAAGAAACTGTTAAAGCTTTTTTA GCACGACAT
GATTTTTCTAAGAAGACAGTGAGCGCCATTAAAAATAATGGCGCTTTAATTGTTAATGAT
GAACCAGTCACAGTACGTAAGCAATTAATGCCAAATGATATATTAGAAATT CATTTACCG
CGAGAAATACCGAGTGTTAATTTAATACCTTATGCTCGTAAGCTAGAAGTATTGTATGAA
GATGCTTTTATCATCATAGTTACTAAACCAAACAATCAAAATTGTACGCCT TCGAGAGAA
CATCCTCATGAAAGTTTAATCGAACAAGTACTATATCATTGTCAGGAACATGGTGAAAAT
ATTAACCCACATATTGTTACGCGTCTAGATCGTAATACAACTGGTATTGTGATATTCGCTA
AATATGGACATATCCATCATTTATTTTCTAAAGTAAACTTGAAAAAAATAT ATACTTGCCT
TGTATATGGCAAAACCCATACATCTGGTATTATTGAAGCTAATATTAGACGGTCAAAGGA
TAGTATTGTAACTAGAGAAGTTGCCTCGGATGGTAAATACGCTAAAACATCTTATGAAGT
AATAAATCAGAATGATAAATACAGTTTATGCAAAGTTCATTTGCATACGGG ACGTACACA
TCAAATTCGTGTACATTTTCAACATATTGGGCATCCAATTGTGGGAGATTCTTTGTATGAT
GGTTTTCATGACAAAATTCATGGTCAAGTACTGCAATGTACGCAAATATATTTTGTTCATC
CAATCAATAAGAACAATATTTATATTACAATTGATTATAAGCAATTACTTA AATTATTCAA
TCAACTCTAA 
 

> mgtE 
Function: protein coding sequence; magnesium transporter E (core genome, variable) 
Best match: mgtE_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1056801:1058186] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 104841 … 106227; Length: 1386 bp 
Sequence: 
ATGTCAATGAACACAGATGAAAAAGAGCGTGTTCAAGAGGAATTATATGAT GAGACATT
ATTAGATCAATACTTAGAAAATGATGATATTGATCAATTTAGAGATGAATT TCTAGCATT
ACACACATATGAACAAAGTGAGTATTTTGAAGATACTACCGATGAAAATAG ACAAAAGA
TTTTTCAATATTTATCACCTGAAGAGGTTGCAAATTTCTTTGATCAATTAGATATTGATGA
CGATGAATATGAGTTGCTATTTGATAAAATGAATGCGACATACGCAAGTCACATATTAGA
AGAAATGTCATACGATAATGCAGTAGATATTTTAAATGAGTTGACTAAACC AAAAGTTGC
TAGTCTTTTAACATTGATGAATAAAGATGACGCGAATGAAATCAAAGCATT ACTTCACTA
TGATGAGGATACGGCCGGCGGTATTATGACGACGGAGTATTTATCACTTAAAGCGCATAC
GCCTGTTAAAGAAGCGTTATTATTGGTCAAAGCGCAAGCGCCAGACGCAGAAACAATAT
ATGTTATATTTGTCGTTGATGATGATGGTAAATTAGTAGGTGTTTTATCACTAAGAGATTT
AATTGTAGCTGAAAATGATGCTTATATTGAAGATATTATGAATGAACGTGT CATTAGTGT
GAATGTAGCAGACGACCAAGAAGATGTTGCTCAAGTTATGAGAGACTATGATTTCATGGC
TGTACCTGTTATAGATTACCAAGAACATTTGCTTGGTATCATCACGATTGATGATATTTTA
GACGTTATGGATGAAGAGGCTAGTGAAGACTACTCTCGTTTAGCCGGGGTATCAGATATC
GATTCGACTAATGATTCAATCATTAAAACAGCATTAAAACGTTTACCATGG TTGATTATTT
TAACATTTTTAGGAATGATTACTGCGACAATTTTAGGGAGATTTGAAAAAA CATTAGAAA
ATGTAGCGCTACTCGCAGCGTTTATTCCTATTATTAGTGGTATGTCAGGAAATTCAGGTAC
ACAATCTTTAGCCGTTTCAGTTCGTAACATTACGACAGGGGAAATTAATGAGCAAAGTAA
ATTTAGAATTGCATTAAGAGAAGCGGGAAGTGGTGTATTATCGGGCGTTGTATGTTCAAC
AATATTATTTACAATTATTGTTGCAATATATCATCAGCCACTTTTAGCATT AATCGTTGCA
GGAAGTTTAACTTGTGCGATGACGGTGGGGACGTTTGTAGGTTCGATGATTCCATTATTG
ATGAATAAATTAAATATCGATCCAGCAGTGGCTAGTGGACCATTTATTACAACAATTAAT
GATATTATTAGTATGTTGATTTATTTTGGTTTAGCTACATCATTTATGGCTTACTTAATTTA
A 
 

> Q8NXC6 
Function: protein coding sequence; monovalent cation-H+ antiporter (core genome, variable) 
Best match: Q8NXC6_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1058196:1060040] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 106236 … 108081; Length: 1845 bp 
Sequence: 
ATGGAGTTTTTATCTTTAGTTATTGTTGTTTTAGCAGCGTTTTTAACTCCAATAATTGTCAA
TCGATTAAATATTAATTTCTTGCCAGTTGTTGTTGCAGAAATTTTGATGGGGATTGTGATT
GGAAATTCATTTCTAAATATAGTAGAAAGGGATTCAATTCTAAATATTTTA TCAACGTTA



GGCTTTATCTTTTTAATGTTTTTAAGTGGTTTAGAAATTGATTTTAAAGCTTTTAAAAAAG
ATAAACGCGCACGTCAAGGACAAAATGATGATGAATCCTCAATTCCAGGGCATCTTAATC
TAGCGTTAACTGTATTTGCATTTATTATGATTATTTCGATTCTTTTAGCGTATGTATTTAAA
TGGCTTGGATTAGTGGATGATGTGTTATTAATGGTCATTATCATTTCAACTATTTCCTTAG
GCGTAGTTGTTCCAACTTTAAAAGAAATGAATATTATGAGAACAACTATAG GGCAATTTA
TCCTATTAGTAGCAGTACTTGCGGACTTAGTAACTATGATTTTATTAACGGTCTATGGCGC
AATCAATGGTCAAGGCGGCAGTACAATATGGTTAATAGGTATATTAGTTGTTTTCACAGC
AATTTCATATATTTTAGGTGTTCAATTTAAAAGAATGTCATTTTTACAAAA ATTGATGGAT
GGTACGACGCAAATCGGTATTCGTGCGGTATTTGCATTAATAATATTATTAGTAGCCCTA
GCAGAGGGAGTTGGCGCAGAAAATATATTAGGTGCATTCTTAGCAGGTGTCGTTGTTTCA
TTATTAAATCCAGATGAAGAAATGGTTGAAAAGTTAGACTCATTTGGTTAT GGGTTCTTTA
TTCCTATTTTCTTTATAATGGTTGGTGTAGATTTAAACATACCTTCATTAATTAAAGAACC
GAAATTACTAATTATCATACCGATTTTAATCGTTGCATTTATCATTTCAAA ATTAATTCCA
GTCATGTTTATTCGACGTTGGTTTGATATGAAAACAACGATTGCATCAGCATTTTTATTAA
CATCAACATTATCGCTCGTGATAGCTGCAGCCAAAATTTCAGAAAGATTAAATGCTATTT
CAGCTGAAACGTCAGGTATATTAATTTTAAGCGCAGTCATTACATGTGTATTCGTTCCGAT
TATTTTCAAAAAACTGTTTCCAGTTCCAGATGAGTTTAACCGTAAAATTGA AGTTAGTTTA
ATTGGTAAAAATCAATTAACGATTCCTATAGCGCAAAATTTAACATCTCAG TTATATGAC
GTGACATTATATTATCGCAAAGACTTGAGTGATCGTCGTCAATTGTCAGATGATATCACG
ATGATAGAAATTGCTGATTATGAACAAGATGTTTTAGAACGACTAGGTCTGTTTGACCGA
GACATAGTTGTTTGTGCTACGAATGACGATGATATTAACCGAAAAGTTGCTAAATTAGCC
AAAGCACATCAAGTTGAGCGTGTCATTTGCAGACTTGAAAGCACAACGGACGATACAGA
GTTAGTTGATTCAGGTATTGAAATTTTCAGTAGCTACTTAAGTAATAAAAT CTTATTAAAA
GGTTTAATTGAAACACCTAACATGTTGAATTTATTAAGTAATGTTGAAACG TCACTATATG
AAATTCAAATGTTAAATTATAAATATGAAAATATTCAATTACGTAATTTCC CATTCGGAG
GAGACATCATCTTCGTGCGTATTATCCGTAATAATGAGTCGATTGTTCCGCATGGAGATA
CACAATTGCGATATGGAGATCGCTTAATTGTTACCGGTGCTAAAGAATACGTTGATGAAT
TGAAGCAAGAGTTAGAATTTTATTTTTAA 
 

> fabI 
Function: protein coding sequence; trans-2-enoyl-ACP reductase (core genome, constant) 
Best match: fabI_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1060318:1061088] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 108358 … 109129; Length: 771 bp 
Sequence: 
ATGTTAAATCTTGAAAACAAAACATATGTCATCATGGGAATCGCTAATAAG CGTAGTATT
GCTTTTGGTGTCGCTAAAGTTTTAGATCAATTAGGTGCTAAATTAGTATTTACTTACCGTA
AAGAACGTAGCCGTAAAGAGCTTGAAAAATTATTAGAACAATTAAATCAAC CAGAAGCG
CACTTATATCAAATTGATGTTCAAAGCGATGAAGAGGTTATTAATGGTTTTGAGCAAATT
GGTAAAGATGTTGGCAATATTGATGGTGTATATCATTCAATCGCATTTGCTAATATGGAA
GACTTACGCGGACGCTTTTCTGAAACTTCACGTGAAGGCTTCTTGTTAGCTCAAGACATTA
GTTCTTACTCATTAACAATTGTGGCTCATGAAGCTAAAAAATTAATGCCAGAAGGTGGTA
GCATTGTTGCAACAACATATTTAGGTGGCGAATTCGCAGTTCAAAATTATAATGTGATGG
GTGTTGCTAAAGCGAGCTTAGAAGCAAATGTTAAATATTTAGCATTAGACTTAGGTCCTG
ATAATATTCGCGTTAATGCAATTTCAGCTGGTCCAATCCGTACATTAAGTGCAAAAGGTG
TGGGTGGTTTCAATACAATTCTTAAAGAAATCGAAGAGCGTGCACCTTTAAAACGTAACG
TTGATCAAGTAGAAGTAGGTAAAACAGCGGCTTACTTATTAAGTGACTTATCAAGTGGCG
TTACAGGTGAAAATATTCATGTAGATAGCGGATTCCACGCAATTAAATAA 
 

> yrbD 
Function: protein coding sequence; alanine or glycine carrier protein (core genome, constant) 
Best match: yrbD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1062712:1064280] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 110752 … 112321; Length: 1569 bp 
Sequence: 
ATGATTGAAAAATTAGTAACCTTTTTAAATGAGGTTGTTTGGAGTAAGCCA TTAGTTTATG
GTTTGCTAATTACTGGTGTGCTATTTACATTGCGTATGCGATTTTTTCAAGTTAGACATTTT



AAAGAAATGATTCGATTAATGTTTCAAGGAGAGAAGTCTCCTAATGGTATT TCAAGTTTT
CAAGCGATAGCCATGTCTTTAGCAGGCAGGGTTGGTACAGGTAATATTGTCGGTGTATCT
ACTGCAATATTTATAGGAGGACCTGGTGCAGTATTTTGGATGTGGATTACTGCGTTTTTAG
GTGCAAGTAGTGCTTTTATTGAATCTACACTTGGTCAAATATTCAAGAGAGTTGAAAATA
ATGAATACCGTGGTGGACCAGCGTATTATATTGAATATGGTATTGGTGGTAAATTTGGTA
AAATTTACGGAATTATCTTTGCTATTGTTACGATTATCTCAGTAGGTCTATTGCTTCCTGGT
GTGCAATCTAACGCTATAGCAAGTTCTATGCATAATGCGATTCATGTTCCACAATGGTTA
ATGGGTGCTATTGTTGTAGTTATTTTGGGATTAATTATTTTTGGTGGTGTACGTAGTATTG
CCAATGTTGCAACAGCCGTTGTACCATTTATGGCAATTATTTACATACTGATGGCTGTCAT
TATCATTTGTATCAATATACAAGAAGTGCCAGCGTTATTTGCATTAATTTTCAAATCAGCA
TTTGGATTACAATCTGCTTTTGGTGGTATCGTTGGCGCAATGATAGAGATTGGTGTTAAAC
GTGGATTATACTCAAATGAGGCTGGTCAAGGTACAGGTCCACACGCAGCAGCGGCAGCA
GAAGTATCACATCCAAGTAAACAAGGTCTAGTACAAGCATTTTCAGTTTATATTGATACA
TTATTTGTATGTACTGCAACTGCTCTGATTATACTTATTTCTGGTACATATAATGTGACTG
ATGGTACGGTTAATGCGAATGGCACACCGCATTTAATTAAAGATGGCGGTATTTATGTTG
AAAATGCAACAGGTAAAGATTATTCAGGTACTGCGATGTATGCACAAGCCGGCATTGATA
AAGCGTTCCATGGCAGTGGTTATCAATTTGATCCTACTTTCTCTGGCGTAGGTTCGTACTT
TATTGCATTTGCTTTATTCTTCTTTGCATTTACTACAATTTTGTCGTACTACTACATTACAG
AAACAAATGTTGCTTATTTAACGCGTAATCAAAATAATCAAGTTTCATCGA TATTTATTAA
TATTGCTCGTGTGATTATTTTGTTCGCTACATTTTACGGTGCAGTTAAAACAGCTGATGTA
GCATGGGCATTCGGTGATTTAGGTGTAGGTCTAATGGCTTGGTTAAATATCATTGCGATTT
GGATTTTACATAAGCCTGCCGTAAATGCTTTAAAAGATTATGAAATTCAAA AGAAACGTT
TAGGAAACGGTTATAATGCAGTTTATCAACCTGATCCGAATAAATTACCTAATGCTGTCTT
TTGGTTGAAGACATATCCAGAACGTTTAAAACAAGCACGTGCCAAAAAGTAA 
 

> Q2FI63 
Function: protein coding sequence; putative esterase (core genome, variable) 
Best match: Q2FI63_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[988108:988866] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 112465 … 113224; Length: 759 bp 
Sequence: 
ATGTCAGAATTTAAAACTGGTAAGATTAATAAACATGTTTTATATAGTAAT ATTTTAAATA
GAGATGTCACGATAAGTATTTATTTACCAGAATCTTATAATCAACTTGTTA AATATAATGT
CATTCTTTGCTTTGACGGATTAGATTTTTTACGTTTCGGGAGAATACAACGTACATATGAA
TCGTTAATCAAAGAAGCGCGTATTGATGATGCGATCATTGTTGGATTCCATTATGAAGAC
GTTGATAAGCGTAGAGAGGAATTTCATCCACAAGGAAGTCGTTCTCATTTAACTATTCAA
TCAGTCGGTAAAGAAATATTGCCATTTATTGACTCGACGTTTTCTACACTGAAAGTAGGT
AATGCAAGGTTATTAGTAGGGGATAGTTTAGCGGGTAGTATTGCCTTATTAACGGCGTTG
ACCTATCCAACGATTTTTAGTCGTGTAGCAATGTTAAGTCCACATTCAGATGACAAAGTA
TTAGATAAGCTAAATCAATGTGCTAATAAAGAACAATTGACAATTTGGCAT GTCATTGGT
CTAGATGAAAAAGATTTTACTTTACCAACAAATGGTAAGCGTGCCGATTTCTTAACACCG
AATAGAGAATTAGCTGAACAAATTAAGAAATATAATATAACTTATTATTAC GATGAATTT
GAAGGTGGTCACCAATGGAAAGATTGGAAACCATTGCTGTCAGATATATTATTGTATTTT
TTACGTAAAAACACAGATGATCAACATTATGAGTAA 
 

> ltaA 
Function: protein coding sequence; glycolipid permease (core genome, variable) 
Best match: ltaA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1065999:1067189:r]RC (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 114039 … 115230; Length: 1191 bp 
Sequence: 
TTACTTAGCTTTTTCTCTATTTGCTATAAAGTAGCTTCCATAAAATACAGCTAAGACTAAA
AAGATTAATGCCGAGAAATAAAATGTATTGTTTAAATCGTTGGTAAATTGT GTAATTAAT
CCGCCAAATAATGGCCCTATCATTGAGCCGAATCCTTGGATACTATTAAAAACACCCCAA
GTTTCTTCTTGTTCATCTGATTTGATAAATCGTGCCATAAAGGTATTCCATGCTGGTAATA
AGATGCCATACATTAGACCGATAGCTAAAGCGATAATCCACACGATGTGAATATTAACAA
TCATAGATAGAGTAAAAATTAATATCATGTATAAAATAAATCCGCTTAGAA TAACACCAT



ACATAAAGTTTCTGCTGCGGTTATCTATTAGTTTCGATAAAAATAGCATCGAAACTGCAC
AGCCGATACCACCAATAATGATTGCAACAGTATATTCAATTGTGCTTACGTTAATAACCTT
AGTAGCATATGTTGGTAATATAGGAACTAGGGCAGCAATTGCGGCACCTTGTAAAAGAAT
ACCAGGGAACAACAATAAATGGCGCTTTGTCACATCAACAATTTGTCTCAATTGAGCTTT
AACTGGACGAGTATTATAATTTGTTAACTTTACATCGACAAAATAATATAA TATCCATGC
AATTAAAACGACTAAAGACATCATGAAGGCAAAGCGTGTTGGGTGCACTTTGATAAGTA
GATTCATAAAAACCATACCTACCAATAGGCCTAACAACCATGAAAAATAAA CATAGCCC
ATTTGTTTGCCACGTTTATCTTCTTCAACACTGGATAACATAATGACCCAAATAGGACTAA
CTGCAATACCGAGCATCATAGCACTAAATATGATTACAAAAGGTGATGCTGGAAACCAA
ATAACTAAAAATAAACTTGTAAATGCTAAAATAAATCCAGTCGTTAAAACG ATTTTTGTG
CCGAATTTTTTCAGTAAAAATCCTATAACAAAGTTTGTAGATGCATCAGCA ATAAAATGT
ATTGAAAATGCTAGAGACGTTATTGCTACAGCAATGGATGTAACTGTTGGCAAGAAATTA
ATATAGCTTAGGATATACATGCCTCTCGCAAATTCCATTAAAAATAAGATA ATAAGCATT
AAAATGAAATTTTTATGATTAGCGTAATTATTTAACGAAGAATCTTGCAT 
 

> ugtP 
Function: protein coding sequence; processive diacylglycerol glucosyltransferase (core genome, 
constant) 
Best match: ugtP_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1067167:1068342:r]RC (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 115207 … 116383; Length: 1176 bp 
Sequence: 
TTATTTAACGAAGAATCTTGCATATAAAGGAACCTTTCCATAAATCTCTTG TGGTTGTGAT
GAATGACCGATTAAATCAAGTAAGTCTCGACATATTGTCTGTGTAGCATACTTAATTTTAT
CTTGTTCCATTGTACTAATCATGTTAGTTAATTGCTCATTACCGTTCGTTAAACTTGCTACA
ATTTTTATTGCTTCTTCTGGAGTATCAGCGATTTTACCAAAACCTTTTTCTTCAAAGTAAA
GGGCATTTTCAAGCTCTTGACCAGGTGCAGGATTTAGGAAAATCATTGGAATACAACGGG
CGAAACCTTCAGTTATTGTGATACCACCAGGTTTCGTAATCATAAGTTGACTTGATGCCAT
CCATTCATTCATGTGTTTGGTATAACCTAGAATCAATACATTCTCGTTAGATTTAAACTTA
GCTATTAAAGAACGCTTTAGCTCTTTGCTCTTACCACAAATCATAACTACTTGTGCATTTG
CACTTTTCGCTAATATATCAGTAATCATCGTGTCAAAACCTTTAGATACACCAAATGCACC
AGCTGACATTAAAATAGTTTGCTTATCTGGATCTAAGTTGTTGTCTATTAACCACTGCTTT
TGATTAATAGGCGTTTCAAATTTGTTATCAATAGGAATACCTGTCACTTTAACTGTTGAAG
GATCAATACCTACGTCTATGAAGTCTTGTTTCGTTTCTTTTGTTGCCACATAATATCTTGTT
GAATACGGCGTAATCCAGTTTTTATGTAAGCGATAGTCTGTCATCACTGTAGCAACTGGA
ATATTAATGTTAAATTGCTCAGTTAGTACCGACATAACTGGTGTAGGAAACGTTAATAAT
ATTAAATCTGGCTTTTCTTTTATCAATAAATTAATTAACTTATTAAGTCCA TAGTATTTGTA
AAAACATTTGTCTAGTTTATCTGGGCGGCTGTAATAAAACCCTTTGTACATATTTCTAAAA
TATTTAAAGCTATTGATATACCATTTTTTACAAATAGAAGTCAAAATTGGA TGAGCTTCCA
TAAATAAATCGTGCTCAATGACGCTTAAATGGTCTAGATTCATATCATTAA GTTGATTAAC
GATACTCTGTGTAACTTGCATATGACCGTTACCGAATGAGCCAGTAATAATCAATATCTTT
TTATTTTGAGTAACCAT 
 

> murE 
Function: protein coding sequence; UDP-N-acetylmuramoylalanyl-D-glutamate--2,6-diaminopimelate 
ligase (core genome, constant) 
Best match: murE_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1068775:1070259] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 116815 … 118300; Length: 1485 bp 
Sequence: 
TTGGATGCAAGTACGTTGTTTAAGAAAGTAAAAGTAAAGCGTGTATTGGGTTCTTTAGAA
CAACAAATAGATGATATCACTACTGATTCACGTACAGCGAGAGAAGGTAGCATTTTTGTC
GCTTCAGTTGGATATACTGTAGACAGTCATAAGTTCTGTCAAAATGTAGCTGATCAAGGG
TGTAAGTTGGTAGTGGTCAATAAAGAACAATCATTACCAGCTAACGTAACACAAGTGGTT
GTGCCGGACACATTAAGAGTAGCTAGTATTCTAGCACACACATTATATGATTATCCGAGT
CATCAGTTAGTGACATTTGGTGTAACGGGTACAAATGGTAAAACTTCTATTGCGACGATG
ATTCATTTAATTCAAAGAAAGTTACAAAAAAATAGTGCATATTTAGGAACT AATGGTTTC



CAAATTAATGAAACAAAGACAAAAGGTGCAAATACGACACCAGAAACAGTT TCTTTAAC
TAAGAAAATTAAAGAAGCAGTTGATGCAGGCGCTGAATCTATGACATTAGA AGTATCAA
GCCATGGCTTAGTATTAGGACGACTGCGAGGCGTTGAATTTGACGTTGCAATATTTTCAA
ATTTAACACAAGACCATTTAGATTTTCATGGCACAATGGAAGCATACGGACACGCGAAGT
CTTTATTGTTTAGTCAATTAGGTGAAGATTTGTCGAAAGAAAAGTATGTCGTGTTAAACA
ATGACGATTCATTTTCTGAGTATTTAAGAACAGTGACGCCTTATGAAGTATTTAGTTATGG
AATTGATGAGGAAGCCCAATTTATGGCTAAAAATATTCAAGAATCTTTACA AGGTGTCAG
CTTTGATTTTGTAACGCCTTTTGGAACTTACCCAGTAAAATCGCCTTATGTTGGTAAGTTT
AATATTTCTAATATTATGGCGGCAATGATTGCGGTGTGGAGTAAAGGTACATCTTTAGAA
ACGATTATTAAAGCTGTTGAAAATTTAGAACCTGTTGAAGGGCGATTAGAAGTTTTAGAT
CCTTCGTTACCTATTGATTTAATTATCGATTATGCACATACAGCTGATGGTATGAACAAAT
TAATCGATGCAGTACAGCCTTTTGTAAAGCAAAAGTTGATATTTTTAGTTGGTATGGCAG
GCGAACGTGATTTAACTAAAACGCCTGAAATGGGGCGAGTTGCCTGTCGTGCAGATTATG
TCATTTTCACACCGGATAATCCGGCAAATGATGACCCGAAAATGTTAACGGCAGAATTAG
CCAAAGGTGCAACACATCAAAACTATATTGAATTTGATGATCGTGCAGAAGGGATAAAA
CATGCAATTGACATAGCTGAGCCTGGGGATACTGTCGTTTTAGCATCAAAAGGAAGAGAA
CCATATCAAATCATGCCAGGGCATATTAAGGTGCCACATCGAGATGATTTAATTGGCCTT
GAAGCAGCTTACAAAAAGTTCGGTGGTGGCCCTGTTGATCAATAA 
 

> prfC 
Function: protein coding sequence; peptide chain release factor 3 (core genome, constant) 
Best match: prfC_CC005_N315_BA000018.3[994216:995778] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 118540 … 120103; Length: 1563 bp 
Sequence: 
ATGAACTTAAAGCAAGAAGTTGAGTCTAGAAAGACTTTTGCGATTATTTCA CATCCCGAT
GCAGGGAAAACAACGTTAACTGAAAAACTATTGTACTTCAGTGGTGCTATTCGTGAAGCG
GGTACAGTTAAAGGGAAGAAGACTGGTAAATTTGCGACAAGTGACTGGATGAAAGTTGA
ACAAGAGCGTGGTATTTCTGTAACTAGTTCAGTAATGCAATTTGATTACGATGATTATAA
AATCAATATCTTAGATACACCAGGACATGAAGACTTTTCAGAAGATACGTA TAGAACATT
AATGGCAGTTGACAGTGCTGTCATGGTCATAGACTGTGCAAAAGGTATTGAACCACAAAC
ATTGAAGTTATTTAAAGTTTGTAAAATGCGTGGTATTCCAATCTTTACATT CATTAATAAA
TTAGACCGAGTAGGTAAAGAACCATTTGAATTATTAGATGAAATCGAAGAG ACATTAAAT
ATTGAAACATACCCTATGAATTGGCCAATTGGTATGGGACAAAGTTTCTTTGGCATCATT
GATAGAAAGTCTAAAACAATTGAACCATTTAGAGATGAAGAAAATATATTA CATTTGAAT
GATGATTTTGAGTTGGAAGAAGATCATGCAATTACAAATGATAGTGCTTTTGAACAAGCG
ATTGAAGAATTAATGTTGGTTGAAGAAGCGGGTGAAGCCTTTGATAATGACGCGCTGTTG
AGTGGAGACTTAACACCTGTATTTTTCGGTTCAGCTTTAGCTAACTTTGGTGTACAAAATT
TCTTAAATGCATATGTTGATTTTGCGCCAATGCCAAATGCGAGACAAACAAAAGAAGACG
TTGAAGTAAGCCCGTTTGATGATTCATTTTCAGGATTTATCTTTAAAATTCAAGCCAACAT
GGACCCTAAACACCGTGATAGAATTGCCTTTATGCGTGTCGTTAGTGGTGCATTTGAACG
TGGTATGGATGTTACTTTGCAACGTACTAATAAAAAGCAAAAGATCACACGTTCAACGTC
ATTTATGGCAGACGATAAAGAAACTGTGAATCATGCTGTAGCAGGCGATATCATTGGACT
ATATGATACTGGTAATTATCAAATTGGAGATACTTTAGTTGGTGGAAAACA AACCTACAG
TTTCCAAGATTTACCACAATTTACGCCAGAAATTTTTATGAAAGTTTCTGCTAAAAACGTC
ATGAAACAGAAGCATTTCCATAAAGGTATTGAACAATTAGTACAAGAAGGT GCGATTCA
ATACTATAAAACATTACACACAAACCAAATTATTTTAGGTGCTGTTGGTCA GTTACAATTT
GAAGTTTTCGAACATAGAATGAAAAACGAATATAATGTTGATGTTGTTATG GAGCCAGTA
GGCCGTAAAATTGCACGTTGGATTGAAAATGAAGACCAAATTACAGATAAGATGAACAC
ATCAAGATCGATTTTAGTGAAAGATAGATATGACGATTTAGTATTCTTATT TGAAAATGA
ATTTGCAACAAGATGGTTTGAAGAGAAATTCCTTGAAATTAAATTGTATAG TTTACTTTAA 
 

> terC 
Function: protein coding sequence; putative integral membrane protein/TerC family (core genome, 
constant) 



Best match: terC_leader_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[995865:995993] (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 120222 … 120351; Length: 129 bp 
Sequence: 
CATTTTGTCAGAGGGGAGTAACTTAAGAATCATGACCGTATAAATGATTCGACACTTTAT
CGTCATTACGAAGATATCTTCCGGTAAAGTGGGCAATTTAAATTGCTTAGTGAGACCTTT
GCTATTTAT 
 

> attB_phiSa4 
Function:  attachment site in bacterial chromosome for int1-phiSa4 (mobile element) 
Best match: attB_phiSa4_occupied_CC001_MSSA476_BX571857.1[980957:981023:r]RC 
(completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 121345 … 121412; Length: 67 bp 
Sequence: 
TAGCATTTTTTCAATAGAAATTATATAGATTTTAAAGCAAATTAGGTGTTA ATGTGTCATA
ATGATA 
 

> htrA 
Function: protein coding sequence; serine protease (core genome, constant) 
Best match: htrA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1073446:1075755] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 121441 … 123751; Length: 2310 bp 
Sequence: 
GTGGATATTGGTAAAAAACATGTAATTCCTAAAAGTCAGTACCGACGTAAGCGTCGTGAA
TTCTTCCACAACGAAGACAGAGAAGAAAATTTAAATCAACATCAAGATAAA CAAAATAT
AGATAATACAACATCAAAAAAAGCAGATAAGCAAATACATAAAGATTCAAT TGATAAGC
ACGAACGTTTTAAAAATAGTTTATCATCGCATTTAGAACAGAGAAACCGTG ATGTTAATG
AGAATAAAGCTGAAGAAAGTAAAAGTAATCAGGATAGTAAGTCAGCATATA ACAGAGAT
CATTATTTAACAGACGATGTATCTAAAAAACAAAATTCATTAGATTCAGTG GACCAAGAT
ACAGAGAAATCAAAATATTATGAGCAAAATTCTGAAGCGACTTTATCAACT AAATCAACC
GATAAAGTAGAATCAACTGAAATGAGAAAGCTAAGTTCAGATAAAAACAAA GTTGGTCA
TGAAGAGCAACATGTACTTTCTAAACCTTCAGAACATGATAAAGAGACTAG AATTGATTC
TGAGTCTTCAAGAACTGATTCAGACAGCTCGATGCAGACAGAGAAAATAAAAAAAGACA
GTTCAGATGGAAATAAAAGTAGTAATCTGAAATCTGAAGTAATATCAGACA AATCAAAT
ACAGTACCAAAATTGTCGGAATCTGATGATGAAGTAAATAATCAGAAGCCA TTAACTTTA
CCGGAAGAACAGAAATTGAAAAGACAGCAAAGTCAAAATGAGCAAACAAAA ACCTATA
CATATGGTGATAGCGAACAAAATGACAAGTCTAATCATGAAAATGATTTAA GTCATCATA
CACCATCGATAAGTGATGATAAAGATAACGTTATGAGAGAAAATCATATTG TTGACGATA
ATCCTGATAATGATATCAATACACTATCATTATCAAAAATAGATGACGATC GAAAACTTG
ATGAAAAAATTCATGTTGAAGATAAACATAAACAAAATGCAGACTCGTCTG AAACGGTG
GGATATCAAAGTCAGTCAACTGCATCTCATCGTAGCACTGAAAAAAGAAATATTTCTATT
AATGACCATGATAAATTAAACGGTCAAAAAACAAATACAAAGACATCGGCA AATAATAA
TCAAAAAAAGGCTACATCAAAATTGAACAAAGGGCGCGCTACGAATAATAA TTATAGTG
ACATTTTGAAAAAGTTTTGGATGATGTATTGGCCTAAATTAGTTATTCTAA TGGGTATTAT
TATTCTAATTGTTATTTTGAATGCCATTTTTAATAATGTGAACAAAAATGA TCGCATGAAT
GATAATAATGATGCAGATGCTCAAAAATATACGACAACGATGAAAAATGCC AATAACAC
AGTTAAATCGGTCGTTACAGTTGAAAATGAAACATCAAAAGATTCATCATT ACCTAAAGA
TAAAGCATCTCAAGACGAAGTGGGATCAGGTGTTGTATATAAAAAATCTGGAGATACGTT
ATATATTGTTACGAATGCACACGTTGTCGGTGATAAAGAAAATCAAAAAAT AACTTTCTC
GAATAATAAAAGTGTTGTTGGGAAAGTGCTTGGTAAAGATAAATGGTCAGA TTTAGCTGT
TGTTAAAGCAACTTCTTCAGACAGTTCAGTGAAAGAGATAGCTATTGGAGATTCAAATAA
TTTAGTGTTAGGAGAGCCAATATTAGTCGTAGGTAATCCACTTGGTGTAGACTTTAAAGG
CACTGTGACAGAAGGTATTATTTCAGGTCTGAACAGAAATGTTCCTATTGATTTCGATAA
AGATAATAAATATGATATGTTGATGAAAGCTTTCCAAATTGATGCATCAGT AAATCCAGG
TAACTCGGGTGGTGCTGTCGTCAATAGAGAAGGAAAATTAATAGGTGTAGTTGCAGCTAA
AATTAGTATGCCAAACGTTGAAAATATGTCATTTGCAATACCTGTTAATGA AGTACAAAA



GATTGTAAAAGATTTAGAAACAAAAGGTAAAATTGACTATCCCGATGTAGG TGTTAAAAT
GAAGAATATTGCCAGTCTAAATAGTTTTGAAAGACAAGCAGTTAAATTGCC AGGAAAAG
TTAAGAACGGTGTTGTTGTAGATCAAGTTGACAACAATGGTTTAGCAGATCAATCTGGTC
TGAAAAAAGGTGATGTAATTACTGAATTAGATGGCAAACTTTTAGAAGATG ATTTACGCT
TTAGGCAGATTATATTTAGTCATAAAGATGACTTGAAATCAATTACAGCGA AGATTTATA
GAGATGGTAAAGAGAAAGAAATTAATATTAAACTAAAATAA 
 

> A6U0J2 
Function: protein coding sequence; putative Na+-transporting ATP synthase (core genome, constant) 
Best match: A6U0J2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1075772:1077130] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 123767 … 125126; Length: 1359 bp 
Sequence: 
GTGTCAATTTTTAGCCAGTTTTTAAAAAGATCAAGCCCTCAACAAGGTATTGTATTGTACT
ATATCGTCGCAATTGTCATTGCATTTTTATTATTAAACTTACCGTATGTTCATAAACCAGG
TGTAGAAGTAAATCCAATTGACACATTATTTGTTGCCGTATCCGGAATTAGTGTTACTGGA
TTGTCTCCGATAAGTATTGTCGATACCTATTCTACATTTGGACAATTAATTATCCTCGTGA
TATTAAATATTGGTGGAATTGGCGTCATGGCAATTGGTACGATGTTATGGGTGGTACTAG
GTAAACATATTGGAATTAGAGAACGTCAGTTAATTATGTTAGATAATAACA AAAACACAA
TGAGTGGTACCGTCAAATTGATTATTGATATTGTAAAATCAATATTTGTAA TCGAACTCGT
AGGAGCCATGTTATTAGCATTTTACTTTTATCGAGATAATCCAGATTTAAAATATGCAATC
ATGCAAGGTGTTTTTGTTTCTATTTCTGCCACTACCAATGGTGGATTAGATATTACAGGTA
AGTCATTAATTCCTTATGCACATGATTATTTTGTACAAGCGATAGTTATATTTTTAATAAT
TTTAGGATCAATCGGCTTCCCAGTATTATTAGAAGTTAAAGCTTATATTCAAAATAGGGTT
ACTAATTTTAGATTTTCATTATTTACTAAAATTACGACATCAACATATTTA TTCCTATTTAT
TGTTGGGGTATTAGCCATTCTATTATTTGAACATAACCATGCGTTCAAAGGTTTAAGTTGG
CATCAATCGTTATTCTATTCGCTGTTTCAATCAGCGACTACAAGAAGTGCGGGTCTTCAAA
CAATTGATGTGACAACACTAAGTGACCCCACTAATATTATCATGGGTATTTTAATGTTTAT
AGGATCTTCGCCAAGTTCGGTTGGTGGCGGTATTCGTACAACAACTTTCGCTATTTTAATT
TTGTTTTTAATTAACTTTAGTAATAATGCCGATAAAACATCCATTAAAGTT TACAATAGAG
AAGTACACATTATGGATATTCAACGTTCATTTGCAGTATTTACAATGGCGACAATTTTAAC
ATTTTTAGGAATGCTAATTATATCAGCTACTGAAAATGGTAAGCTTACATT TTTACAAGTA
TTTTTTGAAGTCATGTCTGCATTTGGAACTTGTGGACTATCGCTTGGTGTCACAAGTGATA
TTAGTGATATTTCTAAGGTCGTACTAATGGTACTCATGTTTATAGGACGTGTTGGCTTAAT
ATCATTTATCATTATGATAGCAGGACGTCGAGAACCAGATAAATTCCATTATCCAAAAGA
ACGTATTCAAATAGGATAA 
 

> Q1XY52 
Function: protein coding sequence; putative 5'-nucleotidase (core genome, constant) 
Best match: Q1XY52_CC005_N315_BA000018.3[1000937:1002451] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 125261 … 126776; Length: 1515 bp 
Sequence: 
ATGATGGAAAAAAATGAAAACATTAATGTAGAGATTTTAACTACGTCAGAT ATGCATAGT
CATTTCTTAAATGGTGATTATGGTTCAAATATTTATAGAGCTGGTACTTATGTTAACCAAA
TAAGAGCACAAAATCATCGCGTCATTTTATTAGATAGTGGCGGAAGTTTAGCTGGCTCGT
TAGCGGCCTATTATTATGCTATTGTTGCACCTTATAAACGACATCCAATGATAAAGTTAAT
GAACAGAATGCATTATGATGCTAGCGGTGTGAGTCCAAGTGAATTCAAGTTTGGTTTATC
ATTTTTAACTCGTTCAATTGCTTTGGCACGTTTTCCATGGTTATCAGCAAATATTGAATAC
AATGTTACTAAGGAGCCTTATTTTTCAACTCCATATTGTATTAAACATTTT GGTGACTTAA
AAATTGCTATCGTAGGCGTCACAGCAGATGGTTTAATGGAAAATGAGTATTCTGAAATGG
AGCAAGATGTATCTATTGAAAAGACATTAGTGGCATCAAAACGTTGGATTA GATATATCC
ATGAAGTTGAAGAGCCAGATTTTTTGATTGTAATTTATCATGGTGGATTGAATAAAATTA
GTAATAGTACGAAAAATAAAAAGGCAAGTTCGAATGAAGCTGAAAAATTAA TGGAAGAA
CTCGGTGTTATAGATTTAATGATTACAGCTCATCAGCATCAAACAATAGTAGGTCAAGAT
CATGAAACGTATTATGTTCAGGCTGGTCAGGATGCCAAAGAGCTTGTACATCTTTCGATT
AATTTTAAAAAGAGAACAACAACTTATGATGTTGAAAGCATTGATTCTAAA GTGATTGAC



TTAAATGAGTATGAAGAGGATCAAGAATTATTAGATTTAACATTCTATGAT AGAAAAGCA
GTGGCTTATTGGTCACAGGAAATCATAAGTGATAAAGGTTTGATGTTATCAGTGAATGGG
TTACAAGATTTAGTCTGTCAAACACATCCATTTTCGCAATTATTACATGATGCAATTCAGC
TTGCATTTGATAATGATATAACATGTGTCCACGTGCCTATGAACGGAGAGAAGGGGTTGA
GTGGACAGATTCGAAATGAAGATTTGTATCATGCATACCCATATCCAGATAAGCCAATGG
ATATGACAATTAGTGGTCAAAATATCAAAGATATATTGGAGTATAGTTATT CACATTTAG
ATTTTGTTAACGAGCAATTAAGCTTAACAATTATTGATGAAACGTTATGTA CAATGTGGC
AAGGATTCAATTATGAGATTGATATGAATCAAGAACCTGGGCAACGAGTAA TGTTAGATC
AAATTGATTTGACTAAGAGTTATAGAGTTACAATGACTGACTATTGTTATC GTAACTACA
AGAATTATTTAAAAAATGCTATTATACATGAATCGTACGATGAAACAATGA GTACATTAA
TTGCAGAGAAGTTAAGAGATCCGAATTATCGTATTTCATGTAGTGATAATTTTGTAGTTAA
AAACAGGTAA 
 

> tRNAser2 
Function: tRNA tRNA serine (core genome, constant) 
Best match: tRNAser2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1002595:1002686:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 126952 … 127044; Length: 92 bp 
Sequence: 
TAACGGAAACGGAGGGATTCGAACCCTCGCGCCGCTTTCGCGACCTACACCCTTAGCAGG
GGCGCCTCTTCAGCCAACTTGAGTACGTTTCC 
 

> tRNAasn 
Function: tRNA tRNA asparagine  
Best match: tRNAasn_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1002689:1002763:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 127046 … 127121; Length: 75 bp 
Sequence: 
TGGCTCCACAGGTAGGACTCGAACCTACGACCGATCGGTTAACAGCCGATAGCTCTACCA
CTGAGCTACTGTGGA 
 

> comK 
Function: protein coding sequence; putative competence transcription factor (core genome, constant) 
Best match: comK_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1079266:1079835:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 127262 … 127832; Length: 570 bp 
Sequence: 
TTATTTATCTTCAAATAAAGAATAGCGTGTCAATGCTTCAAACACATTCAA TGTGGCTTTA
TTATAATCTATTGGTTGGTCGGGATTTTTTGATATCATGCGAGATTGTTTATCTACCATGT
AATAGTAAAAAATGGAATTGTTATATTGATGCCATAAACTGTGGTATGAAA CATGAAGAA
TGATAGATTCATTATTAATAAATGTCACTTTACATTTACGATTTTTTAATT CTTTAATACTT
TCGATATAATGCATATTTAACCAAATATTTTCATTTTGTCTGTCAGAATGT GTTGGGAAAA
AATAAGTTGGAAATAATGGTGTTAGTAAAATAGGTGGTTTACTAGAAATGC CAGTAATGC
GGTTTGTCTCTGCTTTCTTGCCAAGATAAGTATTACCATAAAATTTGCAAGAGCGTTCAAT
GATTTTCTGGACTTTAAAAGGATTTTGAATACGCGTTTTGTCAAACCGAATTATTTCACTA
CCGTTTCTTTGATCGTCATCATCAAATGCTGGTCGAATAACCATGTCTCCTTTGCGTATCA
CATAAATATTTTGAGAATACAT 
 

> rli28 
Function: noncoding RNA Listeria sRNA rli28 homolog, locus 1 (core genome, variable) 
Best match: rli28_L1_CC005_N315_BA000018.3[1006154:1006337] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 130478 … 130662; Length: 184 bp 
Sequence: 
ATAAAAATAGTATAATATTTTGTGGGCAAGTTGAATTGATGGTGGCTATCTGAGTAAAGG
GGGGTGGTACCTATGGCATTACTTAACACTTTTGAAAGGAAAAGCCTATTGTGATATCTA



TTGCAAACGCATTACATTTAATGTTAAGTTTCGGTATGTTTATCGTCACTTTCATTGGTAT
AGT 
 

> txpA-var1 
Function: protein coding sequence; toxin involved in plasmid maintenance (core genome, constant) 
Best match: txpA-var1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1006172:1006279] (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 130588 … 130696; Length: 108 bp 
Sequence: 
GTGATATCTATTGCAAACGCATTACATTTAATGTTAAGTTTCGGTATGTTTATCGTCACTT
TCATTGGTATAGTAGTAGCAATAATAAATTTAAGCAATAAAAAATAA 
 

> Q7A194 
Function: protein coding sequence; similar to bacteriocin (core genome, variable) 
Best match: Q7A194_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1006908:1007201] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 131324 … 131618; Length: 294 bp 
Sequence: 
GTGTTTTTATAGAAGAATAAAATTTTTGGCACTATATTATATTTAACTTTA GCACTTGGAT
TATCAACAGCAGCTTATGCATCTACAGAATACGCAGAAGGAGGCACTTGGAGTCACGGT
GTCGGCAGTAAGTATGTTTGGTCTTATTATTATCATGGTCATAAAGGACATGGTGCAACA
GCTATTGGAAAATATAGATCATTTAGTGGTTATACAAGAGCTGGTGTAAAA GCAAAAGCA
TCAGCTACTAAACATAATTGCTGGGTCAATAGAGCGTATTATAACATTTATTAA 
 

> yujE 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: yujE_CC005_N315_BA000018.3[1007337:1009301] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 131661 … 133626; Length: 1965 bp 
Sequence: 
ATGAAATGGTTCAAATTAATACTTGATGTTACAACCTTCATTCTGATTGCTATATTGTTAT
TTGTTTATACATATAAAGAAAACGAAGAAATATTGCCTGATACTAAATACC CTATAGCGG
TAACTGACTGGAATAAAAAATATAGTAAAAATGAGATTTATAAACGTATAA ATCAATTCG
CTAAAAATGAGAACGTAGCAATCTATAAATCAACTTCAAATTATACAAACA AAAACGTA
GATAAAGATATATATGTATTTAATAAATCAAAAGCAACAACTATCACTCCT TTTAACGCT
AAATATAACATTCATTATTTAAGTGACGACGAATTATTAAAAAAAGATATC AAAGGAAGT
TATTTTGTAAAAGACAAAAATTTTGACGTGTCTAAATTCATAAATTTTTTA AAAGAATATG
GTGTTACTGCTGAATCATACAAAATAGATCATATGATGATTGCCGTTGGTGTCATTAAAC
AAATGAATATAGAAGTTCCGTTATCCGCACTTTTAATCGTTTATTTTATTTATTATATTTTC
GAAAAGAACATTAATTTCAAAGCGTATGCGATTAAGTATTTAAATGGTTTT ACATTAAGA
AAAATAATTTTTGAAAATTTTTCAAAAAAATGCACGTATTGGGTAACGTTA ATCATAAGT
CAAATTCTTTTAACTACAAGTGTACTTTGGATATTAAATTACACGGGTAAT TTAGATTTAT
TCATATTAAGATTAGTTCTGCTTTCATGTCTTTTCATTTTAACGATTAGTGTTATTAATTTA
TGGACTTTCTTAATGTTACTAAATTTAAATATTGCTAATATGATTAAAGGT AAGCAGCACT
TTAAAACAATTCGTTTTATTAATACAGTTTGTAAAAGTATTCTCTTAGTAC TAATAGCTAG
TGTAATGATAGAAAATACTAGTGTTATTAAAGATTTGAATAAAATAAAGGA AACTGAGA
AATATTGGAATGTATTAGATGATTATTACACGATTGAATTTGCACCTTATC ACGAAACGA
AACAAAGTTTGATTGATAATATGCTGCGATCAGAACAATTAGTAAAGGCTA GTGAAGCA
GAAAATAATGCGATTTTATTCAAACCAAAGGGTGACTCCGTTGACAATGACAACTTTTCG
CCTGATGAGGGGAATGTAATATTAGTAAATAATCAGTTCTGGTCGATTTATTACAAGCAG
TTTCAACCTGATATTCCGATAAAAAATCAAAAAAATAATGTCGAAGTAATT ATTCCACAA
AAGTTTCATGCAATGCGTAATGAAATCAATCAAGCATATCATTCATGGTTTGAATTTGTAC
AAAATAAAAATAATAAAGAGAATAAGTTATCTATACAGTTTATCAACAAAA ATGATTATC
GAATTTTTTCATTTGATGCACGAGATAGTCGCCATTTGTCATTTATAGAGGCGCCAATCAT
TGTGAATGTTCAGGCATCAGATTTATCGAATGATTTTTATTATGCCATGATCAGTCAAGGC
GGGTATTTATTCAAAAATTATGACGCGCTAGTAAAAAATATTGAAAATTAT CATCTTGAT
GGGGAAATCAGTGGAATAACCAATTATAAAGATAGCGTGATGGAAATGTAT CATGAAAA



CAATTTGAAATTAACAGTACTCAACTTTTCACAAATCATTATCGCAATCAT TTTAATAATT
ATTATTTTATTTGATGTGAAATATTATTTTGAACAGCATCGAAAATTACTC GTAATCAAAA
AGCTATATGGTTATTCAACATTAAGAGCCAATTACCAATACTTATTAATAA ATAATATAG
TTGTTGTTTTTATTGGAATATTGACGAATGTAATTTTACATTCTCAGTATATAATGATGAT
ATTTGCAACGATTCTTGTCGTTCAAATATTATTGCAGATTTGCAGCCTATACTATCATGGC
CGACGTTTTAATGAAGTTATCAAGGAGTTTTAA 
 

> yxeA 
Function: protein coding sequence; putative exported protein (core genome, variable) 
Best match: yxeA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1085632:1085952] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 133628 … 133949; Length: 321 bp 
Sequence: 
ATGAAATTTATCATTGCAATATTATTAGGATTAATCGTATCCATTACTATT GCTTTTACAA
TCATACATCATCCTATACTTGATCGTTTTAATCCTTTCTTAAAAACGGAGTATAGTTATGC
CAAAGTGCCAAAAGGTACGCAACAATATGTTAATATTACGGCTTATAGTGAAAGAGGGG
AAAAGCTTGATTATAAATTAACATTTAATGGATTTTCACCTAGTAGAACGT ATGTCGAAA
TAAAGCATAAAGGGCAATATGTCATATCGATCACATATGTTGAAAAAGAGG ATATACCA
AAAGAGGTAAGACAAGAATGA 
 

> Q2FZN0 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/ATP-binding protein (core genome, constant) 
Best match: Q2FZN0_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1085949:1086590] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 133945 … 134587; Length: 642 bp 
Sequence: 
ATGATAGAATTAAAAGATTTAACCATACAAAAAGGTAATATACATATTTTG AAGAAACTT
AATTTGAAATTTCAATGTGGAAAATCATATGCACTTATTGGTAAAAGTGGA TGCGGTAAA
TCTACATTATTAAATACTATTGCTGGACTTGAAAAAACGGGGAAACAATAT GTCTATTTT
AATGGTCAATTAGAACAATTTAAATCTAATTTTTACAGAGATAAATTAGGA TATTTATTTC
AAAATTATGGATTAATCGATAATTTGACAGTAAATGAAAATTTAGATATTG GATTAGCAT
ATAAAAAAATAAGTAAGAAAGAAAAAGAACAATTAAAGATACGTTATATAG AACAGTTT
GGTCTGTCAAACAGTTTAAAAAGAAAAGTTCATACGCTAAGTGGAGGTGAACAACAACG
TGTCGCTTTAATTAGAATGATGTTAAAAGATCCGATTGTTATGTTAGCTGATGAACCAAC
GGGTGCGTTAGATCCTAAAACAGGACAGATGATTATTCAATCATTATTTGATTTGGTCGA
TGAAAATAAAGTGCTGATTTTAGCAACACATGATATGGCTATTGCAAATCA ATGTGACGA
AATAATAGATTTAGAACAGTATAGTAAAGTAGCATCTATGTGA 
 

> tarM 
Function: protein coding sequence; alpha-GlcNAc appending glycosyltransferase (core genome, 
variable) 
Best match: tarM_trunc_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1087050:1087246] 
Position: 025-contig_192_RC: 135046 … 135243; Length: 197 bp 
Sequence: 
GTGATTTTATAGAAGTTAATAAAAATGGTTATTTAATAGAAAAACATAATA TTAAAGACA
TGGCTGATAAAATACTAAAGCTTGTTAATAATGATGTTTTAGCAGAGGAGTTTGGTTCGA
AAGCGAGAGAAAACATTATAGAAAAATATTCAACGGAATCAATATTAGAAA AATGGTTA
AATCTTTTCAATAGCTAA 
 

> Q5HH47 
Function: protein coding sequence; transport system extracellular binding lipoprotein (core genome, 
variable) 
Best match: Q5HH47_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1088179:1089138] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 136175 … 137135; Length: 960 bp 
Sequence: 
GTGAATAGGAATATCGTTAAATTAGTTGTGTTTATGCTAATCTTAGTTGTAGCAGTAGCGG
GTTGTGGTCAAAAAGATACTGAAGAGAAAACTGAAATGACGACAATAAAAG ATGAATTA



GGAACTGAAAAAATTAAGAAAAATCCTAAACGTGTTGTTGTATTAGAATAT AGTTTTGCT
GATTATTTAGCAGCATTAGATATGAAACCTGTTGGTATTGCAGATGATGGCAGCACTAAA
AATATAACAAAGTCAGTAAGAGATAAGATTGGGGCATATGAATCGGTTGGA TCTAGACC
GCAACCGAATATGGAAGTGATAAGTAAATTAAAACCGGATTTGATCATTGCAGATGTTAG
CAGACATAAGAAAATCAAATCAGAATTGAGCAAAATTGCTCCGACAATCAT GTTAGTTAG
CGGTACGGGAGATTATAATGCAAATATTGAAGCATTTAAAACAGTCGCTAAAGCAGTAG
GCAAAGAGAAAGAAGGCGAGAAGCGTCTGGAAAAGCATGATAAAATATTAG CGGAGAT
TAGAAAGAAAATTGAACAGAGTACGTTAAAATCTGCATTTGCATTCGGTAT CTCAAGAGC
AGGTATGTTTATTAATAATGAAGATACATTTATGGGACAATTCTTAATTAA AATGGGTATT
CAACCTGAAGTCACAAAAGACAAAACTACGCATGTTGGTGAACGCAAGGGTGGTCCTTA
TATATATTTAAATAATGAAGAACTTGCCAATATCAATCCAAAAGTTATGAT TTTAGCCACT
GACGGAAAAACGGACAAAAATAGAACGAAATTCATTGATCCTGCAGTTTGGAAATCATT
AAAAGCTGTGAAAGATAACAAAGTTTATGACGTTGACCGAAATAAGTGGTT GAAATCAA
GGGGGATTATCGCAAGTGAAAGTATGGCAGAAGATTTAGAAAAAATTGCAGAAAAAGCA
AAATAA 
 

> sbrA 
Function: protein coding sequence; sigma-B regulated protein A (core genome, constant) 
Best match: sbrA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1089184:1089300:r]RC (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 137180 … 137297; Length: 117 bp 
Sequence: 
TTAATTATGTTTATTATCTGTCGGATGTGATGATTTACCTGAAAGTTTATTTCGAATAAAT
TTAATTACATAACCGACAAGGATTGTTTTAACAGTTCTTTTAATGAATTGG CGCAT 
 

> menA 
Function: protein coding sequence; 1,4-dihydroxy-2-naphthoate octaprenyltransferase 
Best match: menA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1090362:1091300:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 138358 … 139297; Length: 939 bp 
Sequence: 
TTAAATGCCTGCAAATAATGCACTAATATAAATACCTAATGCATATAATAA ACCGAAAAA
TGTATTTGTTTTACCAGCAGCAGCCATTGCTGGCATCATTGTAGGCGGTGTATCATTCTTC
TTGAAACGTCTGATAACTTTAACAGGCATTGGGAATGATAACAACGCAAGTAAGTAAAAT
AATGAGCCACCAGGTTTAATAATGATCGTAAGTACAATAAAGGCATAAGCGATAAAGTA
CATGATTGCCATAAATGTTAAAGAAGCATTTTTACCTAATAGAATGGGTAA AGTTTTGCG
ACCACTTGCTTTATCTTTGACACGGTCGCGAATATTGTTAGCCATATTAATTAAACCGATA
GTGATTACTATAGGTACACTTAACCAAATTACATAACTTTGAATATTGCCA GTTTGAATAA
AGAATGCAATAACGATAATAAACATACCCATAAATACGCCTGAGAATAATT CACCGAAA
GGCGTCCATGAAATAGGGAAAGGGCCACCTGTATATAGGTAACCAACAGCCATACATAC
TAATCCAACTGGTAATAACCAAAATGAAGAGTTAGCAGCTAAAAACAAACC TAATATTG
CTGCTAAGATGTAAAATGCAATGGCTAATCGTAGCACAAGCTCTGGGCTCATACCGTTGC
GAACAATGGCACCACCAATGCCTACAGATTCATGATCATCAAGGCCTTTTTTATAATCAT
AGTATTCATTAAACATATTAGTTGCTGCTTGAATAAGTAAGCATGCTAGTA ACATGGCAA
TGAATAGGCTGATTTTAATATGATCTTCGCTACCAAGAAAATATATTTTAG ATGCTGCTGT
ACCAACTAAAACGGGTACTACGGAAGCAGTTAATGTATGAGGACGCATTAAATGCCAAT
ATTTCTTAACTGTAGAATATTGCTGATATTGATTACTCAT 
 

> menF 
Function: protein coding sequence; putative menaquinone-specific isochorismate synthase 
Best match: menF_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1091482:1092843] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 139478 … 140840; Length: 1362 bp 
Sequence: 
ATGGCTACGGGCGTATTAGAGGACGATATTGTCAAAGAGATATATGGCAGCTCAAAGGA
ATGGGTTTCAGTTGAAGTGAAATTATCACAGTCACTAGACCCGAGCACATTATTTCATCTC
ACTGACAATGAGGCAGGAGATCGCTTTTATATGCGTTTGAATGATAATCGAACGTCATAT



TTTGGCTACAAAGCAATTCAATTATTCAAAAATAATTCTAAAAATAAACAA TCTATTTTTA
AAGACTGGGAAAAATTAAAACATAACATCACATTTATACATCCGCAATCTG AGAAACATC
ATCTTCGAGTTGTTGGAGGGTTTCAATTTTCAAGTCATAAATCAGATGATGAATGGCGAG
AGTTTGGACTAAATCATTTTGTATTACCTGAAGTTTTAATTTCAACTGATA ATAATGGGAC
ATTTTTAACTTATACAGTTAAAAGGGAAAGTTTTACTGTTGAGGCATTGAA CGATTTAATG
GATTTGTTCAACAATATATCGGATATAGATGTGGACGAGCAAATTGGGGAAATTACTAGA
AATGAAGATATTTATAAAGATGACTGGCGTCAACTTGTAGTAGAAGCTATA GAATCTATT
AATAATGAAGAAAAAATTGTACTAGCACGTAGACGGTTAATAAAGTTCGAT AAAGATAT
CAGTATTCCATATATTCTAAAGCAAGCATATTCTAAAGAAAAAAACAGTTA TATATTCTT
GTTAGAATCACAAGATTCTATTTTCTTTTCACAAACACCTGAACAATTAAT AAAGGTCAAT
AATAAAATACTATCGACTAAAGCTGTAGCAGGTACAATTAAACGTTCACAA GATGAGGA
CGAAGATACAAAAAATGTTGAAGCATTTTTAAAAGATAATAAAAACTTAAT CGAACATC
GATTTGTTGTTGACAGTATTTTACATGATATTAAACCTTATATCACTGAAT TACATTATGA
TAAGACGCCTAAAATTCTAAAAAATGATCATTTATATCACTTGTACACTGA AATAAAGGC
GCCACTGAAGGATGATTCGTATATTAGTTTAATTGATCATTTACATCCAACACCTGCTTTA
GGTGGCTATCCAAAAGAATTTGCGATGGATTTTATTGAACAGAAAGAATTTGGTACACGA
GGATTATATGGTGCGCCGGTTGGCTATATAGATATATATGATGATTGTGAATTTATTGTTG
CAATTCGTTCGATGCTTATTAAGAAAGCACAAGCAACTTTATTTGCTGGGTGTGGCATTGT
TAAAGATTCTGATCCAGATAGTGAATTGGCAGAAACGAACCTTAAGTTCACACCTATGAT
GAATGCATTAGGAGTCGATATGAATGGGAAATCATAA 
 

> menD 
Function: protein coding sequence; 2-succinyl-6-hydroxy-2/4-cyclohexadiene-1-carboxylic acid 
synthase/2- oxoglutarate decarboxylase 
Best match: menD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1092830:1094503] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 140826 … 142500; Length: 1674 bp 
Sequence: 
ATGGGAAATCATAAAGCAGCTTTAACGAAGCAAGTTTTTACATTTGCATCTGAGTTATAT
GCATACGGCGTAAGGGAAGTAGTTATCAGTCCGGGATCACGCTCAACGCCACTTGCACTT
GCATTTGAAGCACATCCAAATATTAAAACATGGATACACCCCGATGAGCGAAGTGCAGC
ATTTTTTGCAGTTGGGTTAATTAAAGGCAGTGAAAGACCTGTCGCTATATTATGTACGTCA
GGTACAGCAGCAGCGAATTATACGCCTGCAATTGCTGAAAGCCAAATTAGTAGAATTCCA
TTAATCGTTTTAACAAGTGACCGTCCGCATGAATTAAGAAGTGTAGGCGCACCACAAGCG
ATTAATCAAGTAAATATGTTTAATAATTATGTAAGTTATGAGTTCGATATG CCTATTGCGG
ATGATAGTAAAGAGACCATTAATGCAATTTATTATCAAATGCAAATTGCTA GTCAATATT
TATATGGACCACATAAAGGGCCAATTCATTTTAACTTGCCATTTAGAGATCCGTTAACAC
CTGATTTGAATGCAACAGAATTGTTAACTTCTGAGATGAAGATTTTACCGCACTATCAAA
AAAGTATAGATGCATCGGCATTAAGACACATTTTAAATAAGAAAAAAGGTT TAATTATTG
TAGGGGATATGCAGCACCAAGAAGTTGATCAAATACTAACGTATTCAACGATATATGATT
TGCCTATTTTAGCTGATCCTTTAAGTCATTTAAGAAAATTTGATCATCCGAATGTTATCTG
TACATATGATTTGCTGTTTAGAAGCGGCTTAGACTTAAATGTGGATTTCGTAATTCGTGTT
GGGAAACCAGTGATTTCTAAAAAGTTGAATCAATGGTTAAAGAAAACTGAT GCATTTCAA
ATATTAGTGCAAAACAATGATAAGATTGATGTCTTTCCTATAGCGCCAGATATTTCATATG
AGATTTCTGCAAATGATTTCTTTAGATCATTAATGGAAGACACGACCATCAATCGCGTAA
GTTGGTTAGAAAAATGGCAATGCTTAGAGAAAAAAGGGCGTAAAGAAATTA AATGTTAT
TTGGAACAAGCTACAGATGAGAGTGCATTCGTTGGTGAATTGATTAAGAAAACATCTGAA
AAAGATGCATTATTTATTAGTAATAGTATGCCTATCAGAGATGTAGATAAC TTGTTATTGA
ATAAAAATATAGATGTCTATGCGAATCGTGGTGCGAATGGTATTGATGGTATCGTTTCAA
CTGCACTGGGTATGGCTGTGCATAAACGAATAACATTATTGATAGGTGATTTGTCATTTTA
TCATGATATGAATGGACTATTAATGTCAAAATTAAATAATATTCAGATGAA TATTGTATT
ATTGAACAACGATGGTGGCGGTATTTTTTCATATTTACCACAAAAAGAAAGTGCAACTGA
CTATTTTGAACGGTTGTTTGGCACACCGACGGGATTGGATTTCGAGTATACAGCTAAGTT
ATATCAATTCGATTTTAAACGTTTTAACAGTGTTTCAGAATTTAAAAATGC CACATTGTTA
TCTGAAACTTCGACGATTTATGAATTGATAACGAATCGCGAAGATAACTTTAAACAGCAT
CAAATTTTATATCAGAAATTGAGTGAAATGATTCATGACACATTATAA 
 



> A5IRT0 
Function:   
Best match: A5IRT0_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1094490:1095293] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 142486 … 143290; Length: 804 bp 
Sequence: 
ATGACACATTATAAATACTATGAAGCAAACGTTGAGACCAATCAAGTTTTA GTATTACTG
CATGGTTTTCTTAGCGACAGTCGTACTTATTATAATCACATCGATAAATATACTGATATCT
GTCATGTCATCACTATAGACTTACCAGGCCATGGCGAAGATCAGTCTTCAATGGATGAAA
CGTGGAATTTTGATTATATTACGACGTTGTTAGACCGAATTTTAGATAAATATAAAGATA
AATCAATAACATTGTTTGGATATTCAATGGGTGGGCGTGTTGCATTATATTATGCAATTAA
TGGTCACATCCCTATATCTAATTTGATATTAGAAAGTACGTCACCAGGTATTAAAGAAGA
AGCAAATCAATTGGAACGCCGTCTTGTTGATGATGCACGTGCTAAAGTATTAGACATAGC
AGGTATTGAATTATTTGTTAATGATTGGGAAAAGTTGCCATTATTTCAATCGCAACTAGA
ATTACCAGTTGAAATACAACATCAAATAAGACTACAACGATTGTCTCAATC GCCACAGAA
AATGGCCAAAGCATTAAGAGATTATGGTACAGGTCAAATGCCAAACTTATGGCCGCGCCT
GAAAGAAATTAAAGTACCAACATTAATATTAGCTGGAGAATATGATGAAAA ATTTGTAC
AGATTGCGAAAAAAATGGCAAATTTAATTCCTAATAGTAAATGTAAATTAA TTTCTGCTA
CAGGTCATACAATTCATGTGGAAGATAGTGATGAATTTGATACAATGATAT TAGGATTTT
TAAAGGAGGAGCAAAATGACTAA 
 

> menB 
Function: protein coding sequence; naphthoate synthase 
Best match: menB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1095286:1096107] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 143282 … 144104; Length: 822 bp 
Sequence: 
ATGACTAACAGACAATGGGAAACACTTAGAGAATATGATGAAATCAAATAT GAATTTTA
CGAAGGGATTGCTAAGGTAACAATAAATCGCCCTGAAGTACGCAATGCGTTTACACCTAA
AACAGTTGCTGAAATGATTGACGCATTTTCACGTGCACGTGATGATCAAAACGTTTCAGT
TATCGTATTAACTGGTGAAGGTGATTTAGCATTCTGTTCTGGTGGTGACCAGAAGAAACG
TGGACATGGTGGTTATGTAGGTGAAGACCAAATCCCTCGCTTAAATGTATTAGATTTACA
GCGTTTAATTCGTATTATTCCAAAACCGGTTATCGCGATGGTAAAAGGTTATGCTGTAGGT
GGCGGTAATGTACTAAATGTTGTTTGTGACTTAACGATTGCTGCTGATAATGCTATTTTTG
GACAAACTGGTCCTAAAGTAGGTTCATTTGATGCAGGTTATGGTTCAGGATATTTAGCAC
GTATCGTTGGACATAAGAAAGCACGTGAAATCTGGTACTTATGTCGTCAATACAATGCAC
AAGAAGCTTTAGATATGGGCCTAGTAAATACAGTGGTACCTTTAGATAAAGTTGAAGATG
AAACTGTGCAATGGTGTAAAGAGATTATGAAACACTCACCAACAGCTTTACGATTCCTTA
AAGCAGCTATGAATGCTGACACAGATGGTTTAGCTGGTTTACAACAAATGGCTGGGGATG
CAACATTGCTTTATTACACAACTGATGAAGCGAAAGAAGGCCGTGATGCGTTTAAAGAAA
AACGTGATCCTGACTTCGATCAATTCCCTAAATTCCCATAA 
 

> sspC 
Function: protein coding sequence; staphostatin B (core genome, variable) 
Best match: sspC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1096345:1096674:r]RC (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 144341 … 144671; Length: 330 bp 
Sequence: 
TTATACTAAGCGCTCATAAACGATTGGGCGCGAAGTGCCAATACCTTGTTTGGATGACGT
TTGCATGAGGATATGCTGTGTATCATCATAATCAAGAATATAAGTGATTTCTTCATTATCA
ATAGATGAAAATTTAATGCGTTGATGTGCCGTATCTATAAAAAGAATATGA TATTGATTG
TGACTTGTATCATCGCCATGACGTATACAAATTGATTTTTGTAATTGATGATTACTCCAAT
TACCAATGAATAAATTGATATTGGTTTGTTCTAGATGTGTGAGTTTGGTTGTGTCGTAAAC
TAAATTTATAAATTGTAGTTGATACAT 
 

> sspB 
Function: protein coding sequence; staphopain B (core genome, variable) 
Best match: sspB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1096712:1097893:r]RC (completely identical) 



Position: 025-contig_192_RC: 144708 … 145890; Length: 1182 bp 
Sequence: 
TTAGTAACCTATCATTGAACCATACCAGTTATAATCACGATTGAATGATAA ATGTAATAG
GCTTGAATCTGCATCTTGGATTGATAATTCTGTATCCCAAGGATTCCAGTAAATAAGTTTT
TCTTGGTCATTAATTTTAGCATTACCAACAACTGCTAGGGCATGTCCTAAATGTGGATCAT
TAGGGTTTTGAGATACACTTTGTGCAAGAATCATAATTCCTACATTATCTTTTGTAAGTTG
ATCAACTTGTTCATATGATGGTACGCCTTCTTGATAATGAATATCTCTGCCTTGTGATTTA
CCGTATTCAATCATTTGATTAGGGAATGTTGAGCAATTAGGAAGGTCTTGCTCACTTACTT
CAGGGTATAATGTACGCATAATATCATGTGCATTATAAGTGTCTGTATTTTTAGTTGCATT
TAATAATGCTGCCATACTAAATCCTGCACACCATGAGTTATCGAATTGTTGTTCTCTAATT
TTGAAGTTTTTTAATGTATTTTCATATTGAACTTGATCTTCTTGTATCGCTTCGTTTTCTTCA
ACTTTAGTAGGTGTTACTGTATTTTTTAACTCTTGTTTCAATTTTGCTGAAACTGTTTTAGC
ACTTTCTTTTTCTTTTACATTACCAGGTAGTGGCGTAGCTTTTACTAATCTAACTTTGCCAT
CTTCTTCAAAATAAAACCCTTTTTCATCAGTAAGAACAGTGATATTTGAAT TTTTATCTTT
AATTTGGTCTAAATCTTTAGCGATGAAGTTTGAAATTTTAACACTGTAATT CATGTCTTCT
TTTGATTTGTTTAAATCATCTTTATTTTTAGGGCTAAGTGTTAAAGTATAA ACAATTTTACC
GTCTTTTATAACTGGATAATAGTAACTATTATCTTCTTCACCATTAAATTT ATAAATTTTAA
AAGCTTCGCCAAGTTCATATTTACCAGTTTTTGCATTACTTTGTTTATCTAATGCTTTAGCA
TAACCAGCAAATTGTTGTTGTGCTAGATCTTTTACTTTTTGAGGTACTTTGTCACTCTTAAC
ATTAATTTCTAGCTGTTTAGAGTGTGAATCGGCTTTGGCTTTATTGTTATTAGCAAATGCG
CCTAGTGATAAAATAAGCATTGAAACCATTATGATGCTTATAATATTGAAT ACTCTAGAT
TTATATGAACTATTCAT 
 

> sspA 
Function: protein coding sequence; glutamyl endopeptidase chv 
Best match: sspA-Mu50_part_CC005_MR1_ACZQ01000091.1[1:118]RC 
Position: 025-contig_192_RC: 145971 … 146089; Length: 118 bp 
Sequence: 
TTATGCAGCGTCAGGGTTGTCTGAATTATTGTTATCGCCATTGTCTGGATTATCAGGGTTG
TTAGGGTTGTCAGGGTTATTTGGTTCATCTGGGTTGTTAGGGTTATCAGGATTGTTA 
 

> aspC 
Function: protein coding sequence; putative aspartate transaminase (core genome, variable) 
Best match: aspC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1099531:1100685:r]RC (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 147581 … 148736; Length: 1155 bp 
Sequence: 
TTATTTAGTATTTAAATATTTAGCAAGTCTCTTCATACCTTCTTTTAAAAC ATCCATTTCAT
AAGCATAGGAAATCCTTACAAATCCTTTACCGAATTCTGTAAAGGATGAGCCTGGAACGA
TTGCTAAATGTGTTGATTCAAGTAAATCGACACAAAATTCGAAATCGTCAT CGGTGATAT
GTTTAATACTTGGGAAAATATAAAACGCGCCTTCAGGTTGAGCGGTAATCTCAAAACCTA
ATTTAGTTAATTCAGATACTAAATAATTTCTTCGTTCTACATAAGCTTCGT TCATATATTTA
GGAGCTTCTAATCCTTCGTTAAGTGCTGTTATACATGCTATTTGAGCTGGAACATTGGCAC
AAATACAATTATAGGCGTGCATAAATGTTAATTTATCAATCAAATATTGAG GCCCTAATA
GAAAACCAATTCTTATTCCGGTTGCTGAGTGTGATTTACTTAAACCACCAATTAATATTAA
TTGATCACGAATGTCTTCAAATTCAGCGAAGGATACATGTTTACCACTAAATGTATTTTCA
GCATAAATCTCATCGCTAATAATAAATATCGGATATTTTTTTAATACATTT ACGATATTTA
AAACTTCATTTCTTTTTAAAACTACGCCAGTTGGATTAGTCGGATAATTTAACAAGACAGC
TTTTGTCTTTGGAGAAATATGACTTTCTAATGCATCAGGTGTAATTTTGAATTGTGTTGCT
GTTGTATCAATATAAATTGGTTTACCACCTAGTACTTCGATGAGTGGTATGTAGCCTGCAT
AAATTGGTCCCGGTATTATAATTTCATCTCCAGGCTCTATGATAGAACGTAACGTTGTGTC
TATTGCTTCACTTGCTCCATTTGTCACAATAATTTCTTCAGGATCATAGGAAAAATGATAA
CGATTTTTGAAGTATTGACTAATTGCTTCGCGAGTTTCTAATAACCCTTTATTGTGAGAGT
ATGATGTCTTGTCATTGTTAATAGCATCAATATATGCCTTTTTCACAACATCAGGCATCGG
GAAGTCTGGTTGGCCAATAGTTAAATTAACACAATCATCCAAATTATTCAT ACGATTTGA
AAATTGGCGAATACTTGGTGCTCTTAAATATTTAGAATTAGAATTTAAAGA AAGTTTCAT 



 

> atl 
Function: protein coding sequence; autolysin (core genome, variable) 
Best match: atl-Mu50_CC005_ED98-hen_CP001781.1[1037532:1041278:r]RC (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 150719 … 154466; Length: 3747 bp 
Sequence: 
TTATTTATATTGTGGGATGTCGAAGTATTTGCCGACTTCGCCAATTTTATCATAGTAGCCT
TTGATGATTTTAGCATTGATGTTAGCCCAATCTACATCTGTAGCATATTGGTGTGTTCCTG
GATGTGCAGGATTCCATCTCATTTTGTAAAGTGTATTTTGACCAGCTTTTACATATGAGTT
GCCGATGAATTTAGCACCACCAACGATTGCTTTTGATACTGTGTCCCAACCAGCTTGTTTA
GCATATTTAATACCTTCACGTAAAGGATCGTTATCATATGCAGCAATACCAAATACGTTA
TGGTATTTCGTGTTTGAGTTAGTTACAACTTTGTTGTTCACTACATCTGCACCTTTCGCTAA
TTGAGAAGTACCGTTACCTGTTTCTAATAGGGCATGTGAGATAAGATAAACTTCATTAAT
GCCATACATTTGAGCAGCTTTGTTAAATGCAGCACCTTGGTTTTCTAATACACCTTTACCT
TTTAAGAATTGATTAATTTTATCAATAGAAATATTTTGTGGTTGGTCTAAG CGTAAGAATT
GATATTTTAATGCTGGATCTTGAGCTAAACGCTTCGTATCCATTGCATGCTTAACATCATT
AAAGTTAGCATCTGTCCACTTACCTGGTACACGTTGTACTTGTGGTTTATATTGTAAACCA
GCTTGTATTTGAGCAACTTGGTTTAATGTCATACCTGTTTGATTATACTTAATTAATTCTTT
AGCTAAATCAGTTGATTTAATCCATGCTAATTTACCGTTAGATAATTTACCATAGTACCAA
GTTTGTCCATTAATGACTTGTTCTTTAACAACTGCGAATGGTTGTTCATTAAATGCTTTTA
ATGAGTATTTAGCTGTATCAGAATTTGGTGTTACATAGTAATAACCATTACCATTTTTAAT
TACATAAGTGTAGTTATAATCTTTGGCAGCTGATGTAGTTGGTTTCACAGCAGTTGGTGCA
GTTAAATCTTTTGCATTTACCCAACCAGTGCGGTTATTAATAGTACCGTATAAATAAACAT
CTTTGCCTACAGATACTTGTTTCGTTGCATTAAATGTACCTTGAGCAATGTTATTGCCTGTT
AAAATGACTTGGTTTTTAGTACCCCAAGGAACCATTGATAAGCCGTTATTTGATTTATTAA
CAGTATATTTTTGAGTCGTTTTAACTTCTTTGCCTAAGTTTTGAACATTTAAGTCTTTTACA
TTGAACCAACCTAATGGGATGTTATGGCTTGTATTGTTTAATAATACATACGTTTCATTAC
CATGAGCACGCTCTTTTGTTACATAGAACGTACGGTCTGCATATTTCGCACCGTTTTTCGC
TGTTTTTTCATAAACAGAAGCACGAATACCAGTGTTGTTTGGTTTAACTTGAGCAATCTTG
CTAACTGTTTGAGTCGTTTGTGGTTTAGTAACAGTATAAGCTTTTACAGCTGTTTTTGGTT
GTGCTACTGCTTTTTTAGGTGCAGCAGGTACAGCTAAATATGCTTTACTTACCCAACCAGA
TTTACCATTTACAGTTCCAAATAAATAGATAGATTTATCAATTTGTTGTTG CTTAGTCGCT
TTAAAAGTTTGGTTACCTGTACCAGAAACTGCACCAGCTTCTTGTTTATAAGTGCCCCAAG
GTACTGAATATAATTTAGTGCCTGGTTTTACTGTATATGTTTGCATTACATTTACAGGTGA
TTTTGCATTGTTATAAATAACGTCACCTTGTTTAACCCAACCAATTAAAGTTGGACTATTG
TAATCTTTAACTAAGTAGAATTTGTTTCCACCTAAACTTGCTTCTTTTGTTACAGCAAATG
TTTTTTGAACTTCTTTCGTTGGCTTACCAGTTTTGTCATAAACTGTAGTGAATAAGCCATTG
TTTTTAGCATTAATTTGAGCAACACCGTTTAATGATGAAACTGTTAATTTA TTATTTGTTGT
AGGTGTTGATGGCTTAGGTATTGGTGTAGGCGTAGGTTTAGCAGTATCAACTAAATATGC
TTTACTTACCCAACCAGATTTACCATTCACAGAGCCATATAAATAAATTGA TTTATCAATT
TGTTGTTGCTTTGAAGCCTTAAATGTTTGGTTTCCAGAGCCAGACACGCTACCAGCAACTT
GTTTAGATGTACCCCAAGGTACTGTATAAAGTTTCGTACCAGATTTGATTGAATATGATTG
ATTTACATTTACAGGTGATTTAGCTGTGTTGTAAACCACATCGCCTTCTTTAACCCAACCA
AATTTATTACCAGAATTGTAATCTTGAACAAGATAGAATTTTTGATTACCT AATGTAGCTG
TTTTAGATACAGCAAATGTTTTTTGAACTTCATTAGTTGCTTTACCAGTTTTGTCGTAAAC
AGTAGTATATAAACCACTATTTGTTGGTTTGATTTGTGCGACACCATTGTTTGCTGCAACT
GTTAATTTACCAGTTGATGGTTTCGACGGTGTTGTTGGTTTTGATGGTGTAGTAGGGGTAG
TTGTAAATTGCGTACCCCATGGCGCCACTTTACCCATTTTTATTAAATATTTTTCATTAATT
AAGTCATATAATTGATCATAACTATAATTATGACTTCTTAAATATCCATGT GGATCGGCAT
GGTCCGTACCACCTAAATATTTACTTACAGCGTAGTGAGTCCATACTGTACCATTTCCATC
ATACTCAGCACTGTCTGGTTTTAAACCATAATATTGTAATTGTGTAGCTGCATAGTCAGCA
TAGTTATTCATTGAACGTGCAAATGAAGCATAGTCGTGTGTGTGTACGATTTCAACATTG
ATGAATCTAGGGTTACCGACTGCACCGACACCCCAAGATAAGTAATCCGTTGGTGCTGTT
TCGATTATACGATCCCCATCAACAAATGCATGTACGAATGCGTTTTGATAGTTATTTTTCA
TATAACTAATTTCACCATTTATCGTCGAACGATCATTAGCTGTATCATGAACTACGATACC
TTCAGGACGACCTACGCCGTTACGGTATGCGTATTTAGGGAAGTAAGATGTATAATCTTC



TTCAATTTTAGGTGCTTTTAAGTTATTTTTACGAATGTAATCGTTAATTGAAGAGTTTACTT
GTGGTTTATATTTTGGCAAACTCGTTTTTGGTGTTGCAGCAACTGATCTTGGTTGTGCTGA
AGCGCTAAAAGTAGTTACTTTAGGTGTCGCTTCAGTTTTAGCTTTAGGTGCTGCGGCTTTA
TATTGCGTTTCAAGAGCTGCAGGTTTAGCAGCTGATTTAATTAATTCTGGATTAATTTGAT
GTTCTGAATTATCATCTTCATCATCAACTAAACTATAACCAGCATTTGTAA CATTAGTGTT
AGTTTTAGGTGCTGTAGTGCTTGTTGACTTTGCAACAGGCTGCGTATTATTTGTAGTCGCT
GATTGATTAGCACGAGTGTCACCATTTACTTGTGCAGTATCAACTTTTTGACTTACTTGAG
CATTGCCTGTTTTGTTATTTGCTGTTTTTGGTTGGACAATAGCAGGGTCTTGATATACTTGA
GTGCCAGAAATGTTTTGCGTTGGATTTTTTACCTCAGCTTTTGCTTGTTCAGTAGTTGCTTT
AACTTTATTACTATCTAAAACATTTTTATTAGTAGTTTGATCTTGTGTCGTCTCAGCTGCTT
GAACTTGATGTGCAGTGACTGCTGAACCTACAAGCGTTAATGCAACCATTGATGGTAGTT
TGTAATTGAATTTTTTCGCCAT 
 

> fmtA 
Function: protein coding sequence; autolysis and meticillin resistant-related protein (core genome, 
variable) 
Best match: fmtA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1034813:1036006] (completely identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 157468 … 158662; Length: 1194 bp 
Sequence: 
ATGAAATTTAATAAAGTAAAACTAGTTATACATGCGTGTGTACTATTATTT ATCATTATTT
CTATAGCGTTAATTTTTCATCGATTACAGACGAAGACACATTCTATAGACCCAATACATA
AGGAAACAAAATTATCAGACAATGAAAAATATTTAGTGGATCGTAATAAGG AAAAGGTT
GCGCCGTCTAAACTAAAAGAGGTATATAATAGCAAGGATCCTAAATATAAG AAAATTGA
CAAGTATTTACAAAGTTCATTATTTAACGGTTCAGTAGCTATATATGAAAA TGGCAAATT
GAAAATGAGTAAAGGTTATGGATATCAAGATTTTGAAAAAGGTATTAAAAA CACACCGA
ATACGATGTTTTTAATAGGTTCAGCTCAAAAATTTTCAACAGGGTTACTGTTAAAACAGTT
AGAAGAAGAACATAAAATAAATATCAATGATCCAGTAAGTAAATACCTTCC ATGGTTTAA
AACATCTAAGCCTATCCCATTGAAAGATTTAATGTTGCATCAAAGTGGATTATATAAATA
TAAATCCTCAAAAGATTATAAAAATTTAGATCAAGCAGTTAAAGCGATTCA AAAACGTGG
TATTGATCCTAAGAAATACAAAAAGCATATGTATAACGATGGGAATTATTT AGTACTTGC
GAAAGTAATTGAAGAAGTTACAGGTAAATCTTATGCTGAGAATTATTATAC AAAAATAGG
AGATCCTTTAAAACTTCAGCACACAGCATTTTATGATGAACAACCTTTTAA AAAATATCT
AGCAAAAGGTTATGCTTATAATAGTACAGGACTTTCATTCTTAAGACCTAA TATTTTGGAC
CAATACTATGGTGCAGGTAATTTATATATGACACCAACAGATATGGGTAAA TTAATTACT
CAAATACAACAATATAAATTATTCAGTCCTAAAATAACCAATCCATTATTA CATGAGTTT
GGTACGAAACAGTATCCAGATGAATATCGATATGGTTTCTATGCTAAGCCAACATTGAAT
AGACTTAACGGGGGATTCTTTGGACAAGTCTTTACTGTTTACTATAATGATAAGTATGTAG
TTGTACTTGCATTAAATGTAAAAGGAAACAATGAAGTTCGAATCAAACATA TTTATAATG
ATATTTTAAAACAAAATAAACCTTACAATACGAAGGGTGTTATTGTTCAAT AA 
 

> tnpIS232 
Function: protein coding sequence; transposase for IS232 
Best match: tnpIS232_trunc_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1036343:1036384] 
Position: 025-contig_192_RC: 158998 … 159040; Length: 42 bp 
Sequence: 
TGAGATTATCTTTAGACATAAATATGGATTTTGAAGTTACTA 
 

> qoxD 
Function: protein coding sequence; quinol oxidase subunit 4 (core genome, constant) 
Best match: qoxD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1036543:1036833:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 159198 … 159489; Length: 291 bp 
Sequence: 
TTATAAGTGTGAAGAGTGACCGCCTTGCATAACCCAATATGTTCCGACAACGAAACAAAG
TGTAATTACAAGAGCAAAGATAACTTTGAATGTTTGTAAACGTCCATCTTT ACCTTCAGTT



AAATGCATGAACATTAATAATTGAAGTCCTGCTTGGACGAATGCAAAGCCAAAGATAATT
GTCAACTTCGCGTGGAATGTTAATGACGTGTATAGTGTTACGTATACTGCTAAAAGCGTT
AATACGATAGATGCGATAAATCCTACAGTATGTTTCATTATTGTACTCAT 
 

> qoxC 
Function: protein coding sequence; quinol oxidase subunit 3 
Best match: qoxC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1036830:1037435:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 159485 … 160091; Length: 606 bp 
Sequence: 
TCATCCGCTATACACCATCCCTATCATATATACGGCAGTAAAGATGAAAACCCAAACAAC
ATCTAAGAAGTGCCAGTATAAACTTACTATAAATAATTTTGGCGCATTATA TTTGTCTAAT
CCGCGTCGTTGGATTTGGATTAATAAACAAATGGCCCAAACGATACCTAGCGATACGTGA
CAACCATGCGTTCCTAATAGGATAAAGAAACTAGACCAGTAAGAACCAATT GTTGGGTTA
ACGCCTTCTGATGCATAGTGTGCGAATTCATAAATTTCGAATCCAACAAAGACTAAACCT
AAAAGTAACGTAATGATCATCCAAAACATCATTAACTTTTGTTTTTCTTGG CGCATGTAGT
AAATAGCAATACCACATGTGTAAGAACTGAATAATAATGCAAACGTCATTA TTAAAACA
AGAGGCAATTCAAATAACTCAGTAGTCATTTTACCTGCATAATCGCCACCATGTTGCAAA
GTTAATAGTGTCGCAAATAGGGTACCGAATAACGCAAATTCGGCTGTAATGAAAATCCAA
AAGCCAAGCTTATTTAATTCGCCTTCATGTGTGCGTGAATCAATAGTGTTTGTATCATGAC
TCAT 
 

> qoxB 
Function: protein coding sequence; quinol oxidase subunit 1 
Best match: qoxB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1037425:1039413:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 160080 … 162069; Length: 1989 bp 
Sequence: 
TCATGACTCATGACTTACAGCCTCCCTTTCTTTAATACGCGCTTCTCTTAATCTAGCTTCAG
TTTCAGCAACTTCAGCAGCAGGGATATGATATCCGTGATCGATTTGGAAACTGCGATAAA
TCATAGTACCAAAAATACCGAATAAACAAATTAATGCTGGAATTACAGTTT CGAAAATTA
AGAAGAAACCGCCGATAGTCATAAAGATACCAATCCAGAATCCAACAGGAGTATTGTTT
GGCATATGAATGTCTTTGTAATTATGGTTGTCTAAGTAATGACGACCATGTTCTTTCATAT
CAACAAATGTGTCGTAGTCATTCCAATCTGGTGTAATGGCAAAGTTGTATTTAGGTGGAA
TTGCTGATGCAGTAGTCCACTCTAGAGTACGACCAAGGCCATCCCAGTTATCTCCAGTTG
CTTCACGTGGAGATTTGAAGTGACTGTATACGATACTAACAACAAGGAATAAGAATCCGA
TTGCCATTAATAATGCACCGATAGTTGAAATTAAGTTTAATAAGAACCAAC CATCTGATG
GCATATAAGTGTATAAACGACGTGGCATACCATCTAATCCAAGAATGAATTGTGGTAAGA
AACAAACGTTAAATCCGATCATGAAGAACCAGAAGCACCATTTGTTTAATG TTTCGTTTA
ATTTGTAACCCATCATCTTTGGATACCAGAAGATTAAACCAGCTAAGCAGGCAAATACAA
CACCAGTAACCAATGTATAGTGGAAGTGAGCTACTAAGAAGTACGTATTGTGATATTGAT
AGTCAGCTGATGCCATTGCTAACATTACACCCGTAACACCACCTAAAAGGAAGTTAGGGA
TAAATGCTAATGAGAATAGCATTGGTGACTCAAATGTAATACGTCCTTTATATAATGTTA
ATAACCAGTTAAACAATTTCACACCAGTTGGAATACCAATCAGCATTGTTGAAATTGAGA
AGAATGAGTTGATTAACGCACCATTACCCATTGTGAAGAAATGGTGAACCCAAACTAAG
AAACTAAGGAACGCGATACCGGCAGTTGCCCATACCATACTTTGATGTCCGAATAAACGC
TTACGAGCGAATGTCGGGATAATTTCTGAGTAAATACCAAATGCTGGAAGGATAACGATA
TAAACTTCAGGGTGCCCCCATACCCAGAAGAAGTTAGCCCAAAGCATTGGCATACCGCCA
TGTGCAACTGTGAAGAATGCTGTGTCAAATATTCTATCAGTTGTCATTAATGCTAACGCTA
CTGTTAAAGGAGGGAAAGCAAGAATAACAATTAATGTAGTAATAAATGTTG TTACTGTAA
ACATTGGCATTTGCATAAACTTCATAGTTGGTGTTTTACATCTTAAAATTGTTACAAAGAA
GTTGATACCTGTAGCTAAGGTACCAAGCCCTGAAATTTGTATAGCTATTAAGTAATAGTT
AACACCCGGACCAGGACTGAATTCACCTGCTAGTGGCGCATAGTTTGTCCAACCAGCTGC
TGGTGAACCACCAATAATAAATGACAGGTTGAATAAAATCATACCTGCAAA GAATAGCC
AGAAACTTACGTTGTTTAATACTGGGAATGCAACATCACGTGCTCCAATTTGTAATGGAA



CAACGATATTCCATAAACCAAAGATAAATGGCATTGCCATGAAGATAATCA TGATTACAC
CATGTGTACTAAAAATTTCGTTATAGTGGTTAGATTCTAAAAATTTGTTAT CAGGTACTGT
TAATTGCGCACGAATAAGTAACGCATCAATACCACCACGGACGAACATTAATACGGCAC
AGATTAAATACATAATACCGATTTTCTTATGGTCTACAGATGTGAACCATT CTTTGTAAAG
ATATTTCCATAATTTAAAGTAAGTAATTACTGCGATTAAACCAATAACTAA GAATGGGGC
ACCAATTTGTGCCATTGTAATCATCCAGTTACCTTTAACTAGTAATTGATCCCATGGAAAA
TTCAT 
 

> qoxA 
Function: protein coding sequence; quinol oxidase subunit 2 
Best match: qoxA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1039413:1040513:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 162068 … 163169; Length: 1101 bp 
Sequence: 
TTAATGTCCACCTCCATGATCATCATTGTCTTGATCTTGCGCATCTTTTGAAATTTTCTTCA
TTTCTTTCGCATTTTTCGATTCATCTTTCTTGAACTCATTGTTATATGGTTCGTCATTTCCAA
GAATCATCAACTTCATACCATGTCGTTTATAGTTCGCATTTGTAATTTGAGCTTTACGAGC
AGGTATTAATGGTTTGTCTGATACATCTTTAAACATATTTTCTTCACTAGTGAAGTTTGGA
TCTTTCAATTCGAAATTGAAACGTTTATATGCATAGAAGATGTATTCTGGATCGGCTGCTG
GATCAACAAACGCCATATGTGTACCATTAAATTCTAAAGCTTTATTAGGTGTGCTTGGTA
ATAATTGTTTATCAAATGTATCTTGATCTAACGTTTTCTTACCTTTAACTTCTTTCACCCAT
TTGTCGTAGTCTTTTTGACTAACGGCATTTACTTTAAATGTTTGACGTGAGAATCCTTCAC
CATTGAAGTTAGAGTTACGACCTCTGAACGTACCAGTTTGAGATGCTTCTAACGTCCAATT
CATTGTCATGCCAGTCATGGCATATTTTTGACCACCTAATTGTGGAATCCAGAAACTTGTC
ATTGTATCCATAGCTTGAAGCTTAAATACAACAGGACGATCTTTAGGGATTGTTAATGTG
TTAACAGTCTCTATATGTTCATCTGGATAAGCAAAGAACCATTTGTATCCTGCACTTACTG
CATATACAACCATTGGATCTTTCTCACTCTTCGGTGGTTTTTCGTAATCGTATAAAGTTTTA
ACTGTAGGAATAGCTAAAGCAGCAACGATTATGATAGGTATTACAAACCAT ATTGTTTCA
ATGATGGCATTATGGTGCATCTTACCAGATTCGGCATTCTTATTATAACTATACTTGTAAA
TAAAAATGGCGAACATGCCAAGTACAACGAAACAAATAACAAGCATGAAGA CGATTGAA
TAAAGAATCAAGAACTTCTGACTACTTGCTACTGGCCCTTTTGCGTTGAAAATTTCTATAT
TTGAACAACCACTAAGTAAAATTAGTGTGCCAAATAATAGAAGCAAAGACT TAAATTTTG
ACAC 
 

> iraE 
Function: protein coding sequence; chitinase B (core genome, constant) 
Best match: iraE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1041085:1041402:r]RC (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 163740 … 164058; Length: 318 bp 
Sequence: 
CTATTTAACCTCAATATACCTAGTGGAAATTTTAATTGCACCATCTGAATCAGTGACATGA
TATTTAATTTGATATTTACCAGATTTAGATGTATCAATTTGGCCATCGACTTTAATTTTATC
GGTTAAATCTCCATCTTCTTTATCAAATGCACTTATGCCGTTTAGAAGGTTATAATCTTGA
CCTTTCTTAATAACGATATCATTAGCGCCTTTAATTTGTGGTGTAGTATTCGTCGTTGCATC
TGCATTTAAATTTGGTGTTACTAGTGTAGCAGAAACACCGAGGGCTGATAATGACTGTAA
TAGTTTATTCAT 
 

> txbi_1000-2 
Function:  bidirectional rho-independent terminator 
Best match: txbi_1000-2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1041997:1042075] (completely 
identical) 
Position: 025-contig_192_RC: 164655 … 164734; Length: 79 bp 
Sequence: 
AAGAACAAAGTGAAATGCTCCCTTCAAAGCCTTCATTTATTCAATGTCTACTTTGAAGGG
AGCATTTGATCGATTAATG 



 

> tx_universal2 
Function: rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_ST425_LGA251-cow_FR821779.1[1071185:1071224:r]RC 
Position: 026-contig_248_RC: 6 … 36; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAAGCTTGTTACAAGCGAATTTTCGTTCA 
 

> folD 
Function: protein coding sequence; bifunct methylenetetrahydrofolate dehydrogenase and 
methenyltetrahydrofolate 
Best match: folD_CC008_NCTC8325_CP000253.1[978261:979121:r]RC (completely identical) 
Position: 026-contig_248_RC: 96 … 957; Length: 861 bp 
Sequence: 
TTACGAATCAATACCTCGACGCATTTTTTCTGCAAGCAAAGTATTATTTAATACCATAGTA
ATTGTTAATGGACCAACGCCACCAGGAACTGGTGTAATAGCTCCAGCAATTTCTTTAACC
GCATCATAATCAACGTCACCTTTTAATTTGCCATTTTCATCTGGCGTATTGCCAACATCGA
TAATTACTGCTCCTTCTTTGACCACATCTTTTGTTACTAAACCAGGCTTACCAACTGCACT
GACAATGACATCAGCATCTTTTAAATATGATGCCATATCTTTTGAACGAGAATGTAAGAT
TGTTACTGATGCATTTTTTTGAAGTAGTAACTTAGAAACTGGTTGTCCGACAATATGACTT
CGTCCAATTACAACTGCATTTTTACCTTCTAAATCAATATCAGCATGTTTTAATATTTCCAT
GATGCCGAGCGGTGTGCAAGGTACAAAAGTTTGTTCATCGATATATAATTTCCCTATATTT
ATTGGATGAAAACCGTCCACATCTTTTTCAGGATTGATTGCTTCTAATATTTTCTGTTCGCT
AACTTGTTTTGGTAATGGTACTTGTACCAAAATACCACTTACAGAATCATCATTATTTAGT
CTATTTAGTTCGTTTAATACTTCTTCTTCAGTAGCTGTTTCTTCCAAATGTACGATTTCTGA
AATCATACCAATTTTTTCAGCTGCTTTCTTTTTTGATCTAACATAACTTTGACTAGCGCCAT
CATTACCAACTAATATAACGGATAATTTAGGTGTAAAACCCTTTTCTTTTA GCGCTTCAAC
TTGATCTTGTAACCCCTGTCTGTAGTCTTTGGCAATTTGTTTACCATCTAAAATTTTAGCAA
CCAT 
 

> purE 
Function: protein coding sequence; phosphoribosylaminoimidazole carboxylase catalytic subunit (core 
genome, constant) 
Best match: purE_CC008_NCTC8325_CP000253.1[979322:979804] (completely identical) 
Position: 026-contig_248_RC: 1157 … 1640; Length: 483 bp 
Sequence: 
GTGAAAGTAGCAGTCATTATGGGCAGTTCTTCCGATTGGAAAATTATGCAAGAGAGTTGT
AACATGTTGGATTATTTTGAAATTCCGTACGAAAAACAAGTAGTATCCGCACATCGTACG
CCAAAAATGATGGTTCAATTTGCTTCTGAAGCGAGAGAAAGAGGTATAAACATTATCATT
GCAGGCGCTGGCGGTGCGGCACATTTACCAGGTATGGTTGCATCATTAACGACGCTACCA
GTTATTGGAGTGCCGATTGAAACAAAAAGTTTAAAGGGTATAGATTCTTTATTATCAATT
GTTCAAATGCCAGGAGGTATTCCGGTTGCAACGACTGCAATTGGTGCAGCAGGTGCTAAA
AACGCAGGTATACTTGCAGCAAGAATGTTAAGTATTCAAAATCCTTCTTTAGTTGAAAAA
CTAAATCAGTATGAATCTTCGTTAATTCAAAAAGTGGAGGACATGCAAAAT GAACTTCAA
TAA 
 

> purK 
Function: protein coding sequence; phosphoribosylaminoimidazole carboxylase ATPase subunit (core 
genome, constant) 
Best match: purK_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1118401:1119525] (completely identical) 
Position: 026-contig_248_RC: 1626 … 2751; Length: 1125 bp 
Sequence: 
ATGAACTTCAATAAATTAAAGTTTGGTGCGACTATTGGCATTATTGGTGGTGGTCAGCTTG
GAAAGATGATGGCACAATCAGCTCAAAAAATGGGTTATAAAGTGGTTGTATTGGATCCTT
CTGAAGATTGTCCATGTAGATACGTTGCACACGAATTTATACAAGCCAAGTATGACGATG



AAAAGGCACTCAATCAATTAGGACAAAAATGTGATGTGATTACTTATGAAT TTGAAAACA
TTTCAGCCCAACAATTAAAACTATTATGTGAAAAGTACAATATTCCGCAAG GTTACCAAG
CTATACAGTTATTACAAGACCGCTTAACTGAAAAAGAAACATTAAAAAGTG CTGGTACCA
AAGTTGTCCCGTTCATTTCAGTAAAAGAATCTACAGATATTGACAAAGCAA TTGAAACAT
TAGGATATCCTTTTATTGTAAAAACTAGATTTGGTGGCTACGATGGCAAAGGTCAAGTTTT
AATTAACAACGAAAAAGACTTACAAGAAGGTTTTAAATTAATTGAAACTAG TGAATGCGT
AGCTGAAAAATATTTGAATATCAAGAAAGAAGTATCTCTTACTGTTACAAG AGGAAACA
ACAATCAAATCACTTTTTTCCCATTACAAGAAAATGAGCATAGAAATCAAA TACTTTTCA
AAACAATTGTTCCAGCGAGAATAGATAAAACAGCTGAGGCGAAAGAGCAAGTTAATAAA
ATTATCCAATCGATTCATTTCATTGGAACATTTACAGTGGAATTTTTTATA GATAGTAACA
ACCAATTGTATGTGAACGAGATTGCACCAAGGCCTCACAATTCCGGACATTATTCAATTG
AAGCATGTGATTATTCACAATTTGATACTCATATTTTAGCAGTTACCGGACAATCATTACC
AAATTCAATTGAATTATTAAAGCCTGCAGTCATGATGAACTTACTAGGTAA AGACTTAGA
TTTATTGGAAAATGAATTTAATGAACATCCAGAGTGGCACTTACATATTTA TGGTAAGTCT
GGGCGTAAAGATAGCAGAAAAATGGGGCATATGACTGTACTAACGAATGATGTAAACCA
AACTGAACAAGATATGTACGCTAAATTTGAGGGGAGTAATTAA 
 

> purC 
Function: protein coding sequence; phosphoribosylaminoimidazole-succinocarboxamide synthase 
(core genome, variable) 
Best match: purC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1044843:1045547] (completely identical) 
Position: 026-contig_248_RC: 2754 … 3459; Length: 705 bp 
Sequence: 
ATGACATTATTATATGAAGGAAAAGCGAAGCGCATTTTCTCAACAAATCAA GAAAATGA
ATTAAGAGTTGAATATAAAGATGAAGTTACTGCTGGAAACGGGGCTAAGAA AGACACAA
TGGCAGGTAAGGGGCGATTAAATAATCAAATTACTTCTATTATATTTAAAT ATTTACAAG
AAAATGGAATAGAAAGTCACTTTATTAAACAATTATCTGAAACAGAACAAT TAGTTAAGC
CTGTGAAAATAATTCCATTAGAAGTAGTTGTTCGTAATATTGCTAGTGGATCTATTACAAA
GCGTTTAGGTTTTGAAAATGGTGAAGTTTTTAGAGAACCACTTGTAGAATTTTTCTATAAA
AATGATGCGTTAAATGATCCGTTGATAACGGATGACCATGTTAAATTGCTCAATATAGCA
TCAGATGAAGATATTGAAATACTAAAATCCAAAGCATTAAAGATTAATAAT GTGTTGAAA
CAATTAATGGATGCTATGAATTTAAAATTAGTAGATTTTAAAATCGAATTT GGAAAGACT
GAGACTGGTCAAATTTTGTTAGCGGATGAAATATCTCCAGATACATGTCGAATTTGGGAT
AAAGCTACCAATGCAAACTTTGATAAAGATGTATATAGAAATAACACTGGA TCACTGATT
GAAACATATCAAATATTTTTAAACAAATTGGAGGATTTAAAATAA 
 

> purS 
Function: protein coding sequence; phosphoribosylformylglycinamidine synthase (core genome, 
constant) 
Best match: purS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1045547:1045810] (completely identical) 
Position: 026-contig_248_RC: 3458 … 3722; Length: 264 bp 
Sequence: 
ATGAAAACAATTGAACTACATATCACATTACAACCACAAGTATTAGATACG CAAGGACA
AACGCTTACTCGAGCTGTACATGACTTAGGTTATGCACAAGTGAATGATATTCGTGTAGG
AAAAGTATTATATATGACAGTGGATGAGGTTAGTGATGAAAAGGTACACAA CATTATTAC
AACTCTAAGTGAAAAATTGTTTGCAAATACAGTGATTGAAGAATATAGCTA TAAAGTGTT
AGATGATGAAAAGGAGAATGCATAA 
 

> purQ 
Function: protein coding sequence; phosphoribosylformylglycinamidine synthase 1 (core genome, 
constant) 
Best match: purQ_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1120498:1121169] (completely identical) 
Position: 026-contig_248_RC: 3723 … 4395; Length: 672 bp 
Sequence: 



ATGAAATTTGCGGTTCTTGTTTTTCCAGGTTCGAATTGTGATAGAGACATGTTTAATGCTG
CTATTAAAAGTGGTGTTGAAGCGGAATATGTAGATTATAGAGAAACATCAC TAAGTGGAT
TTGATGGCGTACTTATTCCTGGTGGATTTTCATTCGGGGATTACTTAAGATCTGGGGCAAT
GGCTAGTGTAGCGCCGATTATTTCGGAAGTTAAACGTCTTGCAACTGAAGGTAAGCCAGT
ATTAGGTGTTTGTAATGGGTTTCAAATTTTAACTGAAATAGGCTTATTACCTGGTGCATTA
TTGCATAACGATTCACATTTATTTATTAGTAGAAATGAAGAGTTAGAAATA GTGAATAAT
CAAACGGCATTTACAAATCTTTATGAGCAAGGTGAAAAAGTTATATATCCT GTAGCTCAC
GGTGAAGGTCATTATTATTGTACTGATGAAATATATCAACAATTAAAAGCT AACAATCAA
ATTATTCTGAAATATGTGAATAATCCGAACGGTTCATATGATGATATTGCA GGAATTGTT
AACGAAAAAGGCAATGTATGTGGCATGATGCCACATCCTGAAAGAGCTTTAGAAACGTT
GTTAGGTACTGATAGTGGTGTGAAATTATTTGAAGCGATGGTAAAAAGTTGGAGGGAAC
AACATGTCTAA 
 

> purL 
Function: protein coding sequence; phosphoribosylformylglycinamidine synthase 2 (core genome, 
variable) 
Best match: purL_CC005_A9299_ACKH01000027.1[19557:21746:r]  
Position: 026-contig_248_RC: 4387 … 6577; Length: 2190 bp 
Sequence: 
ATGTCTAAATTTATCGAACCAAGCGTTGAAGAAATTAAACTTGAAAAAGTA TATCAAGAT
ATGGGATTAAGTGATCAAGAATATGAAAAAGTTTGCGATATTTTAGGCAGA CAACCTAAC
TTTACAGAAACAGGTATCTTTTCTGTTATGTGGAGTGAACATTGCTCTTATAAACATTCTA
AACCGTTTTTAAAGCAATTTCCTACGTCAGGTGAGCATGTGCTTATGGGTCCAGGTGAAG
GTGCAGGGGTAGTCGATATAGGTGATAATCAAGCCGTAGTATTTAAAGTAGAGTCTCACA
ATCATCCATCAGCAATTGAACCATATCAAGGGGCTGCTACAGGCGTTGGTGGAATCATTC
GTGACATTGTTTCTATTGGGGCTAGACCTATTAATTTGTTAAACAGTCTTAGATTTGGAGA
ATTAGATAATAAACAAAACCAAAGATTACTTAAAGGGGTTGTAAAGGGTAT CGGAGGTT
ATGGTAACTGCATTGGTATTCCAACAACTGCTGGTGAAATCGAATTTGATGAATGTTATG
ATGGCAATCCACTTGTTAATGCAATGTGTGTTGGTGTTATCAATCACGACATGATTCAAA
AAGGCACAGCAAAAGGTGTAGGTAATTCGGTCATTTATGTTGGTTTGAAAACTGGTCGAG
ATGGTATTCATGGTGCTACTTTTGCATCTGAAGAATTGACGGAAGAAAGCGAAAGTAAAC
GACCTTCTGTACAAATCGGTGATCCATTTGTAGGTAAAAAATTAATGGAAGCAACACTTG
AAGCAATTACATTTGATGAATTAGTTGGTATTCAAGATATGGGTGCTGCTGGTTTAACATC
TTCATCGTCTGAAATGGCGGCAAAAGGTGGTAGTGGGTTACATTTGAGATTAGAACAAGT
GCCAACACGTGAGCCAGGTATTTCTCCTTATGAAATGATGCTTTCAGAAACTCAAGAACG
TATGTTACTAGTTGTTGAAAAAGGTAATGAACAAAAATTCTTAGATTTATT TGATAAGCA
CGAATTGGATAGTGCTGTTATAGGTGAAGTTACAGATACAAATCGTTTTGTTTTAACATAT
GATGATGAAGTTTATGCTGACATTCCAGTTGAACCACTAGCTGATGAAGCACCTGTATAT
ATTTTAGAAGGAGAAGAAAAAGATTATAATACTTCTAAAAATGATTATACA CACATCGAT
GTTAAAGATACTTTCTTTAAATTACTTAAGCATCCGACTATAGCATCTAAA CACTATTTAT
ATGATCAATACGACCAACAAGTTGGTGCCAATACGATAATTAAGCCAGGACTTCAAGCAT
CGGTAGTACGTGTGGAAGGCACAAATAAGGCAATTGCTTCAACAATTGATGGTGAAGCG
CGTTATGTATATAACAATCCATATGAAGGTGGAAAGATGGTAGTAGCTGAAGCTTATCGA
AATTTAATTGCCGTGGGTGCAACACCATTAGCAATGACAGATTGTTTAAATTATGGTTCTC
CTGAAAAGAAAGAAATCTATCAACAGTTGATAGATTCAACGAAAGGTATGG CAGAAGCA
TGCGACATTCTTAAGACACCAGTAGTTTCTGGAAATGTATCTTTATATAACGAAACGAAA
GGTACTTCTATTTTCCCAACACCAGTTGTTGGAATGGTAGGTTTGATTGAAAATGTAAATT
ATTTAAATGATTTTGAACCTCAAGTTGGAGATAAATTATATTTAATCGGTG ATACTAAGG
ACGACTTTGGTGGTAGTCAACTTGAAAAGTTAATTTATGGCAAAGTTAATCATGAATTTG
AGTCATTAGATTTGAGTTCAGAAGTTGAAAAAGGTGAATCAATCAAGACCGCTATTCGTG
AAGGACTATTATCACATGTTCAAACAGTTGGTAAAGGTGGCTTACTGATTACTTTAGCTA
AACTAAGTGCGCATTACGGTTTAGGATTAAAGTCTTCAATAGATATAACAA ATGCACAAT
TGTTTAGTGAGACGCAAGGCCGATATGTTGTTTCTGTTAAATCAGGTAAAACTTTAAATAT
TGATAATGCAATAGAAATTGGACTTTTAACAGATAGTGATAATTTCAAAGT AACAACACC
ATATACAGAGATTAGTGAAAATGTTTCAGATATTAAACAAATATGGGAAGG GGCAATTG
CTCAATGTTTAACTACTCAGGATTAA 



 

> purF 
Function: protein coding sequence; phosphoribosylpyrophosphate amidotransferase (core genome, 
variable) 
Best match: purF_CC007_USA300_TCH959_AASB02000224.1[105546:107030] 
Position: 026-contig_248_RC: 6555 … 8040; Length: 1485 bp 
Sequence: 
ATGTTTAACTACTCAGGATTAAACGAAGAATGTGGCGTGTTTGGTATTTGGAATCATCCT
GAAGCAGCGCAACTAACATATATGGGACTTCATAGTTTGCAACATCGTGGTCAAGAAGGT
GCAGGTATAGTTGTTTCTGATCAAAATGAATTAAAAGGCGAGCGAGGATTAGGCTTACTA
ACTGAAGCGATTAAAGATGATCAAATGGAACGATTAAAAGGATATCAACAT GCAATTGG
TCACGTCCGTTATGCTACTTCAGGTAATAAAGGTATTGAAAATATTCAACCGTTTCTGTAT
CACTTTTATGATATGAGTGTAGGTATTTGTCATAATGGTAACCTCATTAATGCTAAATCAT
TGCGTCAGAATTTAGAAAAACAAGGTGCTATCTTCCATTCGTCTTCTGATACTGAAGTCAT
TATGCATTTGATACGTCGAAGTAAAGCTCCTACTTTTGAGGAAGCGTTAAAAGAAAGTTT
GCGAAAAGTTAAAGGCGGTTTTACATTTGCGATATTAACTAAAGATGCGTTATATGGCGC
AGTAGATCCAAATGCTATCAGACCACTTGTTGTAGGTAAAATGAAAGATGGTACATACAT
CCTTGCAAGTGAAACATGTGCAATAGATGTGTTAGGTGCAGAATTTGTTCAAGATATTCA
TGCAGGTGAATATGTCGTGATTAACGATAAAGGTATTACAGTTAAATCTTATACACATCA
TACGACAACTGCAATTTCTGCGATGGAATATATTTATTTTGCTAGACCAGACTCAACAAT
AGCTGGTAAAAATGTCCATGCAGTACGTAAAGCTTCTGGTAAAAAATTAGCCCAAGAAA
GCCCTGTAAATGCTGATATGGTCATCGGTGTACCCAATTCATCGCTATCAGCTGCGAGTG
GTTATGCTGAAGAAATAGGTTTGCCATATGAAATGGGACTAGTTAAAAATCAATATGTTG
CAAGAACATTTATTCAACCAACTCAAGAATTACGTGAGCAAGGTGTGAGAGTGAAGTTAT
CTGCGGTAAAAGATATAGTAGATGGGAAAAATATCATTCTTGTTGATGATTCCATTGTTC
GCGGTACGACAATTCGACGCATTGTGAAAATGTTAAAAGATTCTGGTGCAAATAAAGTAC
ATGTGCGTATAGCATCACCGGAATTTATGTTCCCAAGTTTTTATGGAATCGATGTTTCAAC
TACGGCAGAATTAATTTCTGCAAGCAAATCACCTGAAGAAATTAAAGATTA TATTGGCGC
TGATTCATTAGCATATCTATCTGTAGATGGGTTAATTGAATCAATTGGTTTAGATTATGAC
GCGCCATATAGTGGCTTATGTGTAGAAAGTTTCACTGGAGATTATCCTGCAGGGTTATAT
GATTATGAAGCAAATTATAAAGCGCATTTAAGTCATCGACAAAAGCAATAT ATTTCTAAA
AACAAACACTTTTTTGATAGCGAGGGAAATTTAAATGTCTAA 
 

> purM 
Function: protein coding sequence; phosphoribosylformylglycinamidine cyclo-ligase (core genome, 
constant) 
Best match: purM_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1124807:1125835] 
Position: 026-contig_248_RC: 8032 … 9061; Length: 1029 bp 
Sequence: 
ATGTCTAAAGCATATGAACAATCTGGTGTAAATATTCATGCTGGTTATGAAGCTGTAGAA
AGAATGTCTAGTCATGTTAAACGTACGATGCGTAAAGAAGTTATCGGTGGTTTAGGTGGA
TTCGGTGCTACATTTGATTTATCACAATTAAATATGACAGCACCAGTTTTAGTTTCTGGAA
CAGACGGAGTAGGTACGAAATTAAAACTAGCTATCGACTATGGGAAACATGATTCGATA
GGTATCGATGCAGTCGCAATGTGTGTTAATGATATTTTAACGACAGGTGCAGAACCATTG
TATTTTTTAGATTACATCGCTACAAATAAAGTTGTTCCTGAAGTTATTGAA CAAATTGTTA
AAGGTATTAGTGATGCATGCGTTGAAACGAATACTGCACTTATCGGTGGAGAGACTGCTG
AAATGGGTGAAATGTATCACGAAGGTGAATATGATGTAGCCGGATTTGCAGTTGGAGCA
GTTGAAAAGGATGACTATGTAGATGGTTCAGAAGTGAAAGAGGGACAAGTTGTTATAGG
GCTTGCGTCAAGTGGCATTCATTCAAATGGATATAGTTTAGTGCGCAAATTAATTAATGA
ATCAGGCATTGATTTGGCATCAAACTTCGATAATCGTCCATTTATAGATGTCTTTTTAGAA
CCAACTAAATTATATGTCAAACCTGTACTTGCTTTAAAAAAAGAAGTTTCT ATTAAGGCA
ATGAATCATATTACTGGTGGAGGCTTTTATGAAAATATTCCACGTGCATTGCCAGCCGGA
TATGCTGCTAGAATTGATACTACATCATTTCCAACGCCAAAAATATTTGATTGGTTACAAC
AACAAGGCAATATAGACACAAATGAAATGTATAACATTTTTAACATGGGTA TTGGCTATA
CGGTTATCGTTGATGAAAAAGATGCATCACGCGCTTTGAAGATTTTAGCAGAACAAAATG



TGGAAGCTTATCAAATTGGTCATATTGTGAAAAATGAGTCAACTGCAATTGAATTGTTGG
GGGTATAA 
 

> purN 
Function: protein coding sequence; phosphoribosylglycinamide formyltransferase (core genome, 
constant) 
Best match: purN_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1051152:1051718] 
Position: 026-contig_248_RC: 9063 … 9630; Length: 567 bp 
Sequence: 
ATGGTTAAAATTGCGATTTTTGCATCAGGTTCAGGAAGTAACTTTGAAAATATAGTTGAG
CATATTGAATCAGGAAAACTTGAAAATATTGAAGTTACGGCGCTATATACG GATCATCAA
AATGCGTTTTGTATAGATAGAGCAAAAAAGCACGGTATTCCTGTTTATATTAATGAACCA
AAACAATTTGATTCAAAAGCAGCGTATGAACAACATTTAGTAACACTATTA AATAAAGAT
AAGGTAGAGTGGATTATTTTAGCTGGCTACATGCGTCTAATAGGTCCAGACTTATTAGCA
TCATTTGAAGGTAAAATATTGAATATACATCCATCTCTATTGCCGAAATAT AAGGGGATT
GACGCAATAGGCCAAGCATATCATAGTGGCGATACTATTACTGGTTCGACAGTACATTAT
GTTGATAGTGGTATGGATACGGGAGAAATTATTGAACAGAGAAAATGTGATATTAGACC
GGACGATTCAAAAGAACAATTAGAAGAGAAAGTAAAAAAATTGGAATATGA ATTATATC
CAAGTGTTATTGCTAAAATTGTAAAATAA 
 

> purH 
Function: protein coding sequence; bifunct phosphoribosylaminoimidazolecarboxamide 
formyltransferase/IMP cyclohydrolase (core genome, constant) 
Best match: purH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1051733:1053211] 
Position: 026-contig_248_RC: 9644 … 11123; Length: 1479 bp 
Sequence: 
ATGAAGAAAGCTATTTTGAGCGTATCAAATAAAACAGGTATTGTAGAGTTT GCTAAAGCG
TTAACGCAATTAAATTATGAATTATATTCAACAGGTGGTACTAAACGTATA TTAGATGAA
GCAAATGTACCAGTTCGTTCTGTTTCAGACTTAACACATTTTCCAGAAATAATGGATGGCC
GTGTTAAAACATTACATCCGGCTGTTCATGGTGGCATTTTAGCTGATCGAAATAAACCGC
AGCATTTAAATGAATTATCAGAACAACATATAGATTTAATTGATATGGTAG TAGTTAATT
TATATCCATTCCAACAAACTGTTGCAAACCCTGATGTGACGATGGACGAAGCAATTGAAA
ATATTGATATTGGTGGTCCAACAATGTTACGTGCTGCAGCTAAAAACTATAAACATGTAA
CAACAATTGTACATCCGGCAGATTATCATGAAGTATTGACGCGATTAAGAAACGATTCGT
TAGATGAGTCATATAGACAATCATTAATGATTAAAGTTTTTGAGCATACTG CAGAATATG
ATGAAGCGATTGTACGTTTCTTTAAAGGGGATAAAGAAACTTTAAGATATG GAGAAAATC
CACAACAATCAGCGTATTTTGTGAGAACTTCGAATGCTAAGCACACGATTGCAGGCGCTA
AACAATTACATGGGAAACAATTAAGCTATAACAATATTAAAGATGCAGATG CTACACTA
GCTTTAGTTAAAAAGTTTGATACACCTGCTGCAGTTGCGGTTAAACACATGAATCCATGT
GGTGTTGGTATCGGTGACACGATTGAACAAGCATTTCAACATGCGTATGAAGCGGATAGT
CAATCAATATTTGGTGGAATTGTTGCATTAAACCGAGCTGTAACACCTGAGTTAGCAGAG
CAATTGCATAGTATCTTTTTGGAAGTCATTATTGCACCAAAATTTACAGATGAAGCATTAG
ATATTTTAAAACAAAAGAAGAATGTAAGATTATTAGAAATTGATATGACTA TAGACAGTA
ACGAAGAAGAGTTTGTTTCAGTATCTGGCGGATATTTAGTTCAAGATAAAGACAATTATG
TCGTGCCAAAAGAAGAAATGAAAGTTGTTACAGAAGTAGCACCTACTGATGAACAATGG
GAAGCAATGTTATTAGGATGGAAAGTTGTACCATCAGTAAAAAGTAATGCA ATTATTTTA
AGTAATAATAAACAAACTGTAGGTATAGGTGCTGGACAAATGAATCGTGTCGGTGCTGCT
AAAATTGCGTTAGAGAGAGCTATTGAAATCAATGATCATGTAGCGTTAGTATCTGATGGA
TTTTTCCCTATGGGAGATACAGTTGAACTTGCAGCACAACATGGTATAAAGGCAATTATC
CAACCGGGTGGTTCGATTAAAGATCAAGATTCAATTGATATGGCTAATAAACATGGTATT
GCAATGGTAGTCACAGGCACTCGACATTTTAAACACTAA 
 

> purD 
Function: protein coding sequence; phosphoribosylamine-glycine ligase (core genome, constant) 
Best match: purD_CC010_D139_ACSR01000034.1[61660:62907]  



Position: 026-contig_248_RC: 11144 … 12392; Length: 1248 bp 
Sequence: 
ATGAATGTATTAGTAATTGGTGCTGGTGGACGAGAACATGCACTTGCATATAAACTTAAT
CAATCGAATCTAGTTAAACAAGTGTTTGTCATTCCAGGTAATGAGGCAATGACACCTATA
GCTGAAGTACACACTGAAATTTCAGAATCTAATCATCAAGGGATACTAGATTTTGCTAAA
CAGCAAAATGTTGATTGGGTAGTTATAGGTCCAGAACAGCCGCTAATTGATGGATTAGCA
GACATTTTACGAGCTAATGGTTTCAAAGTGTTTGGTCCAAATAAGCAAGCAGCTCAAATC
GAAGGCTCAAAATTATTTGCTAAAAAGATAATGAAAAAATATAATATTCCA ACTGCTGAT
TATAAAGAAGTTGAGCGAAAAAAGGATGCTTTAACATATATTGAAAACTGT GAATTGCCC
GTTGTTGTCAAGAAAGATGGGTTAGCTGCTGGGAAAGGCGTTATTATTGCAGATACTATT
GAAGCAGCCAGAAGTGCTATTGAGATTATGTATGGTGATGAAGAAGAAGGTACTGTTGT
ATTTGAAACGTTTTTAGAAGGTGAAGAGTTCTCGCTAATGACATTTGTTAATGGTGATTTA
GCAGTACCTTTCGACTGTATTGCACAAGATCATAAACGCGCATTTGATCATGATGAAGGA
CCAAATACTGGTGGTATGGGGGCTTATTGTCCAGTACCACATATTAGTGACGATGTTTTA
AAACTTACAAATGAAACAATTGCACAACCCATTGCAAAGGCAATGCTTAAT GAAGGTTAT
CAATTCTTCGGTGTATTATACATTGGTGCTATTTTAACTAAAGATGGTCCAAAAGTAATAG
AATTTAATGCCCGTTTTGGTGATCCTGAAGCTCAAGTATTATTAAGTCGCATGGAAAGTG
ATTTAATGCAGCATATTATTGATTTAGATGAAGGAAAACGTACTGAATTCA AATGGAAAA
ATGAATCTATTGTAGGGGTCATGTTGGCATCAAAAGGATATCCTGATGCATATGAAAAAG
GGCATAAAGTAAGTGGCTTTGATTTAAATGAAAACTATTTTGTTAGTGGATTAAAGAAGC
AAGGTGATACCTTTGTTACTTCAGGTGGTAGAGTTATACTTGCCATCGGAAAAGGTGACA
ATGTACAAGATGCACAGCGAGACGCATACGAAAAAGTATCTCAAATACAAA GTGACCAT
TTATTCTATCGTCATGACATTGCGAATAAAGCACTACAACTTAAATAA 
 

> repeat_Sgenus 
Function: repeat repeat element alien/(mobile element)obile/ 
Best match:   
Position: 026-contig_248_RC: 12401 … 12431; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAAATACTAAGATTAGCTATGAAGAAATC 
 

> ykoC 
Function: protein coding sequence; ATP binding cassette transporter/membrane protein (core genome, 
constant) 
Best match: ykoC_CC005_ED98-hen_CP001781.1[1064296:1065102:r]RC (completely identical) 
Position: 026-contig_248_RC: 12658 … 13465; Length: 807 bp 
Sequence: 
TTAACCTACACGACCAAGACGAACATCATCTATGCCCGTGATGGGTAAGGTGATTGAACA
ATAATATGCCATAGTAATAATGGCAATTAAAACTATAATAAAGATTATATC TTTATATGA
GAAAGGTACGTTGTAATAGTAAGTACGAGGACCATCTCTAAATCCTTTCGACTCCATCGC
AACTGATAATTGATGTGCCTTTCTAATATTTTGGCTTAATAGAGGTATAATTAAATGCTTA
AATCGCTTTAACCCTCTATAATTTGCTGCGTCTATCATCTGATAGCGCATTTTTAAAGATC
TGCGAAGCTGTATTAAAGAACTAATCATTAAAGGTATCATACGAATGGCAGCCATGAATG
CATAAGCAACTTTTGATTTAACCTTTAAATGTTGCATTAAACTATAAAATA TCATGACAAC
CTGAGATGTAAGTGCGATTAAGATACCGAAAAATGAAATAGCAATGGTTCTTAATGATAC
ATGTAAACCACGAACTAAACTTTCTGTTGTAATATGGATAAATCCGAATTT CAAAATTGT
ATGGCTACCATTCCCGTATAAAATCATGAACAGGGAAGAGAGTAATGCAAAGCCAATAC
TTATAGTTATAAAAATTGCTGTAATTTTAAACTGAGTACCATTAAACATCA ATAAGAAAA
CTAACATTAAGATAGTGATATAAAGCATAAAATCGAAATTATGCACAAATA TAATAAAG
AAAAATAGTATAATTCCAAGAAATAGTTTCGTTATAATGTTGACATCATCA ACAAATGAT
TGCCGAACTTTCCATTGCTCATACAT 
 

> ykoD 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/ATP-binding protein (core genome, constant) 
Best match: ykoD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1130233:1131633:r]RC (completely identical) 



Position: 026-contig_248_RC: 13457 … 14858; Length: 1401 bp 
Sequence: 
TCATACATTCGTATCACCATCACAATCTAGTAACGCACCATCTGAAATTTTAAGTCTTCTT
GATGGATAACGTTCAATTATTTCATCGTCATGTGTAACCATGACAATACTTTGTCCCAAAT
TAATTCGCTTTTGGAAAAGTTTGATCAACTGGAATGTATTATGGCTATCAAGTCCAAATGT
CGGTTCATCTAAAAAGATAATATCAGCTTTAGAACTTAGTGCGGTAGCTACGCTAAGGCG
TCGTTTTTGACCAATAGACAACTCATAAGGATGTTGATCTTTTACATTTTGTAAATCTAAA
AGTTTTAAAAGTTGTATCGTTTCATCATCACTTTGATCTTTAGAAAGGTGATTAAAATGAA
TGTTAATTTCATCATAAACCGAATTTGTTATAAATTGTAATTCTGGGTTTT GATAAACTAG
GTACATGTGTTTTGCTGCATGTTTAATTTTTGTTAAACGCTGATTTTCAAAATAAACATCA
CCTTGATATTTAATCAATTGCATAATTGATTCAAGCAAGGTTGTTTTACCACTACCATTTG
CCCCTGTAATTGTAATCCACTCACCTAGACCAATTTCTAAATCTGAGAATGAGAGCAATG
TTGATTTACCGCGAATAATACGTCCATTTTTAAATTGTAATAAGTGTGAGTTTGTTGTTGG
AAAGTCAACACGACTTGGTGCGAATTCCCATGCACGTGGATGCCACACACCATATTCACT
GAGTAAATGAACATACTTCTGTAATATGATTTCAGGACATTCATCGGCAATGATATTTCC
GTTATAATCCATCAAAATGACGCGGTCGACATGATTCCAGATGTGTTTAACTTTATGTTCA
ACGATTACAACAGTTTGATCTTCCCAAAGTTCAATTAGTTTAGTCCATAAATCTTCTGTTG
CTTGAACATCTAACATTGCTGTCGGTTCATCTAAAAACAATGTTTTTGATTGTTGAAGAAT
GGTTTCAACAATTGCCAATTTCTGTTTCATCCCGCCACTTAAATCTTTGATATACGTTTCA
GGGGTAACATTTAAATTGACCATATTTAAAGCATTGATAATTAACGCATCC ATGTCTTCAC
GTGGTACTTGTCTATTTTCTAAAACGAATGCAAGTTCTTCGTATACTTTTGGCATACAAAA
CTGGCTATCAGGGTCTTGGAAAATAACGCCACTTAATGGGTCAACGATTAGTTCATCATA
TTTCATAGGTAATTCAATTAAATTAGGAACAATACCACTTAATACATTCAG AAGTGTACTT
TTACCGCAACCAGAAGGACCGAGTAAAAGTACTTTTTCTTTGTCTTGAATAGTGATATTTA
AATGATCGAAAATTTTACGCTGACCATTTGGATATTTTAATCGTAAATCAC TTACTTTTAA
CAC 
 

> ykoE 
Function: protein coding sequence; substrate-specific component of transporter for hydroxy-methyl-
pyrimidine (core genome, constant) 
Best match: ykoE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1056959:1057534:r]RC (completely 
identical) 
Position: 026-contig_248_RC: 14872 … 15448; Length: 576 bp 
Sequence: 
TTATAAGTTGTCGTAATCTTCTTTAGCAGCTGGTCTAAATAATTTTGTTACGCCTGTCTTAT
CTAAAGCTTTTACTAAAAGGTAAGATAGGACGCCGGCGACTACTGCACCACTAATTAATC
TAAATACGATGAATAATGTTAAGTTCCAACCTGCAACTTCATTTAAATAAC CATAGAAAT
AATCTATAGGGAAAGCCGCGATTGCTGTACAAAAACCTGCTAACATAGCTACCATAACTG
AACGAGATTGATATTTAAAAATTGCAAAGACAAGTTCACACGCTAAACCTT GTATGAAAG
CGTAAACGATTGTCGGAATATCGAAACGACCCATAATGATAGTTTCGCCGGCACCTGCAG
CAAATTCAGCCAGTAAAGCAATACCTGGTTTTGGAATAATTAGATAGCAGACAATCGCTG
CCATGAACCAAACCCCGTTTGTTAATTGTTCGAGGTGAAGGCCTGTAGCTTGCACACCAT
TGTAAACAAACCACCATAAATTGTAAATAACTGCGAATACTACTGAAATAA GTACGGTTA
CTAGTATTTCAGATAGCTTTAAACCTTTTGACAT 
 

> TPP_riboswitch_L1 
Function: noncoding RNA thiamine pyrophosphate binding riboswitch/locus 1 (core genome, 
constant) 
Best match: TPP_riboswitch_L1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1057611:1057711:r]RC 
(completely identical) 
Position: 026-contig_248_RC: 15524 … 15625; Length: 101 bp 
Sequence: 
ATATGTATAGTAACACTTTCCTACGCTAGTTCAAGCTAGATCAGGTTCAAAGGGTTTGAG
GGCAAGCCTCATCTCAGTATAAAACACCCCTAGTGTGTGCG 
 



> graF 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: graF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1058055:1058189:r]RC (completely 
identical) 
Position: 026-contig_248_RC: 16220 … 16355; Length: 135 bp 
Sequence: 
TTAATTTAGTGTATCTTGGATATCTTGTTTTGTTTGATTAATATCTTCTGTTTTTTCTTCTTT
TTTATCTTTTAATTTTTCTTCAACTTCTTTAGCTTTTTCTGCTGCTTTTTTATTTTGATTTTCA
TTAGACAT 
 

> ywbD 
Function: protein coding sequence; S-adenosylmethionine-dependent methyltransferase (core genome, 
constant) 
Best match: ywbD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1060061:1061233] 
Position: 026-contig_248_RC: 18226 … 19399; Length: 1173 bp 
Sequence: 
ATGAAAATAGCAACTCTGAACAAAGGCAAAGAAACAAAATATTTTAATGGA TATCCTTTA
ATTGAAGAAGAGGATATCTATTCACAAGATCATTTAAAAGAAGGAGATATT TTTCAAATT
GTGACTGATAAATCACAATATGTTGCAACGGCTTATGTTGGTCGCCAACATAAAGGATTA
GGTTGGGTTCTAACATACGATAAAGCTCAAGAAATCAACACAGCTTTCTTTGTGAAATTG
TTTAATACTGCATTAGCAGAACGTGATTATTATTTTAATATAGATGGAACA AATGCTTTTA
GATTATTTAATGCTGAAGGTGATGGTGTTGGGGGATTAACAATCGACAATTACGATGGTC
ATTTGTTGATTCAATGGTACTCAAAAGGTATTTATAAATTTAAATATGCCA TTCTTGAAGC
GGTTAGAAAAGTATTTGATTATAAATCTATTTACGAAAAAGTAAGATTTAA AGACAGCGA
ATATAGTGGTGGTTTTGTTGAAGGCGATGCACCTGAGTTTCCAATTGTTATCGAAGAAAA
CTTCACATTTTATAATGTAGACCTTGAAGATGGTTTGATGACAGGTATCTTTTTAGATCAA
AAAGAAGTGCGCAAGAAATTAAGGGGTCAATATGCCAAAGAACGCCATGTTTTAAACTT
ATTTAGTTATACAGGTGCTTTTTCTGTAATAGCAGCAAGTGAGGCATCTTCAACAACAAG
TGTAGATTTGGCTAATCGTTCTCGTAGTTTAACTGAAGAAAATTTTGGATTAAATGCTATT
GATCCTAAATCCCAATATATTTATGTCATGGACACTTTTGATTTCTATAAA TATGCTGCAC
GACATGGACATAGTTATGACACGATCGTGATTGATCCACCTAGCTTTGCACGCAACAAAA
AACGTACATTTTCAGTGCAAAAAGATTATGACAAATTAATTAATGGCGCCT TAAATATTT
TATCATCTGAAGGAACATTATTGTTATGTACAAATGCAAGTGTATATCCAT TAAAGCAAT
TTAAAAATACTATTAAAAAGACGCTTGAAGAGAGTGGCGTTGATTATGAAT TAACTGAAG
TTATGGGATTACCAAAAGATTTTAAAACGCATCCACATTATAAGCCATCTA AATATTTAA
AAGCTGTTTTTGTAAATATTAGACATTAA 
 

> ptsH 
Function: protein coding sequence; phosphocarrier protein HPr (core genome, constant) 
Best match: ptsH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1061983:1062249] 
Position: 026-contig_248_RC: 20148 … 20415; Length: 267 bp 
Sequence: 
ATGGAACAAAATTCATATGTAATCATCGACGAGACTGGTATTCACGCTAGACCAGCAACA
ATGTTAGTACAAACAGCTTCAAAATTCGATTCTGATATTCAATTAGAATAT AACGGTAAG
AAAGTAAATTTAAAATCAATCATGGGTGTTATGAGCCTTGGTGTTGGTAAAGATGCTGAA
ATTACAATTTATGCTGACGGTAGTGATGAATCTGACGCCATTCAAGCAATCAGTGACGTC
TTATCAAAAGAAGGATTGACTAAATAA 
 

> ptsI 
Function: protein coding sequence; phosphoenolpyruvate-protein phosphotransferase (core genome, 
constant) 
Best match: ptsI_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1062252:1063970] 
Position: 026-contig_248_RC: 20417 … 22136; Length: 1719 bp 
Sequence: 



ATGTCTAAATTAATTAAAGGTATTGCCGCATCTGATGGTGTCGCAATTGCTAAAGCTTATT
TATTAGTTGAGCCAGACTTAACATTCGACAAAAATGAAAAAGTCACTGATG TTGAAGGAG
AAGTTGCAAAGTTCAATAGCGCTATCGAAGCTTCTAAAGTTGAGTTAACTAAAATTAGAA
ATAATGCAGAGGTTCAACTAGGTGCTGATAAAGCTGCTATCTTTGATGCACATTTATTAGT
TTTAGATGACCCTGAATTAATTCAACCAATCCAAGATAAGATTAAAAATGA AAACGCTAA
TGCTGCTACAGCATTAACGGATGTAACAACACAATTTGTTACAATTTTTGAATCTATGGAT
AACGAATACATGAAAGAACGTGCGGCTGATATTCGCGACGTTTCTAAACGTGTGTTATCA
CATATTTTAGGTGTAGAATTACCGAATCCGAGTATGATTGATGAAAGCGTTGTTATTGTA
GGGAATGACTTAACGCCATCTGATACTGCTCAATTAAATAAAGAATTCGTACAAGGTTTT
GCTACAAACATTGGCGGAAGAACAAGTCACTCTGCAATTATGAGTCGTTCTTTAGAAATT
CCAGCAATTGTTGGTACAAAATCAATTACTCAAGAAGTTAAACAAGGCGACATGATTATC
GTAGATGGATTAAATGGTGATGTAATCGTTAATCCAACTGAAGATGAGTTAATCGCTTAT
CAAGATAAACGTGAGCGTTATTTTGCTGACAAGAAAGAATTACAAAAACTA CGTGATGCT
GATACTGTTACAGTTGATGGTGTTCACGCAGAGCTTGCTGCAAATATTGGTACACCTAAT
GATTTGCCAGGTGTTATTGAAAATGGTGCACAAGGTATCGGCTTATATAGAACTGAGTTT
TTATATATGGGTCGTGACCAAATGCCTACAGAAGAAGAACAATTTGAAGCTTATAAAGAA
GTATTAGAAGCAATGGGCGGTAAACGTGTTGTTGTACGTACTTTAGATATAGGTGGAGAT
AAAGAATTATCATACTTAAACTTGCCTGAAGAAATTAATCCATTCTTAGGT TACCGTGCG
ATTCGTTTATGCCTTGCGCAACAAGATATTTTCAGACCACAGCTACGTGCATTATTACGTG
CATCAGTTTATGGTAAGTTAAATATCATGTTCCCAATGGTTGCAACAATTAACGAATTTAG
AGAAGCTAAAGCTATATTATTAGAAGAAAAAGAAAACCTTAAAAATGAAGG TCATGACA
TTTCGGATGATATAGAATTAGGAATCATGGTAGAGATACCTGCAACAGCAGCATTAGCTG
ATGTCTTTGCTAAAGAAGTAGATTTCTTCAGTATCGGTACAAATGATTTAATTCAATACAC
ATTAGCTGCTGACCGTATGTCAGAGCGTGTATCATATCTATACCAACCATATAACCCTTCA
ATCTTACGTTTAGTTAAACAAGTTATTGAAGCGTCACATAAAGAAGGTAAA TGGACAGGT
ATGTGTGGTGAAATGGCTGGAGATGAAACAGCTATTCCATTATTGCTTGGTTTAGGTTTA
GATGAGTTCTCTATGAGTGCAACGTCTATTCTGAAAGCAAGAAGACAAATTAATGGTTTA
AGTAAAAATGAAATGACTGAACTTGCTAACCGTGCAGTCGACTGTGCAACGCAAGAAGA
AGTTATTGAATTAGTTAACAACTACGTAAAATAA 
 

> nrdH 
Function: protein coding sequence; glutaredoxin (core genome, constant) 
Best match: nrdH_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1139211:1139444:r]RC (completely identical) 
Position: 026-contig_248_RC: 22372 … 22606; Length: 234 bp 
Sequence: 
TTAATCTTGGATATTTAATACTTTGTTGATTTCATCAAGATCAACATGGTA CATTGGATTG
CCATTCAACAAAATAAACGGAGTTGAAAAAGCATCAAAATCTATCATTTCG TTTCGATAT
TGTTGATTGTTGATATTTCTCTCTTCAAAATCAATTTGATGCTCATTTAGATAATTTTTTAC
AAATGTACAAGGTGGACAATCATTCTGCGTATAAACGATTATTTCTGACAT 
 

> cydA 
Function: protein coding sequence; cytochrome D ubiquinol oxidase subunit 1 (core genome, 
constant) 
Best match: cydA_CC001_MSSA476_BX571857.1[1093424:1094785] 
Position: 026-contig_248_RC: 22803 … 24165; Length: 1362 bp 
Sequence: 
ATGGATACAGTTGAAATCAGTCGGTTTTTGACAGCTATGACTTTAGCAGTTCATATCATTT
TTGCAACGATTGGTGTTGGTATGCCTTTAATGTTCGCAATTGCAGAATTTTTAGGTATTCG
CAAAAATGATCTTCAATATATAGCTATGGCCAAAAGGTGGGCTAAAGCTTATACAATTAC
TGTAGCAGTGGGAGTTGTTACAGGTACAATTATAGGACTTCAATTATCATTGATTTGGCCT
ACTTTTATGGAAATGGGTGGACACGTTATTGCACTTCCATTATTTATGGAAACATTTGCGT
TCTTCTTTGAAGCTATTTTCTTAAGTATATATTTATATACTTGGGACCGTTTTAAAAATAA
ATGGACACATTTCTTAATTAGTATACCAGTAATTTTTGGTGGCTCTTTCTCAGCATTCTTCA
TTACTTCAGTGAATTCATTTATGAATACGCCTGCAGGTTTTGAGTTGAAGAATGGAAAGA
TGGTCAATGTTCAACCTATAGAAGCGATGTTTAACCCATCGTTTATAGTTCGATCATTTCA



CGTAATTACTACAGCCGGTATGACGATGGCATTTGTTATTGCATCAATAGCAGCTTTTAAA
TTATTGCGTAATCGTCAACCTAAAGATACTGTCTACCATAAGAAAGCTTTGAAAATGTCT
ATGATAGTTGGATTCTTTTCAACTTTACTTTCTATGTTGGCAGGGGATTTATCTGCAAAAT
TTTTGCATAAATTCCAACCTGAAAAATTAGCAGCTTATGAATGGCATTTCGATACATCTTC
CCATGCTAAATTATTATTATTTGGTGTGTTAGATGAAAAGACTCAGCAAGTTAAAGGTGC
GATTGAATTACCTGGACTATTGAGTTTCTTAGCAGATAATAGTGTCAAAACTAAAGTGCA
AGGGTTAAATGATTTTCCAAAAAGTTTACATCCGCCTATGATTGTCCATTATTTCTTTGAT
TTAATGGTAACGATGGGAATTTTATGTTTTGTCATTTCAGGTGTTTATGTTTTAACTTTAAT
GTTTAAAAAGCTTAGAAAGTTTTCTACTCATAAATGGATGCTTTACGGAAT ATTATTAACA
GGACCAGCTTCAATGCTAGCTATAGAATTTGGATGGTTCTTAACAGAGATGGGTAGACAG
CCTTGGATTGTTCGTGGTTATATGCGCGTGGCAGAAGCAGCAACACAAGCAGGCGGAATA
ACCTTCGTTACAATTTTATTTGGCATATTGTACATCATTTTAATGTATACATGTGCATACGT
ATTAATTCGTATGTTTAAAAATAAACCGGCGTATGAAGATGTAAATCGTTT AGCCAAGAA
GCAAGGAGGAGAAATAGAAAAATGA 
 

> cydB 
Function: protein coding sequence; cytochrome D ubiquinol oxidase subunit 2 (core genome, 
constant) 
Best match: cydB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1065996:1067015] 
Position: 026-contig_248_RC: 24161 … 25181; Length: 1020 bp 
Sequence: 
ATGATTTATGCATTTATAGGTATAACAGTGTTATGGTTGTTTTTATTTTGCTATATCATTAT
TGCTTCTATAGATTTTGGGGCAGGTTTCTTCGCATTGCATTCAAAGTTAACTGGTGATGAA
AAGAAAATTAATCACTTAATTTCACGTTATTTGAACCCAGTTTGGGAAGTT ACGAATGTA
TTCTTTGTTTTCTTCTTCGTAGGATTCGTAGGTTTCTTTCCAGAGTCAATCAAATATTTAGG
CACGGTATTGTTAATACCAGGTTCAATAGCACTGATTATGATATCATTGAGAAACAGTTTT
TATGCATTTGAAAATTATGGTCAAGATACAAAATTAGCATGGATGATCATG TATGGGGTA
AGTGGATTATTAATTCCAGCTTCATTATCTACTGCTTTAACTATTACAGAAGGTGGCTATA
TTAATGTTCGAAACAATGTTATCGATCTAGATTGGGTGCAGTTACTATTAAGCCCATTTGC
TTGGTCTGTAGTATTCTTGGCAATTATTTCAGTTTTATATATTTCATCAGGATTTTTGACAT
ATTATGCTAAAAAAGCAAATGACGAACCAGCATATAATTTAACAAGACAAT GGCACATA
TTTTTAGGGCCGCCGATGATTATCATTTGTTTATTCGTATTTCTATCATTACGCATTCAAAA
TTCTGAACATTTTTATTCAGCTGTTTTTGACTATTGGTGGATGTTTGCTATAAGTTTCTTAT
TCTTTGCATTAGCTTCATTGTTAACATTCTTTAAGAAAAAACATGGTTTGGCTTTTGTATTT
GTTATTTTACAAATGATGTTCGCGTTCTTTGGCTATGGAATTAGTAAATTGCCATACCTTT
TATATCCGTTTGTAAAAATTACAGATGCATATGTTAATCCAGAAATGGGCTGGACATTAG
TGATTGTCTTTATTTTAGGTTTACTTTTATTACTTCCATCGTTAATATTATTATTAAGATTA
TTTGTTTTCGACAAAGAATATGTTGAAGGAAAGAAATCATAA 
 

> tx_universal2 
Function: rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC093_JKD6159-ST93_CP002114.2[1411399:1411438:r]RC 
Position: 027-contig_249: 0 … 30; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAAGCTTGTTACAAGCGCATTTTCGTTCA 
 

> rnjA 
Function: protein coding sequence; ribonuclease J1 (core genome, constant) 
Best match: rnjA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1143060:1144757:r]RC 
Position: 027-contig_249: 168 … 1866; Length: 1698 bp 
Sequence: 
TTATTTATTGTTTGATTCTTTTTGTTCGTTTACCTTCATAATGACTGGTAAAATCATTGGTT
TTCTAGCTGTTTTTTCAAATAAATAAGGTTGTAATGTTTCAATGATAGAAG ATTTAATCTG
ATGCCATTGAATATCTTTATTTTGATTTAACTTACTAATAACATCAGTTTT GATTTTGCGTT
GTGCATCATAAATTAATTGACCTGATTCCCTCATATATACAAATCCTCGAGAAATAATGTC



TGGACCAGAAAGTAATTTATTTGTATTAAAATCAATACTAACAACAACGAT AACTAAACC
TTCTTCAGATAATAGCTTACGGTCTCTTATTACAACATTACCGATATCACCGATACCACTA
CCATCAACAAGTACATTACCAGATGGAATGCGACCAGCTTTACGTGCTGAATCGTGTGTT
AAAGCTAAGACATCTCCAATATCAAAGATGAAGACATTATCTTCTTCAACG CCGCATTCA
ACACCAGTCTCACCATGTGCTTTTAACATACGGTATTCACCATGAATAGGTAAGAAATAT
TTCGGCTTGATTAATCGAAGCATTAATTGTTGATCACCTTGAGAACCATGCCCTGAAGTAT
GGATGTTAGAAATCTTGCTATGGATAACATCTGCACCAGCTTTATACAAGGAATTAATAG
TTCTGTTAATACTTTTTGTATTACCTGGGATAGGTGATGAACTAAATACAACGGTATCTTC
AGGTATAATTTTAATTTGCTTATGAGTACCATTAGCAATTCTAGATAATGC TGCCATTGGT
TCACCTTGTGAACCAGTACACAGTATCAATAACTCATGCTTCGGTACGGTATTAATTTTAT
TAGGTTCAATAAATGTTTCAGGTGGTGCTTTAATATAACCAAGTTCCATACCGATTTTAAT
ATTGTTTTCCATCGAACGACCGAACGTAACAATTTTACGGTTATTTTTGATAGCAGCTTCA
ACTGCTTGTTGAACTCGGTAAATATTAGAAGCGAAGGTAGCAAATATAATA CGACCTTTA
CAATTACGGAAGATCTTATCTACGTTTTGACCAACTTCACGTTCGCTTAAAGTAAAATCAG
GCACAAGTGAATTTGTTGAGTCTGAAAGTAAACATAGAACGCCTTCTTCGCCTAATTGAG
CCATTTTAGCAATGTTTGCTGGTTTGCCTACAGGTGTAAAATCAAATTTAAAGTCACCGGT
ATGAACTACTTTTCCTTCAGGTGTATCTACGATGACGCCATAAGTTTCAGGAATACTATGC
GTAGTTAAGTAGAAAGAAATCGTAAAGTGCTTAGATTTAATCACACTGTCCTCATTGATT
TCATTTAGTTTAGCAGTACGTAATAAATGATGTTCTTCAAGTTTATTACGGATTAAACCTA
ATGCTAAAGGACCACCATAAATAGGTATATTAAGTTGTTTTAATAGGAAGG GCACACCGC
CTATATGGTCTTCGTGACCATGTGTTATAAATAGGCCAACAATTTTATCTTGGTTTTGAAC
TAGATATGTGTAGTCAGGTATAACATAATCAATCCCTAATAAGTTATCATC AGGGAATTT
GATACCTGCATCGATAATGACAATTTCGTCTTTATACTCAACTGCATAAGTATTTTTACCG
ATTTCACCTAGACCTCCAAGTGCATATACACCTACTTCATTTGGATGTAATTGTTTCAT 
 

> def1 
Function: protein coding sequence; peptide deformylase (core genome, constant) 
Best match: def1_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[193196:193747:r]RC (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 2565 … 3117; Length: 552 bp 
Sequence: 
TTAAACTTCTACTGCATCTGTATGTGGTTGTAATGGGTGGTCTTTGTCAATGTGATCATAG
AACATTACACCATTTAAATGATCAATTTCATGTTGGAAAACAATTGCTGGA TATCCTTTTA
GTCGTAATTGTATATCATTACCTTCGATGTCTTTGGCTTTAATTGTAATTCTATTATGACGG
TGAACTAGACCAGCAACATTATCATCGACACTAAGGCAACCTTCACCAGTTGGTAAATAA
GCTTCTTGAACGCTATGACTTACAATTTTTGGGTTCACAAGCATATAGTCATAAGATTTGC
CACTGCCATCATCTGGTATTAAAACAGCAATCATACGTTTAGAAATATTAA TTTGAGGTG
CAGCCAAACCAACGCCTGAACGTAAACCATATCGTTTCGCGATTTCCTCATCTTGACTATT
TACTAAAAACTCTCTCATGGCGATTAATGTTTCTTTTTCTTCTTTAGTTAATGGTAATTCTA
ACTCAGCTGCTTTTTGACGCAAAGTTGGATGACCATCTCTAATGATGTCTTTCATTGTTAA
CAT 
 

> pdhA 
Function: protein coding sequence; pyruvate dehydrogenase E1 component/alpha subunit (core 
genome, constant) 
Best match: pdhA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1072269:1073381] (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 4278 … 5391; Length: 1113 bp 
Sequence: 
ATGGCTCCTAAGTTACAAGCCCAATTCGATGCAGTAAAAGTTTTAAATGATACTCAATCG
AAATTTGAAATGGTTCAAATTTTGGATGAGAATGGTAACGTCGTAAATGAA GACTTAGTA
CCTGATCTTACGGATGAACAATTAGTGGAATTAATGGAAAGAATGGTATGGACTCGTATC
CTTGATCAACGTTCTATCTCATTAAACAGACAAGGACGTTTAGGTTTCTATGCACCAACTG
CTGGTCAAGAAGCATCACAATTAGCGTCACAATACGCTTTAGAAAAAGAAGATTACATTT
TACCGGGATACAGAGATGTTCCTCAAATTATTTGGCATGGTTTACCATTAACTGAAGCTTT
CTTATTCTCAAGAGGTCACTTCAAAGGAAATCAATTCCCTGAAGGCGTTAATGCATTAAG
CCCACAAATTATTATCGGTGCACAATACATTCAAGCTGCTGGTGTTGCATTTGCACTTAAA



AAACGTGGTAAAAATGCAGTTGCAATCACTTACACTGGTGACGGTGGTTCTTCACAAGGT
GATTTCTACGAAGGTATTAACTTTGCAGCAGCTTATAAAGCACCTGCAATTTTCGTTATTC
AAAACAATAACTATGCAATTTCAACACCAAGAAGCAAGCAAACTGCTGCTG AAACATTA
GCTCAAAAAGCAATTGCTGTAGGTATTCCTGGTATCCAAGTTGATGGTATGGATGCGTTA
GCTGTATATCAAGCAACTAAAGAAGCACGTGACCGCGCAGTTGCAGGTGAAGGTCCAAC
ATTAATTGAAACTATGACATATCGTTATGGTCCTCATACAATGGCTGGTGACGATCCAAC
TCGTTACAGAACTTCAGACGAAGATGCTGAATGGGAGAAAAAAGACCCATTAGTACGTTT
CCGTAAATTCCTTGAAAACAAAGGTTTATGGAATGAAGACAAAGAAAATGA AGTTATTG
AACGTGCAAAAGCTGATATTAAAGCAGCAATTAAAGAGGCTGATAACACTG AAAAACAA
ACTGTTACTTCTCTAATGGAAATTATGTATGAAGATATGCCTCAAAACTTA GCAGAACAA
TATGAAATTTACAAAGAGAAGGAGTCGAAGTAA 
 

> pdhB 
Function: protein coding sequence; pyruvate dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: pdhB_AF235026.1[32:1009]  
Position: 027-contig_249: 5394 … 6372; Length: 978 bp 
Sequence: 
ATGGCACAAATGACAATGGTTCAAGCGATTAATGATGCGCTTAAAACTGAACTTAAAAAT
GACCAAGATGTTTTAATTTTTGGTGAAGACGTTGGTGTTAACGGCGGTGTTTTCCGTGTTA
CTGAAGGACTACAAAAAGAATTTGGTGAAGATAGAGTATTCGATACACCTTTAGCTGAAT
CAGGTATTGGTGGTTTAGCGATGGGTCTTGCAGTTGAAGGATTCCGTCCGGTTATGGAAG
TACAATTCTTAGGTTTCGTATTCGAAGTATTTGATGCGATTGCTGGACAAATTGCACGTAC
TCGTTTCCGTTCAGGCGGTACTAAAACTGCACCTGTAACAATTCGTAGCCCATTTGGTGGT
GGCGTACACACACCTGAATTGCACGCAGATAACTTAGAAGGTATTTTAGCTCAATCTCCA
GGTCTAAAGGTTGTTATTCCTTCAGGCCCATACGATGCGAAAGGTTTATTAATTTCTTCTA
TTAGAAGTAATGACCCAGTCGTATACTTGGAGCATATGAAATTGTATCGTTCATTCCGTG
AAGAAGTGCCTGAAGAAGAATATACAATTGACATTGGTAAGGCTAATGTGA AAAAAGAA
GGTAATGACATTTCAATCATCACATACGGTGCAATGGTTCAAGAATCAATGAAAGCTGCA
GAAGAACTTGAAAAAGATGGTTATTCTGTTGAAGTAATTGACTTACGTACTGTCCAACCA
ATCGATGTTGACACAATTGTAGCTTCAGTTGAAAAAACTGGTCGTGCAGTAGTAGTTCAA
GAAGCACAACGTCAAGCTGGTGTTGGTGCAGCAGTTGTAGCTGAATTAAGTGAACGTGCA
ATCCTTTCATTAGAAGCACCTATTGGAAGAGTTGCAGCAGCAGATACAATTTATCCATTC
ACTCAAGCTGAAAATGTTTGGTTACCAAACAAAAATGACATCATCGAAAAA GCAAAAGA
AACTTTAGAATTTTAA 
 

> pdhC 
Function: protein coding sequence; dihydrolipoyllysine-residue acetyltransferase component of 
pyruvate dehydrogenase complex (core genome, constant) 
Best match: pdhC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1074453:1075745] 
Position: 027-contig_249: 6462 … 7755; Length: 1293 bp 
Sequence: 
GTGGCATTTGAATTTAGATTACCCGATATCGGGGAAGGTATCCACGAAGGTGAAATTGTA
AAATGGTTTGTTAAAGCTGGAGATACTATTGAAGAAGACGATGTTTTAGCTGAGGTACAA
AACGATAAATCAGTAGTAGAAATCCCATCACCAGTATCTGGTACTGTAGAAGAAGTTATG
GTAGAAGAAGGTACAGTAGCTGTAGTTGGTGACGTTATTGTTAAAATCGATGCACCTGAT
GCAGAAGATATGCAATTTAAAGGTCATGATGATGATTCATCATCTAAAGAA GAACCTGCG
AAAGAGGAAGCGCCAGCAGAGCAAGCACCCGTAGCTACTCAAACTGAAGAAGTAGATGA
AAACAGAACTGTTAAAGCAATGCCTTCAGTACGTAAATACGCACGTGAAAA AGGTGTTA
ACATTAAAGCAGTTTCTGGATCTGGTAAAAATGGTCGTATTACAAAAGAAG ATGTAGATG
CATACTTAAATGGTGGTGCACCAACAGCTTCAAATGAATCAGTTGCTTCAGCTACAAGTG
AAGAAGTTGCTGAAACTCCTGCAGCACCTGCAGCAGTAACATTAGAAGGCGACTTCCCAG
AAACAACTGAAAAAATCCCTGCTATGCGTAGAGCAATTGCGAAAGCAATGGTTAACTCTA
AGCATACTGCACCTCATGTAACATTAATGGATGAAATTGATGTTCAAGCATTATGGGATC
ACCGTAAGAAATTTAAAGAAATCGCAGCTGAACAAGGTACTAAGTTAACAT TCTTACCTT
ATGTTGTTAAAGCACTTGTTTCTGCATTGAAAAAATACCCAGCACTTAACACTTCATTCAA



TGAAGAAGCTGGTGAAATCGTTCATAAACATTACTGGAATATCGGTATTGCAGCAGACAC
TGATAGAGGATTATTAGTACCTGTTGTTAAACATGCTGATCGTAAGTCTATTTTCCAAATT
TCAGATGAAATTAATGAATTAGCTGTTAAAGCACGTGATGGTAAATTAACA GCCGATGAA
ATGAAAGGTGCTACATGCACAATCAGTAATATCGGTTCAGCTGGTGGACAATGGTTCACT
CCAGTTATCAATCACCCAGAAGTAGCAATCTTAGGAATTGGCCGTATTGCTCAAAAACCT
ATCGTTAAAGATGGAGAAATTGTTGCAGCACCAGTATTAGCATTATCATTAAGCTTTGAC
CACAGACAAATTGATGGTGCAACTGGCCAAAATGCAATGAATCACATTAAA CGTTTATTA
AATAATCCAGAATTATTATTAATGGAGGGGTAA 
 

> pdhD 
Function: protein coding sequence; dihydrolipoyl dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: pdhD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1075749:1077155] (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 7758 … 9165; Length: 1407 bp 
Sequence: 
ATGGTAGTTGGAGATTTCCCAATTGAAACAGATACTATAGTAATCGGAGCAGGTCCTGGT
GGATACGTTGCAGCAATTCGTGCAGCTCAATTAGGACAAAAAGTAACAATCGTTGAGAA
AGGTAATCTTGGTGGTGTTTGCTTAAACGTAGGATGTATTCCTTCAAAAGCATTACTACAT
GCTTCTCACCGTTTTGTTGAAGCACAACATTCTGAAAACTTAGGTGTTATTGCTGAAAGTG
TTTCTTTAAACTTCCAAAAAGTTCAAGAATTCAAATCATCAGTTGTTAATA AATTAACTGG
TGGTGTTGAAGGCTTACTTAAAGGTAACAAAGTTAACATCGTTAAAGGTGAAGCATATTT
CGTAGATAACAATAGCTTACGTGTTATGGACGAAAAGAGCGCACAAACATACAACTTTA
AAAATGCAATCATTGCAACAGGTTCAAGACCAATTGAAATTCCTAATTTCA AATTCGGTA
AACGTGTTATCGACTCAACAGGTGCTTTAAACTTACAAGAAGTACCAGGTAAATTAGTTG
TAGTTGGTGGAGGATACATTGGATCAGAATTAGGTACAGCATTTGCTAACTTTGGTTCAG
AAGTAACCATCCTTGAAGGTGCTAAAGATATCTTAGGTGGCTTCGAAAAACAAATGACAC
AACCTGTTAAAAAAGGTATGAAAGAAAAAGGTGTTGAAATCGTTACTGAAG CTATGGCT
AAATCAGCTGAAGAAACAGATAACGGAGTTAAAGTTACTTATGAAGCTAAA GGCGAAGA
GAAAACAATCGAAGCTGATTATGTATTAGTAACTGTAGGTCGTCGTCCAAACACAGACGA
ATTAGGCCTAGAAGAATTAGGTGTTAAATTCGCTGACCGTGGATTATTAGAAGTTGATAA
ACAAAGCCGTACGTCTATCAGCAATATCTATGCAATTGGTGATATCGTTCCAGGTTTACC
ACTTGCTCACAAAGCTAGCTATGAAGCTAAAGTTGCTGCTGAAGCAATTGATGGTCAAGC
TGCTGAAGTTGATTACATTGGTATGCCAGCAGTATGCTTTACTGAACCAGAATTAGCTAC
AGTTGGTTATTCAGAAGCGCAAGCTAAAGAAGAAGGTTTAGCAATTAAAGCTTCTAAATT
CCCATATGCAGCAAATGGTCGTGCATTATCATTAGATGATACTAACGGATTTGTTAAACTT
ATTACACTTAAAGAAGATGATACTTTAATCGGTGCTCAAGTAGTTGGTACTGGTGCATCA
GATATTATCTCTGAATTAGGTTTAGCAATTGAAGCTGGTATGAATGCTGAAGATATCGCA
TTAACAATCCATGCACATCCAACATTAGGTGAGATGACTATGGAAGCAGCAGAAAAAGC
TATCGGATACCCAATCCATACAATGTAA 
 

> potA 
Function: protein coding sequence; spermidine/putrescine import ATP-binding protein (core genome, 
constant) 
Best match: potA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1078294:1079388] 
Position: 027-contig_249: 10303 … 11398; Length: 1095 bp 
Sequence: 
TTGGAACCGTTATTATCATTAAAATCAGTTAGTAAAAGCTACGATGATCTT AATATCTTAG
ATGACATAGATATTGATATTGAATCAGGATACTTTTATACATTATTAGGTC CTTCAGGTTG
TGGTAAAACAACAATTTTAAAATTAATTGCAGGGTTTGAATATCCTGACAG TGGTGAAGT
GATTTATCAAAACAAACCAATTGGTAATTTACCACCAAATAAACGTAAAGT GAATACAGT
CTTTCAAGATTATGCATTATTTCCACACTTAAACGTCTATGATAATATCGCTTTTGGTTTG
AAATTAAAAAAATTATCAAAAACCGAAATTGATCAAAAAGTAACTGAGGCA TTAAAATT
AGTAAAACTTTCAGGTTATGAAAAAAGAAATATTAATGAAATGAGTGGCGG ACAAAAGC
AACGTGTTGCAATTGCACGTGCTATCGTAAATGAACCAGAAATATTATTGTTAGATGAAT
CTTTATCCGCATTAGATTTGAAATTGCGTACTGAAATGCAATATGAATTACGAGAATTGC
AATCTAGATTAGGTATTACATTTATATTTGTAACACATGATCAAGAAGAAG CGTTAGCAT



TAAGTGACTTTCTTTTTGTATTAAAAGATGGGAAAATTCAACAATTTGGCA CACCAACAG
ATATATATGACGAACCAGTGAATCGATTTGTAGCTGATTTTATTGGAGAATCTAATATTGT
TGAAGGGCGCATGGTTAGAGATTATGTCGTGAATATTTATGGGCAAGATTTCGAATGTGT
CGATATGGGTATTCCTGAAAATAAAAAAGTAGAAGTCGTTATTCGACCAGAAGATATATC
ATTAATCAAAGCTGAAGAAGGATTATTTAAAGCAACTGTTGATTCTATGTT ATTTAGAGG
GGTCCACTATGAAATATGTTGTATAGACAATAAAGGTTATGAATGGGTAAT ACAAACGAC
TAAAAAAGCTGAAGAAGGCAGTGAAGTTGGTCTTTATTTTGATCCTGAAGCCATTCATAT
TATGGTTCCTGGAGAAACAGAAGAAGAATTTGATAAACGTATTGAAAGCTA TGAGGAAG
TAGACAATGCGTAA 
 

> potB 
Function: protein coding sequence; spermidine/putrescine ABC transporter (core genome, constant) 
Best match: potB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1079381:1080178] 
Position: 027-contig_249: 11390 … 12188; Length: 798 bp 
Sequence: 
ATGCGTAATACTAATAAATTTCTCTTAATCCCGTATTTACTATGGATGGTTATATTTATTAT
TGTACCAGTTGTATTACTCATTTATTTTTCATTTTTAGATATCAATGGACATTTTAGTTTCA
CGAATTATCAACAAATTTTTACTACAAAATATTTGAAAATGTTTGCATATT CAATTTTATA
TGCCGCTTTAATAACAATTATTACCTTGACTATCAGTTATCCAGCTGCCTATTATATTACT
CGTTCGAAATTTCAAAATATCTTATTAATGATAATGATTATTCCAACATGG ATAAATTTAT
TGTTAAAGACATATGCTTTTATAGGTTTATTAAGTCATGATGGCGTGATTAATCAATTTTT
CCACTTATTTAATTTACCATCATTCAATTTGTTATTTACAACTGGTGCGTTTTTAGTAGTGG
CAAGTTACATTTATATACCATTTATGATTTTACCTATATTTAATAGCATGA AAGCAATTCC
TAATAATTTATTGCAGGCCTCAAGTGATTTAGGTGCTAGTCCTTTCTATACTTTTAGAAAA
GTAATCATGCCGTTAACAAAAGAAGGTGTTATGACTGGAATTCAAGTAACCTTTATTCCA
TCACTTTCATTATTTATGATTACAAGATTAATTGCAGGTAATAAAGTCATA AATATAGGTA
CGGCAATAGAGGAACAATTTTTAACAATTCAAAATTATGGTATGGGATCAA CTATAGCTA
TATTCTTAATTGTATTTATGGCATTCATTTTAATCATTACAAAATCATCTA ATGGGAGAGG
GTGA 
 

> potC 
Function: protein coding sequence; spermidine/putrescine transport system permease (core genome, 
constant) 
Best match: potC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1155085:1155894] (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 12193 … 13003; Length: 810 bp 
Sequence: 
ATGAAATGGTATGGAAAGCTGTATATCGGGATACTTTTAGCGATTTTATACATCCCAATA
TTCTTTTTAATGTTCTATTCATTCAATTCGGCTGGTAATATGATTCACTTTGAACATTTTAC
ATTAGAGCATTATCAATCATTATTTCAAAATGATCATTTAATGTCGGTCAT TTTTAATACG
ATAGCTGTAGCACTTTTAGCAGCCTCAATTTCTACAGTTATTGGTACATTTGGTGCCATTG
CTATTTATTATTTAAGAAATAAAAAGTTTAAAGTAACTTTACTAACATTGA ATAATGTCTT
GATGGTATCATCCGACGTTGTCATAGGTGCATCATTCTTAATTATGTTTACAACGATTGGC
CATTTTACTGGTCTTGGTTTAGGATTTTGGACAGTTCTAATATCTCATATTGCATTTTGCAT
ACCTATAGTTGTGATTATCGTCTTACCACAACTGTATGAAATGAATAATAA TATGTTAAAT
GCTGCAAGAGATTTAGGAGCGACTGAACCACAATTATTAAGCAACATTATTATTCCTAAT
ATTTTACCTTCTATTATAGGAGGTTTCTTTATGGCTTTAACTTATTCACTAGACGATTTCAC
AGTAAGTTTCTTCGTTACTGGTAATGGCTTTAGTGTGTTATCAGTTGAAGTTTATGCTATG
GCGAGAAAAGGAATTAGTATGGAAATTAATGCGATTTCAACATTATTGTTT GCTGTTATT
GTATTAGGAATACTAGGATATTATTTGATTCAATACGTGATAAATAAGAAA AAACTAATC
AAGCGAGGTGTAAAATAA 
 

> potD 
Function: protein coding sequence; ABC transporter extracellular binding protein (core genome, 
constant) 
Best match: potD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1080993:1082066] (completely identical) 



Position: 027-contig_249: 13002 … 14076; Length: 1074 bp 
Sequence: 
ATGAAACGTTTTTTACAACTCATTATAGGTGCATTAGTTGTGGGTATGCTTTGTCTTACTTT
AAGTCATTGGTTTAAATCTAAAGAACAAGTGCATACAAATCAAAAAATTTA CGTATACAA
TTGGGGCGAATATATTGATCCAGAGTTAATTAAGAAATTTGAAAAAGAAAC TGGCATTCA
AGTCGTTTATGAAACTTTCGATTCAAATGAAGCGATGGAAGCCAAAATTCGCAATGGCGG
TACACATTATGATGTTGCTTTTCCTAGTGAATATACAGTTCAAAAATTGAA AAGAGATCA
TTTATTGTTACCAATAGATCATAATAAGGTACCTAATATTAAAAATTTAGA TTCAGATTAT
ATGAATATGTCATTTGATAGAGGCAATAAATATTCTTTACCTTATTTCTTT GGAACTGTAG
GTATTTTATATAATAAAGAAAAGTATCCAAATGAATCATTTGATAGTTGGA AGTCATTGT
ATAATCCTAAATTTAAAAACCAAATTTTACTAGTTGACGGTGCTAGAGAGA TTATAGGCA
TGAGTTTGAATAAACTTGGGTATAATCTTAATGACCGTAATTCGCACCATTTAAAAGAAG
CAGAGCGAGATTTAACCAAACTAGCACCACAAGTAAGAGGTGTCGTAGGTGATGAAATT
ACCATGATGCTTCAACAAAATGAAGGTAACATAGCGGTTGTTTGGAGTGGTGTTGCAGCA
CCTCTAGTGCAAGAAGGGGATAAATATAATTATGTTATTCCTAAAGAAGGA TCGAATTTA
TGGTTCGACAATATGGTAATTCCAAAAACGGCACAAAATAAAGAGGGTGCATATAAATTT
ATGAATTTTTTATTAGATGCTAAAAATAACAAGCAAAATACAGAATTCGTA GGCTATGCA
ACGCCAAACAAGGCTGCTCGACAATTGTTGCCTAAAGAGATTAAAGACGACCATCGTTTT
TATCCGACTAAGAAAGAGCAAGAACGCCTTGAAGTTTATAAAGATTTAGGA CCTGAAGTT
TTAAGTGAATACAATGAAAACTTTTTGAATTTCAAAATGTCATTAAAATAA  
 

> mntH 
Function: protein coding sequence; manganese transport protein (core genome, constant) 
Best match: mntH_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[206581:207933:r]RC (completely 
identical) 
Position: 027-contig_249: 15950 … 17303; Length: 1353 bp 
Sequence: 
TTAACTTTGTAGTTCTTGGAATGTTTGAACGATTAAATAGACATTTAAAAT ACTTAGAATA
ATAATAAGTGTCCATGAAATGATATTAACCCATGTTTTATTATAGAAAGGT CCCATCAAG
TCTTTATTACTAGTAGCTAATTGTAATGGTATTAAACAGAATGGCAGAGCAATACTTAAA
AATACTTGAGAGAATACAAGTAGTTGCTCAATTTTAGCTGCATTACCTTTAAAAATGATT
AAGCATACGATAACAGGAATGACAGCAAGGGAACGTGTAATTAAACGTCTTAACCAATT
TGGTATGTGTAATCTTAAAAATCCTTCCATTACAATTTGTCCTGCTAAAGTACCAGTAATC
GTTGAATTTTGACCTGACGCTAATAATGCAACTGCAAATAATGTACTCATGATTGCACCC
ATTGTTGCACCTAGTACAGGTTCAGTTTTTAAGGCGTGATATAAATCATAGAAACCACCT
AAATCGTCAGCATTTGAGTTGAAAAATAGTGATGCTCCTAACACTAATAAT AAGCAATTG
ACTACAAATGCGATTGATAACTGAATGTTCGAATCTATCGTAGCAAATTTA ATCGCTTGC
GCCTTTTCTTCATTGTTATGTCTTGAGTATGTTCTAGATTGTACAATTGATGAATGTAAGT
ACAAATTATGAGGCATAATTGTAGCGCCAATAATACCTAATGCAATATAGA GAATGCCGT
TATTTGTAATGATTTCACTATGTGGTATAAATCCATTTAACACAGCATTCA ACTGTGGTGA
TGAAATATAGACTTCAAATATAAAGATGAATAACACTGTGAAAATTAATGT ACCAACAAT
AGCTTCAATTTTTCTAAAACCATATTTCATTATAAATAGTAGTAAAAATAC ATCAAGTACA
GTTATTAGTGCACCGACGATTAAAGGTATGTTAAATAGGAGATTAAGAGCAATAGCACTA
CCAATAACCTCAGCAATATCTGTAGCGATAATTGCTAGTTCTGCAATGATCCAAAAGATT
ATAGCAATAGGTCTTGATAAATAATGTCGTGTCATTTGAGCTAAGTCCATACCTGTTGCTA
TTCCTAATCTCACTGTCATGCTTTGAAGTAACATTGCTGATAAACTTGAAATAAGAATTAC
GAATAGCAAAGTATAGCCATATTGGGCGCCACCTTGCATTGATGTTATCCAGTTTCCGGG
ATCCATGTAACCAACAGCGACTAATAACCCAGGTCCAAGAAATGATAAAAA TTTCTGTTT
ATTTGAACTGCGATGATCGAATTTAATTGTATTGTTTATTTCGTCTAAACTTAATTGTTCAT
TTGTTGAATGTCGTTTATTATTCAT 
 

> typA 
Function: protein coding sequence; GTP-binding protein (core genome, constant) 
Best match: typA_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[210163:212010] (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 19532 … 21380; Length: 1848 bp 



Sequence: 
ATGACTAATAAAAGAGAAGATGTCCGCAATATAGCAATTATTGCTCACGTT GACCATGGT
AAAACAACTTTAGTAGATGAGTTGTTAAAACAATCTGGTATATTCAGAGAA AATGAACAT
GTCGATGAACGTGCAATGGACTCTAACGATATCGAAAGAGAGCGTGGAATTACGATTCTA
GCCAAAAATACGGCTGTTGATTATAAAGGTACACGTATTAATATTTTGGATACACCAGGA
CATGCAGACTTTGGTGGAGAAGTAGAACGTATTATGAAAATGGTTGATGGGGTTGTCTTA
GTAGTAGATGCGTATGAAGGTACAATGCCTCAAACACGTTTTGTACTTAAAAAAGCGCTA
GAACAAAACCTGAAACCTGTTGTTGTTGTTAATAAAATTGATAAACCATCA GCACGTCCA
GAGGGTGTTGTAGATGAAGTTTTAGATTTATTTATTGAATTAGAAGCAAACGATGAACAA
TTAGAATTCCCTGTTGTTTATGCTTCAGCAGTAAATGGAACAGCTAGCTTAGATCCTGAAA
AACAAGATGATAATTTACAATCATTATATGAAACGATTATTGATTATGTAC CAGCTCCAA
TTGATAACAGTGATGAGCCATTACAATTCCAAGTAGCATTGTTGGACTACAATGATTATG
TTGGACGTATTGGTATTGGTCGTGTATTCAGAGGTAAAATGCGTGTCGGAGATAATGTAT
CACTAATTAAATTAGACGGTACAGTGAAAAACTTCCGTGTAACTAAAATCT TTGGTTACT
TTGGATTAAAACGTTTAGAAATTGAAGAAGCACAAGCTGGAGATTTAATTG CTGTTTCAG
GTATGGAAGACATTAATGTTGGTGAAACTGTAACACCACATGACCATCAAGAAGCATTGC
CAGTTCTACGTATTGATGAGCCTACTCTTGAAATGACATTTAAAGTTAACAATTCTCCATT
TGCTGGCCGTGAAGGTGACTTTGTAACAGCACGTCAAATTCAAGAACGTTTAAATCAACA
ATTAGAAACAGATGTATCTTTGAAAGTTTCTAACACAGATTCTCCAGATAC ATGGGTAGT
TGCTGGTCGCGGTGAATTGCATTTATCAATCCTTATTGAAAATATGCGTCGTGAAGGTTAT
GAATTACAAGTTTCAAAACCACAAGTAATTATTAAAGAAATAGATGGTGTA ATGTGTGAA
CCATTTGAACGTGTGCAATGTGAAGTGCCACAAGAAAATGCAGGTGCTGTTATTGAATCA
TTAGGTGCACGTAAAGGTGAAATGGTTGATATGACTACAACTGATAATGGACTTACACGT
TTAATCTTTAATGTACCGGCTCGTGGTATGATTGGTTATACGACTGAATTTATGTCAATGA
CAAGAGGTTACGGTATTATTAACCATACATTTGAAGAATTTAGACCACGTATTAAAGCAC
AAATTGGCGGTCGTCGTAATGGTGCATTAATTTCAATGGATCAAGGTTCTGCAAGTACTT
ATGCCATTTTGGGACTTGAAGATAGAGGTGTAAACTTCATGGAACCTGGTACTGAAGTTT
ATGAAGGTATGATTGTTGGTGAACATAATCGTGAAAATGATTTAACTGTTA ACATCACTA
AAACAAAACATCAAACTAACGTACGTTCTGCAACGAAAGACCAAACACAAA CAATGAAT
AGACCGCGTATTCTAACATTGGAAGAAGCGTTACAATTCATTAATGATGATGAACTTGTT
GAGGTTACACCAGAAAGTATACGTTTAAGAAAGAAAATTTTAAACAAAAAT GTTCGTGA
AAAAGAAGCAAAGCGTATCAAACAAATGATGCAAGAAAACGAATAA 
 

> ftsW2 
Function: protein coding sequence; putative cell division protein (core genome, variable) 
Best match: ftsW2_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[213531:214757] (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 22900 … 24127; Length: 1227 bp 
Sequence: 
ATGAAGAATTTTAGAAGTATTTTACGGTATATTGGTAAAACCTCAAAGTTT ATTGATTATC
CGTTATTAGTTACATATATTGTATTGAGTTTAATTGGATTAGTTATGGTATATAGTGCAAG
TATGGTTCCAGCAACTAAAGGCACATTGACTGGTGGTATCGATGTTCCAGGAACGTATTT
TTACAACCGACAATTAGCATATGTCATAATGAGTTTTATAATTGTATTTTT TATTGCATTTT
TAATGAATGTTAAATTACTGAGTAATATTAAAGTGCAAAAAGGTATGATTA TAACTATCG
TCTCACTATTATTACTGACGTTAGTAATAGGTAAAGATATTAATGGTTCTA AAAGTTGGAT
AAACTTAGGATTTATGAACTTACAGGCATCTGAGTTATTAAAAATTGCAAT CATATTATAT
ATCCCATTTATGATCAGTAAAAAAATGCCTAGAGTATTAAGTAAACCAAAA TTAATTTTA
AGTCCTATTGTATTAGCATTAGGTTGTACGTTTTTAGTTTTCCTACAAAAAGACGTAGGGC
AAACATTACTAATATTAATTATTTTAGTTGCGATCATTTTTTATTCAGGAA TTGGGGTAAA
CAAAGTCCTAAGATTTGGTATACCAGCAGTGCTAGGATTCTTAGTAGTATTTGTCATTGCA
TTAATGGCTGGTTGGTTACCAAGTTATTTAACAGCCAGATTTAGTACGCTAACAGATCCAT
TCCAATTCGAATCAGGAACTGGATACCATATTTCCAATTCATTGCTTGCGATAGGTAACG
GTGGCGTATTTGGAAAAGGATTAGGAAATAGTGCAATGAAATTGGGCTATTTACCAGAAC
CACATACAGATTTTATTTTTGCAATTATTTGCGAAGAATTAGGTTTAATCGGAGGATTGCT
AGTTATTACTTTAGAGTTCTTTATTGTATATCGTGCCTTCCAGTTTGCAAATAAAACATCA
TCATATTTTTATAAACTTGTGTGTGTTGGGATTGCCACATACTTTGGAAGTCAAACGTTTG
TAAACATTGGCGGTATTTCGGCAACAATTCCATTAACTGGTGTGCCATTGCCATTTATCAG



CTTTGGTGGATCATCAATGATTAGTTTAAGTATTGCTATGGGATTACTTCTGATTGTAGGT
AAACAAATCAAAGTAGACCAGCAACGAAAGAAACAACAACAAAAAGTTGAT ATAAGAA
GACAATTTAATTAA 
 

> tx_A5IS00 
Function:  rho indendent terminator  
Best match: tx_A5IS00_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1092211:1092273] (completely 
identical) 
Position: 027-contig_249: 24219 … 24282; Length: 63 bp 
Sequence: 
GATGAGTTCAATAACGGAAGTTAGGCAACCAAACAACGCTTAACTTCCTTTTTGTTTTGAT
AT 
 

> pycA 
Function: protein coding sequence; pyruvate carboxylase (core genome, constant) 
Best match: pycA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1092672:1096124] 
Position: 027-contig_249: 24680 … 28133; Length: 3453 bp 
Sequence: 
TTGAAACAAATAAAAAAGTTACTTGTTGCTAACCGTGGAGAAATTGCAATT CGTATATTC
AGAGCGGCGGCAGAATTAGACATCAGCACAGTTGCAATTTATTCGAATGAAGACAAAAG
TTCATTACATAGATATAAAGCAGATGAATCCTATTTAGTTGGAAGTGATTT AGGTCCTGCT
GAAAGTTATTTAAATATTGAGCGTATCATTGATGTAGCAAAACAAGCGAAT GTGGATGCG
ATTCATCCTGGCTATGGATTTTTAAGTGAAAATGAACAATTTGCGCGTCGTTGTGCAGAA
GAAGGAATTAAATTTATTGGTCCTCATTTAGAACATTTAGATATGTTTGGA GATAAAGTT
AAAGCTCGTACAACGGCTATCAAGGCAGATTTACCAGTTATTCCTGGTACAGACGGTCCA
ATTAAATCATATGAATTAGCAAAAGAATTTGCAGAAGAAGCTGGTTTCCCG CTAATGATT
AAAGCCACAAGTGGTGGCGGCGGTAAAGGTATGAGAATCGTTCGTGAAGAAAGTGAATT
AGAAGATGCTTTCCATAGAGCAAAATCAGAAGCTGAAAAATCATTTGGTAA TAGTGAAG
TTTACATAGAAAGATACATTGATAATCCAAAGCATATTGAAGTACAAGTTA TAGGTGACG
AACATGGAAATATCGTACACTTATTTGAACGTGATTGTTCAGTACAACGTCGTCATCAAA
AAGTTGTAGAAGTTGCACCATCAGTTGGATTATCACCAACATTACGTCAACGTATTTGTG
ATGCTGCAATTCAATTGATGGAAAATATTAAATATGTCAATGCAGGTACTG TTGAATTTCT
AGTATCTGGTGACGAATTCTTCTTTATAGAAGTTAACCCTCGTGTACAAGTTGAGCATACA
ATTACAGAGATGGTAACAGGAATTGATATTGTTAAGACACAAATTTTAGTT GCAGCAGGT
GCCGATTTATTTGGTGAAGAAATTAATATGCCGCAACAAAAAGATATTACA ACATTGGGC
TATGCCATCCAATGTCGTATTACAACAGAAGATCCGTTAAATGATTTCATGCCGGATACT
GGAACAATCATTGCTTATCGTTCAAGCGGTGGCTTTGGTGTACGTCTCGATGCTGGAGAT
GGTTTCCAAGGTGCTGAGATATCACCTTATTATGATTCATTACTCGTAAAATTATCTACAC
ACGCGATATCATTTAAACAAGCAGAAGAAAAAATGGTACGTTCATTACGAG AAATGCGT
ATTCGTGGTGTTAAAACTAATATTCCATTCTTAATTAATGTAATGAAGAAT AAAAAGTTC
ACAAGTGGTGATTACACAACTAAATTTATTGAAGAAACACCAGAACTTTTC GACATTCAG
CCGTCTCTAGATAGAGGTACTAAAACATTAGAATATATAGGTAATGTAACA ATTAATGGT
TTCCCAAATGTTGAGAAACGTCCGAAACCAGACTATGAATTAGCATCAATTCCAACTGTA
TCTTCAAGTAAAATCGCTTCATTTAGTGGTACGAAACAATTGCTTGATGAAGTAGGTCCA
AAAGGTGTAGCTGAATGGGTTAAAAAGCAGGATGATGTCTTACTAACAGATACAACCTTT
AGAGATGCACACCAATCATTATTAGCTACACGAGTTAGAACTAAGGATATGATTAATATC
GCATCCAAAACAGCGGACGTATTTAAAGATGGTTTCTCACTTGAAATGTGGGGCGGTGCT
ACATTTGATGTGGCATATAATTTCTTGAAGGAAAACCCATGGGAACGACTTGAACGTCTA
CGTAAAGCTATTCCAAATGTATTATTCCAAATGTTGTTACGTGCTTCAAACGCAGTTGGTT
ATAAAAACTATCCTGATAATGTTATTCATAAATTCGTACAAGAAAGTGCTA AAGCAGGCA
TAGATGTCTTTAGAATTTTCGATTCTTTAAACTGGGTAGATCAAATGAAAGTTGCCAATGA
AGCAGTACAAGAAGCGGGCAAAATCTCTGAAGGTACTATTTGTTATACAGGTGACATTTT
AAATCCTGAGCGATCAAACATTTATACTTTAGAGTATTATGTCAAACTAGC TAAAGAGTT
AGAACGTGAAGGTTTCCATATTTTAGCGATTAAAGATATGGCAGGCTTATTAAAACCTAA
AGCCGCTTACGAATTGATTGGTGAGTTAAAATCAGCTGTAGATTTACCAATTCATCTTCAC



ACTCATGATACAAGTGGTAATGGTTTATTAACATACAAACAAGCAATAGAT GCTGGTGTC
GATATCATTGATACTGCTGTTGCTTCAATGAGTGGTTTAACAAGTCAGCCAAGCGCCAAT
TCGTTATATTATGCATTAAATGGCTTCCCACGCCACCTTAGAACTGATATTGAAGGTATGG
AGTCACTTAGTCATTATTGGTCAACTGTACGTACTTATTATTCAGACTTTGAAAGTGATAT
CAAATCACCGAATACTGAAATTTATCAACATGAAATGCCTGGTGGACAGTATTCGAATTT
AAGTCAACAAGCTAAAAGTTTAGGTTTAGGCGAAAGATTTGATGAAGTCAA AGATATGT
ATCGCAGAGTGAATTTCTTATTTGGTGATATCGTAAAAGTAACTCCATCGTCTAAAGTAGT
TGGTGATATGGCACTTTATATGGTACAAAATGATCTTGATGAACAATCCGTGATTACAGA
TGGCTATAAATTAGATTTCCCAGAATCAGTAGTGTCGTTCTTCAAAGGCGAAATAGGACA
ACCTGTAAATGGTTTTAATAAAGATTTACAAGCGGTTATTTTAAAAGGCCA AGAAGCACT
AACAGCTCGTCCAGGTGAATATCTAGAGCCAGTTGATTTTGAAAAAGTCCGTGAGTTGCT
TGAAGAAGAGCAACAAGGTCCTGTTACGGAGCAAGATATTATTAGTTATGTATTATATCC
AAAGGTATATGAACAATATATTCAAACTAGAAATCAATACGGAAACTTATC GTTACTTGA
TACGCCTACATTCTTCTTTGGAATGCGTAATGGTGAAACAGTAGAAATCGAAATCGATAA
GGGTAAACGATTAATTATTAAACTAGAAACGATTAGTGAACCAGATGAAAA TGGTAATA
GAACGATTTACTATGCGATGAATGGTCAAGCGAGACGTATTTACATTAAAGATGAGAATG
TGCATACAAATGCGAACGTTAAGCCAAAAGCAGATAAGAGTAATCCAAGTCATATCGGT
GCGCAAATGCCAGGTTCAGTAACTGAAGTCAAGGTTAGTGTAGGTGAATCTGTGAAAGCT
AACCAGCCGTTGCTAATTACTGAAGCTATGAAAATGGAAACAACAATTCAA GCACCATTT
GACGGTGTGATTAAACAAGTAACTGTAAATAATGGTGACACAATAGCGACAGGCGATTT
ATTAATCGAAATTGAAAAAGCAACTGACTAA 
 

> ctaA 
Function: protein coding sequence; heme A synthase (core genome, constant) 
Best match: ctaA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1096264:1097175:r]RC (completely 
identical) 
Position: 027-contig_249: 28272 … 29184; Length: 912 bp 
Sequence: 
TTATTGCTTGTCACTTCTTACTGATCGTAACATTAGCATGATAAAGTATGTTGTCATACCA
AATAAATAAGTGATAAATAATGCATGGAAAAGTGCGATTATCAGGTTAACA TTTGTCATA
ATAGATAATGCACCTGTGATAACTTGTAATATAACAAGTATAAATGCAGCT GTATAACCA
TAATGAACAGTACGGTTATTTGGATAATTTTTAACAGCGTGAATATAAGTA ATCATAATA
ATCGTAAACACTATAAAAGCCATGATACGATGCGTGAGTTGAACCCAATCTTGTTCTGAA
TGTGGTACAAGATCGTGGAATGGCAATGGCCAACCACCATATGCTAAACTTGCATCCGCA
TGTCTCACTAGTGCACCAGTATAAACACCACAATAAATGATGATTGCCATTAACCATGTT
AAACGTCTTAATGGCTTTTTGATATATAATTCGTCAGCTTCATATTTTTGATCTATAGAGA
AAATAATCAATGTTATTAAAAATACAGATGAGAAACTGATTAATGATATAC CAAAGTGCA
ATGCTAAAACGTAATCGTTTTGTTGCCAAATAACAGCAGCAGCTCCGATTAATGCTTGCA
ATAATAAGAATCCAACACTAATGATTGATAAAGGTTTAATTTCTTTAATAT AGCCTATATG
TTTCCATGCAGTGATAACTAACCATAAGACCATTAATAAAGACAAAGCTGA AACGGCTCT
ATGACTTAACTCAATAATCGTATCAATAGGAAAGAATTCTGGAATCAACGC ACCATGACA
TAGTGGCCAAGAAGAACCACAACCATCAGCTGATCCGGTTTTGGTAACTAAGGCTCCACC
AAGTTGTACAAATGTCATCATTAACGTTGCTACGACACCTAACCATTTTAAATTCTTTTTG
CCAAACAA 
 

> ctaB 
Function: protein coding sequence; protoheme IX farnesyltransferase (core genome, constant) 
Best match: ctaB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1097615:1098526] 
Position: 027-contig_249: 29623 … 30535; Length: 912 bp 
Sequence: 
ATGAGCAAAGAGCATACTTTGTCACAAAATATTAGCAGAGTTAACTTCAAA GAATTGCAA
CAGATAATTAAAATGGGACTTGTTCAAGGTAACTTAATTCCGGCTTTTGCGGGCGCATGG
CTAGCAGTTGTAATGACAAATCATTCCTTCTTATCATCAATACCTCAAATTTTATTAATGC
TATTTGGATCTACTTTAATTATGGGTGGCGCATGTGCGTTAAATAATTATTACGACCAAGA
TATTGATCGTATTATGCCTAGTAAACAAAATAGACCAACTGTAAATAATAG AATTACAGA



TCAAAATTTATTACTATTAAGTTTTGGTATGATGTTAGTTGGAGAAATTTG TTTGTTTTTAT
TGAATATACCATCAGGCGTACTTGGTCTTATGGGGATTGTAGGTTATGTGTCTTATTACTC
AATATGGTCTAAAAGACATACAACATGGAACACAGTCATTGGGAGTTTTCCTGGAGCAGT
ACCACCACTAATTGGATGGGTTGCAATTGAAGGACAAATTAGTTTAACAGCGATTGCGCT
GTTTTTAGTTGTATTTTGTTGGCAACCAATTCATTTTTATGCCTTAGCTATTAAACGTAAAG
ATGAATATGCACTTGCAAATATTCCAATGTTACCATCAGTTAAGGGCTTTAAACGTACAC
GTGTCAGTATGTTTATCTGGTTGATTATTTTATTGCCAGTACCTTTATTACTAATAAATTTA
GGTGTCGTATTCGTAGTGTTAGCTACATTATTAAATTTAGGATGGATTGCATTAGGTTTAA
CAACATTTAAGAAAAATTCAGATCAAACAAAATGGGCAACACAAATGTTTA TATATTCAC
TAAATTATTTAGTGATCTTTTTCGTGTTAGCTGTGATTGTTTCATTACTTACTTTGATCTAG 
 

> coaD 
Function: protein coding sequence; phosphopantetheine adenylyltransferase (core genome, constant) 
Best match: coaD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1103314:1103796] (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 35322 … 35805; Length: 483 bp 
Sequence: 
ATGGAACATACAATAGCGGTCATTCCGGGTAGTTTTGACCCCATTACTTATGGTCATTTAG
ACATTATTGAGAGAAGTACAGATAGATTTGATGAAATTCATGTCTGTGTTCTTAAAAATA
GTAAAAAAGAAGGTACGTTTAGTTTAGAAGAGCGTATGGATTTAATTGAAC AATCTGTTA
AACATTTACCTAATGTCAAGGTTCATCAATTTAGTGGTTTACTAGTCGATTATTGTGAACA
AGTAGGAGCTAAAACAATCATACGTGGTTTAAGAGCAGTCAGTGATTTTGAATATGAATT
ACGCTTAACTTCAATGAATAAAAAGTTGAACAATGAAATTGAAACGTTATA TATGATGTC
TAGTACTAATTATTCATTTATAAGTTCAAGTATTGTTAAAGAAGTTGCAGC TTATCGAGCA
GATATTTCTGAATTCGTTCCACCTTATGTTGAAAAGGCATTGAAGAAGAAATTTAAGTAA 
 

> Q4L5E0 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q4L5E0_CC030_MRSA252_BX571856.1[1145912:1146469] (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 37132 … 37690; Length: 558 bp 
Sequence: 
ATGAAATGGTCAATTACGCAATTAAGGAAATATCAAGGTAAGCCATTTGAA TTTGATCAA
ACGGTGAGTTTTGACAATTTAAAAGAATCATTAGATTTAATTGATTTATCT CCAATTACAA
TCCAAGGTCAGTTAACCATTAAGTCAACAGAAGTCGTTGCGGATATTCACATTACTGGAA
CGTATACAATGCCTTGTGCACGTACTCTTGTACCAGTTAAAGTCCCACTAGATGTAACTAC
TACAGAAGTATTTGATTTAGAAGGGTACAATCAGTATAACGATGATCAAGA TGATGTAGA
TGAACACTATCACATTATTAAAGATGGTATGGTTAATCTTCAGGATATTGTCGAGGATAT
AGTTATTATTGAGAAACCAATGAGAGCTTATTCAGAGCAAAGTGACCAAAT GTTGACAGT
AGGTAATGGTTGGGAAGTAATCGATGAGGATCAATTAGATGAGCTTGCTAAACAGCAAG
AACAAGATGATTCAGAATCACGACAAGTTGATCCAAGGCTTCAAAAATTAC AACAATTAT
ATGATAAAGAGCAATAA 
 

> rpmF 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L32 (core genome, constant) 
Best match: rpmF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1105761:1105934] (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 37769 … 37943; Length: 174 bp 
Sequence: 
ATGGCAGTACCAAAAAGAAGAACTTCTAAAACTAGAAAAAACAAACGTCGT ACGCATTT
CAAAATTTCAGTACCAGGTATGACTGAATGCCCAAACTGTGGCGAATACAAATTATCACA
CCGTGTATGTAAAAACTGTGGTTCTTACAATGGCGAAGAAGTAGCAGCTAAATAA 
 

> tx_rpmF 
Function:   
Best match: tx_rpmF_isdB_1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1105942:1106003] 
Position: 027-contig_249: 37950 … 37980; Length: 30 bp 
Sequence: 



TACTCAATATAAAAAGTCCCGCTTAAAATG 
 

> attB_phiSa7 
Function:  attachment site for int (mobile element) 
Best match: attB_phiSa7_empty_CC001_MW2-USA400_BA000033.21105980:1106068:rRC 
Position: 027-contig_249: 37988 … 38077; Length: 89 bp 
Sequence: 
AAGTGGGACTTTTTATATTGAGAAAAATAATTGGCGAACGAGGTAACTGGATACCTCATC
CGCCAATTAAAATTTGTTAATTTAATAAT 
 

> isdB 
Function: protein coding sequence; iron-regulated cell wall-anchored protein (core genome, variable) 
Best match: isdB_CC001_MSSA476_BX571857.1[1134874:1136811:r]RC 
Position: 027-contig_249: 38096 … 39989; Length: 1893 bp 
Sequence: 
TTAGTTTTTACGTTTTCTAGGTAATACGAATGCAACGATGCTACTTAAAGCTAATAATGCC
ATTAATGGTAATGTCATATCTTTATTTGATTCTTCACCAGTTTGTGGTAATGATTTTGCTTT
ATTTTCTTGTGTATTTTTATTGTTTTGGCTTTGAGTGTGTCCATCATTTGTGTTTTTAATGTT
TGCTTTTTGTAATGGAGCACTATCTTTTGCTTCGCTAGAACCTGCTGAAGTTTGAACAACA
TCTTTTGTTGTTTTTGATGAAGCAGTTGTTGGTTTTGCAACATTTTGAGTCGTAGATACTAC
CTTAGTTGGAGTTGTACTACTTGATTCTACTTCACCTTTAGTTGGTTTTGTAGCAGGCGTTT
TGTCTTTACCTGACTCACTAGATGCGTCATTTTCTTTTTCAACACTTGGTAATTGTTTATTG
TCATCTTTTTGGCTGTCTTGTTTTTGTGATTCTTTTTCAACAGGTGATGGTGTTGGTTTGCT
AGGCGTAGCTGGAGTAGCTTCCTTCTTAGCTGAGTTATCTTGTTGTTCTTTTTTGTTAGATT
TATCGGTATTGGCTTTTGTAAATGCTTCTTTATCAACGATTCTGACATGGTATTGTCCATC
ATAATCAATCGTTTTTACGTGAACTTTAACGATAGCATCATATAGAGTTTT ACCTTCAACA
TATGGGAAAATAATTGTTCTAGTATTATTTTTAGCATCTTTGCTTATAGTTCTAACACGTT
GACCTTCAACCATGAAATCTTTCCAGTAATCGTCATTAGTAGTTTCCATGACCATATATTT
TTTGCCGTTAAGCATACCTGTTTTAATAGGGTGTTTAACAAAAGTATCCATCATAGATTCG
TTATTCTCAACACTTTCATAAACAACATATTTTGTATCTTGTAAATCAGTC ATTTTTTCATT
TGTTGGTTGTACATTTTGGAATTCAGTAATAGCTGATTTCACTTGCTCATCTAAAGCTTTCT
TTGTATCCTCTAATTTCTTCTTGTACTCAGCCTTTAATTTTTCAGGAAGTTTATCTTGAATT
TTATTTAATTCATAAACTTGTCTTTCTAGTGTTTTCGCTTTTTTATATGGCGCTAATAATTT
TTCAGCTTTATAATCTTCTTCAGTTTTGAATTTATCTGCACTGTTATAAATTGGTTGTGCGA
ATTCCATTAATGTGTAATCGTATTTTTCTTCTTTGTTATTGAAGTGTGTTGAACTAACAATT
TTAACAGCTTTTGTTCCATTTGATACAGAGAAGCGAATGTAAGCATAATCTTTAACAGTAT
CGTATGATACTAATTTAATTGGCAACTTTTTGTCACCTTCATAAACTTCAAATTTTCTCCA
AAATTGACCTGATTGTAATCCTAATTCAATTTCTGGTTTTGAATCAGTGAAAATAACTCTA
GCAGGTTTAACAGAACTTGCATAATGATAAAACTGTTGAGTTCCATCTTTCTTTTTCATTT
CAAAATCAATTGGACGAGAGTTTGGTGCGCTATGATCTTTGTCTTTTATTGCAGGGTTTTT
AATCGCTTCTCTAAGTTCCTGATTCAAAATAGGATATGTATTGTTAGTGGCTTTTGCTGCT
GGTTTAACTTCTTTTGTTTCAGAAGTAGGGGCCTCAACTTCTTTATTAGATACTGAGACAG
CATTAGCTACTGGTTTAGTTTCTGGAGCTTTTTCAGATGTTGTTGTTGGACTTGCAACTGCT
TCAGTTTTTGGTTGTGCTTCTGTATTTGTACCACCTGTTTCTTCAGCTGCTGCTTGTGCTTC
GCCATTTGACATTAATAATAAAAGTGTACTAATTGCTACAGATGCAACGCCTAGTGATGA
CTTTCTAATTGAATAAAATGATTTAAATTCTTTTTGCTGTTTGTTCAT 
 

> isdA 
Function: protein coding sequence; heme-binding protein (core genome, variable) 
Best match: isdA_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[230822:231874:r]RC (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 40191 … 41244; Length: 1053 bp 
Sequence: 
TTATTTAGATTCTTTTCTTTTGAAAAGTAATAAAGATAATGAACCTAAAAG GGCAAGTGTT
GCGAAGGCAACTGTGCTAATAAAGTTATCAACTGAAGTTAAACCAGTTTTTGGTAATTCT
TTAGCTTTAGATGCTTGTTTAGGCGTTTCGTTATGTTTTGTAACTTTGTTAGTTTGTTGTGA



TTTATTATCACTTACAGCTTGATTGTTGCTTTCAGATTTCGCTGTTGCAACATCTTTAACAG
GTGTTTGAACTTTATTTTGTTCTTGAGCAGTTTGTGCTGTTTTAACTGTATGAGCAGTTTGT
GTTTTAGTTTGATCTTTTGTTGTGTCAGTACTTACAACTTTAGTAGAGTGATTGTCTTCAAC
TTTGCTTGTTGTAGTTACAGTAGGTTTAACTTTTTCAACTTTAGGTTGAACTGGTTTAGTTT
GCTCAGTAGGTGTTTTAGGTTGAGCTGGTTTTGGTTGAACCGGTTTAACATTGTTTGGTTT
TGCTGCGTCAGCTAATGTAGGAATTGCTTTTTCAAATTCCAAATGCGTAGTATATCTATGA
TTGTAATTAATTTGTGGCACGACAATATGTACTTTAGTAGTTAAGCTCTTATATCCAGGTT
CAACTGCAACATTGATTGTTCTAGTATCCGCTTTTTTATTATCGTTAACAACAGTTGTTGCT
AATTCTTGATTGTTTGCATTGTAAAATTTGTATTCTTTCCAGAATGATGCATTGTTTAACAC
GGTTTGGAAATAATATTTATTATTTTGTTTAATTACTTTACCAGGGTGTTGCATATAGTCA
TCCATGTGTGACTTCTCTGAAGAGCCATCTTTTTGCACTTGGAAATTAATTGGTTGTGATG
TTGCTTGAGAAACTTGTGTGCTTTGATTATTAGTTGCGTTCGTAGCTTCTGTTGCCGCATTG
ACTTGTTGGCTGCCTGCGCCTATGTATACAAGGGAACCTAAAATGATAGATGCTGTACCC
ATTGTAATCTTTTTCATAGCTGATGAACGTTGTTCTGATTGATACTTACTGTTTAAATAAT
GTTTTGTCAT 
 

> isdC 
Function: protein coding sequence; extracellular heme-binding protein (core genome, constant) 
Best match: isdC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1109489:1110172] 
Position: 027-contig_249: 41452 … 42136; Length: 684 bp 
Sequence: 
TTGAAAAATATTTTAAAAGTTTTTAATACAACGATTTTAGCGTTAATTATC ATCATCGCGA
CATTCAGTAATTCTGCAAATGCCGCAGATAGCGGTACTTTGAATTATGAGGTTTACAAAT
ACAATACCAATGACACGTCAATTGCTAATGACTATTTTAATAAACCGGCAA AGTACATTA
AGAAAAATGGTAAATTGTATGTTCAAATAACTGTCAACCACAGTCATTGGA TTACTGGAA
TGAGTATCGAAGGACATAAAGAAAATATTATTAGTAAAAACACTGCCAAAG ATGAACGC
ACTTCTGAATTTGAAGTAAGTAAGTTGAACGGTAAAATAGATGGAAAAATT GACGTTTAT
ATCGATGAAAAAGTAAATGGTAAGCCATTCAAATATGACCATCATTACAAC ATTACATAT
AAATTTAATGGACCAACTGATGTAGCAGGTGCTAATGCACCAGGTAAAGATGATAAAAA
TTCTGCTTCAGGTAGTGACAAAGGATCTGATGGAACGACTACTGGTCAAAGTGAATCTAA
CAGTTCGAATAAAGACAAAGTAGAAAATCCACAAACAAATGCTGGTACACC TGCATATA
TATATGCAATACCAGTTGCATCCTTAGCATTATTAATCGCAATCACATTGTTTGTTAGAAA
AAAATCTAAAGGCAATGTGGAATAA 
 

> isdD 
Function: protein coding sequence; iron-responsive Surface Determinate (core genome, variable) 
Best match: isdD_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1046312:1047388] (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 42135 … 43212; Length: 1077 bp 
Sequence: 
ATGAGAAATGTTAAACAAATTGCTACAAAATCTATTATAGCTATTATTAGC TTAGGTATA
CTTACATATACAACAATGATTGGTAGCGTGTTGGCTGATGAGATAAAATATCCATCAGCC
AAATTTAATCAACCTGAAGCAAAAGATAAAACAGAATTAACTACATCAATT TTTGATGAA
AAGATAAAAGAGAATAAAGCGTTAGAGTTACTAATTTTTAATCAAGAAAAT AAAAATGT
AACTGAGGAACAACAACTAGTTGACGAAAAGGCGCAATTGATTTCAGATATGACTGGTA
AAATTTACTTGCAAGTAAAGCTAAAAGGTCAAATAGATAAAGAACAACTTG TTTTTCAAA
ATGACAAAAATGAAGAATTTCCTTTTGTTATAAAAGATGAAAAGGATGACA CAATAGTA
AGAATTTTAATTGAACAGCATATGGATAAAATCAATATGCATGTTAAAACG TTGGCTGAA
AAGAAAAATCTAGATAACAAAGAAATGGTGTATTCTATTCATTTTAAAGAG AAAAAAGT
ACAACATGATGATGCAAAAGAAGTGCCTTCAAAACATCAAAATCAAGAAAA TAATCAAG
ATCAGCTTAAAAAAGATATTGATGACAAAAAAGATAGTCAAAAATCAGATA CTAAGGAA
AGACGTACTAGCCTTTTTACTGAAAAAGGATTAAATGATATTCCTGTACAA AAAGATAAA
GTGCAACAAGACAGTAATAAAAAGATTGAAAATGAGCGACCTAAAGCATCA GGTACATT
AAAAGTTGAAAATAGCCCTCCAACAATAAAAAAGGTTGAAAATAATCACAA AGAGCAAC
CGAAACATAAAGATGAAAAATCAAAAAAGGAAAAGAAAAAAGTAGTTGAAA AAGAAAA
AGCGTTACCAGCTTTTAATAGAGATGATGATAGCAAGAATAGTAGTCAATTATCTAGTGA



TATTAAAGAACTTGATGAACCAAATCATAAAAAGCAATATATGTTATTTGC AGCTGGCAT
TGTGTTAGCAACTATTTTACTTATTTCGGCACATTTATACAGCAGAAAGAGAGGTAACCA
AGTTTGA 
 

> isdE 
Function: protein coding sequence; heme-binding lipoprotein of ATP-binding cassette transporter 
(core genome, constant) 
Best match: isdE_CC005_JH9_CP000703.1[1234393:1235271]  
Position: 027-contig_249: 43208 … 44087; Length: 879 bp 
Sequence: 
TTGAGAATCATAAAGTATTTAACCATTTTAGTGATAAGCGTCGTTATCTTA ACCAGCTGTC
AATCTTCCAGTTCTCAAGAATCAACTAAATCCGGCGAATTCAGAATCGTACCAACAACTG
TTGCATTGACAATGACATTGGACAAATTGGATTTACCAATTGTCGGCAAACCCACGTCAT
ATAAGACATTGCCTAATCGTTATAAAGATGTACCTGAAATTGGTCAACCAA TGGAGCCGA
ATGTTGAAGCTGTTAAAAAATTAAAACCAACACATGTTTTGAGTGTGTCAA CGATTAAAG
ATGAAATGCAACCATTTTACAAACAATTAAATATGAAAGGCTACTTTTATG ATTTTGATA
GTTTAAAAGGGATGCAAAAGTCGATTACACAATTAGGTGATCAATTTAATC GTAAAGCAC
AAGCAAAAGAATTAAATGACCATTTAAATTCTGTTAAGCAAAAAATTGAAA ATAAAGCA
GCTAAACAAAAGAAACATCCCAAAGTATTAATATTAATGGGTGTACCGGGT AGCTATTTA
GTAGCAACTGATAAATCATATATTGGTGATTTAGTTAAAATAGCAGGTGGA GAAAATGTT
ATTAAAGTGAAAGATCGTCAATATATTTCGTCTAATACTGAAAATTTGTTG AATATCAATC
CAGATATTATTTTAAGATTACCACACGGAATGCCTGAAGAAGTTAAGAAAA TGTTTCAAA
AAGAATTTAAACAAAATGATATTTGGAAACATTTTAAAGCTGTGAAAAATA ATCATGTTT
ATGACTTAGAGGAAGTGCCATTCGGTATTACAGCAAATGTTGATGCTGATAAGGCAATGA
CTCAATTATATGATTTATTTTATAAGGATAAAAAATAG 
 

> isdF 
Function: protein coding sequence; iron transport permease protein (core genome, constant) 
Best match: isdF_CC030_MRSA252_BX571856.1[1152956:1153921] 
Position: 027-contig_249: 44099 … 45065; Length: 966 bp 
Sequence: 
ATGATAAAAAATAAAAAGAAACTACTATTTTTATGTTTGTTAGTCATTTTA ATCGCAACG
GCTTATATTTCGTTTGTAACCGGTACAATTAAATTGTCATTTAATGACCTATTTACAAAAT
TTACAACTGGTAGCAATGAAGCAGTGGATTCAATCATTGATTTGCGATTGCCACGTATAT
TAATTGCATTAATGGTTGGCGCAATGTTAGCAGTTTCTGGAGCATTATTACAAGCAGCAC
TACAAAATCCTTTGGCAGAGGCGAATATCATTGGCGTTTCTTCAGGTGCACTTATAATGA
GAGCACTTTGTATGTTGTTTATTCCACAATTGTACTTTTACTTACCATTATTAAGTTTTATT
GGAGGTTTAATACCATTTTTAATAATTATATTGTTGCATTCTAAATTTAGA TTCAATGCTG
TAAGTATGATATTAGTAGGTGTTGCGTTATTCGTATTATTAAATGGTGTTTTAGAAATTTT
AACTCAAAACCCTTTAATGAAAATTCCTCAAGGCTTAACAATGAAAATATG GAGCGACGT
ATACATATTAGCAGTATCAGCATTATTGGGATTAATATTAACATTACTATT GTCCCCTAAA
TTGAATTTACTAAATTTAGACGACATACAAGCGCGAAGTATCGGTTTTAATATTGATCGTT
ACAGATGGTTAACAGGTTTATTAGCAGTATTTTTAGCAAGTGCAACTGTTGCGATTGTTGG
ACAACTAGCCTTTTTAGGTATTATTGTGCCACATGTGGTTAGAAAGCTAGTTGGGGGCAA
TTACAGAGTACTTATTCCGTTTTCTACAGTTATTGGTGCATGGCTATTGTTAGTGGCTGAT
TTATTAGGACGAGTGATACAGCCTCCTTTAGAAATTCCAGCCAATGCTATTTTAATGATTG
TCGGTGGTCCAATGCTAATTTACTTAATTTGTCAAAGTCAACGAAATCGAATCTAA 
 

> srtB 
Function: protein coding sequence; sortase B/NPQTN specific (core genome, constant) 
Best match: srtB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1113163:1113897] 
Position: 027-contig_249: 45126 … 45861; Length: 735 bp 
Sequence: 
ATGAGAATGAAGCGATTTTTAACTATTGTACAAATTTTATTGGTTGTAATT ATTATCATTT
TTGGTTACAAAATTGTTCAAACATATATTGAAGATAAGCAAGAACGCGCAA ATTATGAGA



AATTACAACAAAAATTTCAAATGCTGATGAGCAAACATCAAGAACATGTGA GACCACAA
TTTGAATCACTTGAAAAAATAAATAAAGACATTGTTGGATGGATAAAATTA TCAGGAACA
TCATTAAATTATCCAGTACTACAAGGTAAGACAAATCACGATTATTTAAAT TTAGATTTTG
AGCGAGAACATCGACGTAAAGGTAGTATTTTTATGGATTTTAGAAATGAAT TGAAGAATT
TAAATCATAATACTATTTTATACGGGCACCATGTCGGTGATAATACGATGTTTGATGTGTT
AGAAGATTATTTAAAGCAATCGTTTTATGAAAAACACAAGATAATTGAATT TGACAATAA
ATATGGTAAATATCAATTGCAAGTATTTAGTGCATATAAAACTACTACTAA AGATAATTA
CATACGTACAGATTTTGAAAATGATCAAGATTATCAACAATTTTTAGATGA GACAAAACG
TAAATCTGTAATTAATTCAGATGTTAATGTAACGGTAAAAGATAGAATAAT GACTTTATC
AACGTGCGAAGATGCATATAGTGAAACAACGAAAAGAATTGTTGTTGTCGCAAAAATAA
TTAAGGTAAGTTAA 
 

> isdG 
Function: protein coding sequence; iron transport lipoprotein (core genome, constant) 
Best match: isdG_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1188814:1189137] (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 45879 … 46203; Length: 324 bp 
Sequence: 
ATGAAATTTATGGCAGAAAATAGGCTGACGTTAACAAAAGGAACAGCAAAA GATATTAT
AGAACGATTTTACACGAGACATGGGATTGAAACATTAGAAGGCTTTGATGGCATGTTTGT
TACACAAACTTTAGAACAAGAAGATTTTGATGAAGTGAAAATTTTAACAGT TTGGAAATC
AAAGCAAGCTTTTACGGATTGGTTAAAATCTGATGTCTTTAAAGCAGCGCATAAACATGT
TAGAAGTAAAAATGAAGATGAAAGTAGCCCGATTATCAATAACAAAGTAAT TACATATG
ATATAGGCTATAGTTACATGAAATAA 
 

> spoU 
Function: protein coding sequence; putatuve tRNA/rRNA methyltransferase (core genome, constant) 
Best match: spoU_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1114623:1115363] 
Position: 027-contig_249: 46586 … 47327; Length: 741 bp 
Sequence: 
ATGGAACAAATTACTTCTGCACAAAATAATAGAATTAAACAAGCGAACAAG CTAAAAAA
GAAACGTGAGAGGGATAAAACTGGATTAGCTTTAATTGAAGGTGTGCATTTAATTGAAGA
AGCTTATCAAAGTGGAATTGTAATTACACAATTATTTGCAATTGAACCGGCAAGATTAGA
TCAGCAAATTATCGCATACGCGCAAGAAGTTTTTGAAATAAACATGAAAGT TGCTGAATC
TTTATCAGGTACAGTGACACCACAAGGGTTTTTCGCAATCATTGAGAAGCCGCATTATGA
TATTTCTAAAGCACAACAAGTATTGCTCATCGATCGTGTTCAAGATCCTGGAAATTTAGG
CACATTAATTAGAACTGCGGATGCTGCTGGAATGGATGCTGTAATAATGGAGAAGGGTAC
GACAGATCCTTATCAAGATAAAGTGTTGCGAGCGAGTCAAGGTAGTGTTTTCCATTTGCC
AGTTATGATACAAGATCTCGATACGTTTATTACTCAATTTAATGGTCCTGTTTATGGTACA
GCACTTGAAAACGCAGTGGCATACAAAGAAGTTACTTCAAGTGATTCTTTTGCATTACTA
TTAGGTAATGAGGGAGAAGGTGTTAATCCTGAATTATTAGCACATACTACAAAAAATTTA
ATCATACCTATTTATGGTAGTGCTGAAAGTTTAAATGTAGCGATTGCAGGTAGTATTTTAC
TTTATCATTTGAAAGGTTGA 
 

> tbox04 
Function: noncoding RNA T-box leader element (core genome, constant) 
Best match: tbox04_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1115444:1115655] (completely identical) 
Position: 027-contig_249: 47407 … 47619; Length: 212 bp 
Sequence: 
TAAACCAATAAAAAGGCATGGACATTTATATAAATAATTGTTTTAGGGAGA ATAATCGTG
ACTGCAAGTTATTCCAATTATTTAAAGTCTTTTCACCTTTTTGGTTACTTAAAGAGATTTA
AGTCGGAAAGACAATCCGTTATCAATATTAAACAAGTGTATGCTTAGGCATAAATTTGGG
TGGTACCACGGAAATGACTTTCGTCCCTTAT 
 

> pheS 



Function: protein coding sequence; phenylalanyl-tRNA synthetase alpha chain (core genome, 
constant) 
Best match: pheS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1115744:1116802] 
Position: 027-contig_249: 47707 … 48766; Length: 1059 bp 
Sequence: 
ATGTCTGAACAACAAACAATGTCAGAGTTAAAACAACAAGCGCTTGTAGAT ATTAATGA
AGCAAATGATGAACGTGCACTGCAAGAAGTTAAAGTGAAATACTTAGGTAA AAAAGGGT
CAGTTAGCGGACTAATGAAATTGATGAAGGATTTGCCGAATGAAGAGAAACCTGCGTTTG
GTCAAAAAGTGAATGAATTGCGTCAAACAATTCAAAATGAATTAGATGAAA GACAACAG
ATGTTAGTTAAAGAAAAATTAAATAAGCAATTGGCTGAAGAAACAATTGAT GTATCATTA
CCAGGTCGTCATATTGAAATCGGTTCAAAGCATCCATTAACACGTACAATAGAAGAAATT
GAAGACTTATTCTTAGGTTTAGGTTATGAAATTGTGAATGGATATGAAGTTGAACAAGAT
CATTATAACTTCGAAATGCTGAATTTACCTAAATCACACCCTGCACGTGATATGCAAGAT
AGTTTCTATATTACGGATGAAATTTTATTACGTACGCATACATCACCAGTGCAGGCACGT
ACGATGGAATCACGTCATGGTCAAGGTCCAGTTAAAATTATTTGCCCTGGTAAAGTGTAT
CGTCGTGACTCTGATGATGCGACACATAGTCATCAATTTACACAAATTGAAGGATTAGTT
GTTGATAAAAACGTTAAAATGAGTGATTTGAAAGGCACTTTAGAATTGTTA GCTAAGAAA
TTATTTGGTGCTGATCGTGAAATTCGTTTACGTCCAAGTTACTTCCCATTCACTGAACCTT
CTGTAGAAGTTGATGTGTCATGTTTTAAATGTAAAGGAAAAGGTTGTAATGTGTGTAAAC
ACACAGGATGGATTGAAATTTTAGGTGCTGGAATGGTACATCCTAATGTATTAGAAATGG
CTGGTTTTGATTCTTCAGAGTACTCTGGATTTGCATTTGGTATGGGACCAGACCGTATTGC
AATGTTGAAATATGGTATAGAAGATATTCGTCATTTCTATACTAATGATGT GAGATTTTTA
GATCAATTTAAAGCGGTAGAAGATAGAGGTGACATGTAA 
 

> pheT 
Function: protein coding sequence; phenylalanyl-tRNA synthetase beta chain (core genome, constant) 
Best match: pheT_CC001_ATCC51811_ADVP01000010.1[55786:58188:r] 
Position: 027-contig_249: 48765 … 51168; Length: 2403 bp 
Sequence: 
ATGTTGATATCAAATGAATGGTTGAAAGAATATGTAACAATCGATGATTCT GTAAGTAAT
TTGGCAGAACGTATTACGCGCACAGGTATTGAAGTGGATGATTTAATTGACTACACAAAA
GATATCAAAAATTTAGTTGTCGGCTTCGTTAAGTCAAAAGAGAAACATCCTGATGCTGAT
AAATTAAATGTTTGCCAAGTTGATATCGGAGAAGACGAACCTGTACAAATCGTATGTGGT
GCACCGAACGTTGATGCAGGACAATATGTCATTGTTGCTAAAGTAGGTGGCAGATTGCCT
GGTGGTATTAAAATTAAGCGTGCCAAATTACGCGGTGAACGTTCAGAAGGTATGATTTGT
TCGTTACAAGAAATTGGTATTTCAAGTAACTATGTACCAAAAACGTTTGAA TCTGGTATCT
ATGTATTTAGTGAAGCCCAAGTTCCAGGAACAGATGCCTTACAAGCTTTATATTTAGATG
ATCAAGTAATGGAATTTGATTTAACGCCGAATCGTGCAGATGCTTTAAGTATGATAGGTA
CTGCTTATGAAGTTGCAGCATTATATAATACAAAAATGACTAAGCCAGACA CAACATCAA
ATGAGCTTGAGTTATCTGCAAATGATGAACTGACTGTGACAATAGAAAATGAAGATAAA
GTACCATATTATAGTGCACGTGTTGTTCACGACGTGACAATTGAACCCTCGCCAATTTGG
ATGCAAGCACGCTTAATAAAAGCGGGTATACGTCCTATTAATAATGTTGTTGACATTTCA
AATTATGTATTATTAGAATACGGTCAACCATTGCACATGTTTGATCAAGAT GCGATTGGTT
CACAACAAATTGTTGTTCGTCAAGCTAATGAAGGCGAAAAAATGACAACAT TAGATGAT
ACAGAACGTGAATTATTAACGAGCGATATTGTCATTACTAATGGACAAACT CCAATTGCA
TTAGCTGGTGTTATGGGTGGCGATTTTTCAGAAGTTAAAGAACAAACATCAAATATAGTG
ATTGAAGGTGCTATTTTTGATCCAGTTTCAATTCGTCATACATCAAGGCGTTTAAATTTAC
GCAGTGAATCATCTAGTCGTTTTGAAAAAGGAATAGCTACTGAATTTGTAGATGAAGCAG
TCGACCGTGCATGTTATTTATTACAAACTTATGCAAACGGAAAAGTGCTAAAAGATAGAG
TGTCTTCAGGAGAACTTGGTGCATTTATTACACCAATCGACATCACTGCTGATAAAATTA
ATCGCACTATTGGATTTGATTTGTCACAAAATGATATTGTTACTATTTTTAATCAATTAGG
GTTTGATACAGAAATAAATGATGATGTTATTACAGTGCAAGTACCATCACGTCGTAAAGA
TATTACAATTAAAGAAGATTTAATTGAAGAAGTTGCACGTATATATGGTTA CGACGATAT
TCCATCAACGTTACCTGTCTTCGAAAAAGTTACTAGTGGTCAGCTAACTGATCGCCAATAT
AAAACTAGAATGGTTAAAGAAGTGTTAGAAGGTGCTGGATTAGACCAAGCTATTACGTAT
TCGTTAGTATCTAAAGAAGATGCTACTGCATTTTCGATGCAACAGCGTCAAACAATTGAT



TTATTGATGCCAATGAGTGAAGCGCATGCGTCATTACGTCAAAGTTTATTACCACATTTAA
TCGAAGCGGCATCATATAATGTGGCACGCAAAAATAAAGATGTAAAATTAT TTGAAATCG
GCAATGTCTTCTTTGCTAATGGAGAAGGTGAACTACCAGATCAAGTTGAATATTTAAGTG
GTATTTTAACTGGAGATTATGTAGTCAATCAATGGCAAGGTAAGAAAGAAA CGGTTGATT
TCTATTTAGCAAAAGGTGTCGTGGATCGAGTATCTGAAAAGTTAAACCTTGAATTTAGTT
ATCGTCGTGCCGATATTGATGGATTACATCCAGGTCGTACAGCTGAAATCTTATTAGAAA
ATAAAGTTGTTGGTTTTATTGGTGAATTACATCCAACATTAGCAGCTGATAATGATTTAAA
ACGTACGTATGTTTTTGAGTTGAATTTTGATGCATTAATGTCTGTGTCGGTAGGTTACATT
AATTACCAGCCAATTCCGAGATTCCCAGGCATGTCTCGTGACATTGCATTAGAAGTAGAT
CAAAATATTCCAGCAGCTGATTTATTATCAACGATTCATGCACATGGTGGCAATATATTA
AAAGATACACTTGTCTTTGATGTATATCAGGGCGAACATTTAGAAAAAGGTAAAAAATCA
ATTGCAATACGTTTAAATTATTTAGACACAGAAGAAACATTGACAGATGAG CGCGTTTCA
AAAGTACAAGCGGAAATTGAAGCAGCATTAATTGAACAAGGTGCTGTTATTAGATAA 
 

> rnhC 
Function: protein coding sequence; ribonuclease HIII (core genome, constant) 
Best match: rnhC_CC001_MSSA476_BX571857.1[1148225:1149163:r]RC 
Position: 028-contig_257_RC: 193 … 1132; Length: 939 bp 
Sequence: 
TCAAAGAGGCTTTAAAATTTTTTGGGCTTTTTCACGATTTTTAAAATGCTTTTTTGAAATG
GTATCTAAACGTGAAAGACCGTATTTTTTTATAATTTTGGCGGCAATTACATCGACTTTAG
CACCGGCACCTTTAGGAATCGTCATATTAATATTTTTTGATATTTGATCCATATATGTAAC
AAATGCGTATCGAGAAATTATGCTTGCCACTGCAATGGCTAATGACTTCGATTCTCCTTTT
GTTTCAAATTTTGTTTTCTTTGGAAGTGGTATATCTGATAATGCGTAATGGCTATACACTT
CGCGTTTTGCGAACTGATCAATGACGATATAGTCTAATTGAGACGAATCAATTTTTTCAA
GTACATTTTTGATGGCTTCATTATGAAGAACAGCTTTCATTTTTACTTGAGTCCAGCCTTTT
GCTTGCTGAATATTATATTTTTCATTGTGTAGTGTTAATAGTGAATGTGGGATGAAAGTAA
CCAATTGCTCAGCAAGTTCTACAATTTTGGTATCGGTTAATTTTTTTGAGTCATCTACACC
CAAAGTTTTTAAAATAGGGACATGCTCTTTGGTAACGAAAGCAGCACACACAGTCAACGG
ACCAAAGTAATCACCACTTCCAGCTTCATCACTACCAATACAGTTAAATTGATCATACATT
AAAGTTTGTTCAAGAAAAGAATTAGCCATATTTTTCTTTTTAGTTTTATTA GTATTCAATT
GAGAATGCTGCGGTAGAAGTTCTTCAGACACAGCTTCTGCATGATTACCCTGAAACATGA
CTTTACCTGATTGGTAAATATTTACAGTTGTATTTTGATACTTTGCACGTGCTTTCATACCT
TGAGGTAAATTCTCAGTATCAAAAGAAATGCGTGACATTAATGTCGTTATGTCTTTATCCG
ACAATTTAAAAACGATATTCGCCAT 
 

> zapA 
Function: protein coding sequence; cell division protein (core genome, constant) 
Best match: zapA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1120747:1121013] (completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 1501 … 1768; Length: 267 bp 
Sequence: 
ATGGCACAGTTTAAAAACAAGGTAAATGTATCAATTAATGATCAGCTTTTT ACAATTGTT
GGGGAAGATAACCCAGAGCACATACGATATGTAGCACATTTAGTTGATGATAAAATAAA
AGAATTAGGGTATAAAGCAGCAGGTTTAGATACTTCAAGAAAAGCAATACT AACTGCTGT
GAATATTATGCATGAAAAAGTACTACTAGAAGAAGAAAATCGACGTTTGAA ACAACAAA
TTCACAAATTGCAGCAGCGTGAGCAATAA 
 

> polX 
Function: protein coding sequence; DNA-dependent DNA polymerase IV beta subunit (core genome, 
constant) 
Best match: polX_CC005_04-02981_CP001844.2[1154963:1156675] 
Position: 028-contig_257_RC: 2362 … 4075; Length: 1713 bp 
Sequence: 
ATGACAAAAAAAGATGTTATCAAACTATTAGAACAAATTGCTACTTATATG GAATTAAAA
GGGGAAAATACTTTTAAAATATCAGCGTATCGAAAAGCAGCTCAAAGTCTTGAATTAGAT



GAACGACCATTAGATGAAATATCTGATGTAACGGAGTTAAAAGGCATTGGTAAAGGTGTT
GCAGAAGTAATCAATGATTACCGTGAGACCGGTGAATCTCAGTATTTACAGCAATTACAG
GAAGAAGTTCCGGAAGGTCTTATTCCACTTTTGAAAATTCAAGGACTTGGAAGCAAGAAA
ATTGCTAAGCTATATAAAGAGTTGAATATTGTTGATAAAGCGTCACTTCAA GTTGCTTGTG
AAAATGGAAAAGTTAGTGAATTAAGCGGATTTGCTAAGAAAACGGAACAAA ACATATTA
GAAGCTGTGAAACAACTTGGTGCTAAGAAAGATAGATATCCAATTGATCAA ATGAGAAG
ACTTAATCAAGAAATCATTGATTATATAGATACATTAAATTATATCGATCA ATATTCATCT
GCAGGAAGCTTCCGTCGTTTTAAAGAAATGAGCAAAGATTTAGATTTCATAATAAGTACC
GATAACCCAAAAGCAGTGCAGCAGCAATTATTAAATATTCCCAATAAAGTA AAAGAAGT
TGCAGTGGGGAACACAAAAGTTTCATTAGAATTAGCGTATGATGATGAAACGATTGGTGT
CGATTTTCGATTAATTGAACCAAGTGCTTTTTATCATACATTGCAGCATTTTACTGGGTCA
AAAGAACATAATATAAGAATTCGACAACTTGCTAAAGCACGTGATGAAAAA GTTAGTGA
ATATGGAATTGAACAAGCTGATGGTACATTAATTCAATATGATAGTGAAGC CAAGATATA
TGAACATTTTAATGTGAATTTTATACCACCTGCTATGCGAGAAGATGGTAGCGAATTTGA
TAAAGATCTAAGTAATATCATTACATTAGATGATATTAATGGTGATATTCA TATGCATAC
AACGTATAGTGATGGTGCGTTTTCTATTCGAGACATGGTAGAAGCAAATATCGCAAAAGG
TTATAAATTCATGGTAATTACTGATCATTCACAAAGTTTACGTGTTGCTAA TGGCTTACAA
GTGGAAAGACTTTTAAGACAAAATGAAGAAATTAAGGCTTTAGATAAAGAA TATAGTGA
AATTGATATTTATTCAGGTACAGAAATGGATATATTACCTGATGGCTCGCTGGATTATGAT
GATGAAATTTTAGCACAACTTGATTATGTAATTGGAGCTATTCATCAAAGCTTTAACCAAT
CAGAAGAACAAATTATGGAACGATTAGCTAATGCATGTCGCAATCCATACGTGCGACATA
TAGCGCATCCAACAGGGCGTATTATAGGTAGAAGAGATGGTTATAAACCGAATATTGAA
CAATTAATGGCATTAGCTGAAGAAACGAATACAGTATTAGAAATTAATGCC AATCCACAT
CGACTGGATCTGAACGCTGATATCGTTCGTAAATATCCAAATGTGAAATTAACTATTAAC
ACTGATGCGCATCATACAAATCATTTAGATTTTATGAATTATGGCGTAGCAACTGCGCAA
AAAGGATTTGTAACAAAAGATAGAGTGATTAACGCATTATCGCGTGAAGCTTTTAAAGAC
TTTATTGAAAATAATATAAAACTTAAGAAATAG 
 

> mutS2 
Function: protein coding sequence; DNA mismatch repair family protein (core genome, variable) 
Best match: mutS2_CC007_TCH959-USA300_AASB02000228.1[1340:3688] 
Position: 028-contig_257_RC: 4084 … 6433; Length: 2349 bp 
Sequence: 
ATGAGACAAAAAACATTAGACGTCTTAGAATTCGAAAAAATAAAATCACTC GTTGCCAAT
GAAACTATTAGTGACTTAGGCTTGGAAAAGGTCAATCAAATGATGCCAGCTACTAATTTT
GAAACGGTTGTTTTTCAAATGGAAGAAACGGATGAGATTGCTCAAATCTATAATAAGCAT
CGTTTACCAAGCTTGAGTGGCTTATCTAAAGTATCAGCATTCATTCATCGCGCTGATATTG
GCGGCGTTTTAAATGTATCAGAGCTTAACTTGATAAAAAGATTAATTCAAG TACAAAATC
AATTCAAGACATTTTATAATCAATTGGTTGAAGAAGATGAAGGTGTTAAAT ACCCAATAT
TAGATGACAAGATGAATCAATTACCTGTGTTAACTGATCTTTTTCAACAAA TAAATGAAA
CATGCGATACGTATGATTTATATGATAATGCGAGTTATGAATTGCAAGGGATTAGAAGTA
AAATTTCTAGCACGAATCAACGTATTAGACAAAATTTGGACCGTATTGTTA AAAGCCAAG
CAAATCAGAAAAAATTATCAGATGCTATTGTAACAGTTAGGAATGAAAGAA ACGTTATA
CCTGTCAAAGCTGAATATCGACAAGATTTTAATGGGATTGTACATGATCAATCTGCTTCA
GGACAAACATTGTATATTGAGCCATCATCAGTTGTTGAAATGAATAATCAA ATTAGTCGA
TTACGTCATGACGAAGCAATTGAAAAAGAACGCATTTTAACGCAACTAACT GGTTATGTG
GCTGCGGACAAAGATGCACTACTTGTGGCAGAACAAGTCATGGGTCAGTTAGATTTTTTA
ATCGCAAAAGCGAGATATAGTAGAAGTATTAAAGGAACAAAGCCGATATTT AAAGAGGA
CCGTACTGTATATTTACCTAAAGCATACCATCCATTATTAAATCGTGAGACTGTTGTAGCT
AATACCATCGAATTTATGGAAGATATTGAAACGGTAATTATTACAGGACCG AATACAGGT
GGTAAAACTGTAACATTAAAAACATTAGGTTTAATTATTGTTATGGCTCAA TCAGGATTG
TTGATTCCCACACTTGATGGTAGTCAGTTAAGTGTATTTAAAAATGTATATTGCGATATCG
GAGATGAACAATCAATAGAACAATCATTATCAACTTTTTCATCTCATATGA CGAATATAG
TTGAAATTTTAAAGCATGCAGACAAACATAGTTTAGTTTTATTTGATGAAT TAGGTGCAG
GTACAGATCCGAGTGAAGGTGCTGCATTAGCAATGAGCATTTTAGATCATGTTAGAAAAA
TTGGTTCTCTAGTAATGGCAACGACGCACTATCCTGAACTTAAAGCATATAGTTATAATC



GAGAAGGCGTTATGAATGCGAGTGTAGAATTTGATGTAGATACTTTGAGTCCAACGTATA
AGTTATTAATGGGTGTGCCGGGTCGTTCAAATGCTTTTGACATTTCTAAAAAGTTAGGTCT
TAGTTTGAATATTATTAATAAGGCTAAGACGATGATTGGTACTGATGAAAA AGAAATAAA
TGAAATGATTGAATCATTAGAGCGTAATTACAAACGTGTAGAGACACAGAG GTTAGAAC
TGGACCGTCTTGTAAAAGAAGCGGAGCAAGTGCATGATGATTTATCTAAGCAGTATCAAC
AATTCCAAAATTATGAAAAGTCTCTAATAGAGGAAGCGAAAGAAAAAGCAA ATCAGAAG
ATTAAAGCTGCAACAAAAGAAGCTGACGATATTATTAAAGACTTAAGACAA TTGCGTGA
ACAAAAAGGTGCAGATGTTAAAGAACATGAATTGATTGATAAGAAGAAACG ATTAGATG
ATCATTATGAAGCGAAATCTATAAAGCAAAATGTACAAAAGCAAAAATACG ATAAAATT
GTTGCTGGTGATGAAGTAAAAGTATTATCTTACGGTCAAAAGGGTGAAGTTTTAGAAATT
GTCAATGATGAAGAAGCAATTGTTCAAATGGGAATTATTAAAATGAAGTTA CCTATTGAA
GATTTAGAGAAAAAACAAAAAGAAAAAGTTAAGCCAACGAAAATGGTTACA CGTCAAAA
TCGTCAAACAATTAAAACTGAACTTGACTTACGAGGCTATCGTTATGAGGATGCTTTAAT
TGAACTAGATCAATATTTAGATCAAGCTGTTTTAAGTAATTACGAACAAGT TTATATCATT
CATGGTAAAGGTACAGGTGCACTTCAAAAAGGTGTACAACAACATTTGAAAAAGCATAA
AAGTGTTAGTGACTTTAGAGGTGGTATGCCAAGCGAAGGTGGATTTGGCGTTACCGTTGC
AACACTAAAATAA 
 

> trxA 
Function: protein coding sequence; thioredoxin (core genome, constant) 
Best match: trxA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1125851:1126165] 
Position: 028-contig_257_RC: 6605 … 6920; Length: 315 bp 
Sequence: 
ATGGCAATCGTAAAAGTAACAGATGCAGATTTCGATTCAAAAGTAGAATCT GGTGTACAA
TTAGTAGATTTTTGGGCAACATGGTGTGGTCCATGTAAAATGATCGCTCCGGTATTAGAA
GAATTAGCAGCTGACTATGAAGGTAAAGCTGACATTTTAAAATTAGATGTT GATGAAAAT
CCATCAACTGCAGCTAAATATGAAGTGATGAGTATTCCAACATTAATCGTCTTTAAAGAC
GGTCAACCAGTTGATAAAGTTGTTGGTTTCCAACCAAAAGAAAACTTAGCTGAAGTTTTA
GATAAACATTTATAA 
 

> uvrC 
Function: protein coding sequence; ultraviolet response system protein C (core genome, constant) 
Best match: uvrC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1126489:1128270] 
Position: 028-contig_257_RC: 7244 … 9026; Length: 1782 bp 
Sequence: 
TTGGAAGACTATAAGCAACGAATTAAAAATAAATTAAATGTCGTACCTATG GAACCAGG
CTGCTATTTAATGAAAGATCGTAATGATCAAGTGATATATGTTGGCAAAGCTAAAAAGCT
AAGAAATCGATTGAGATCATATTTTACGGGTGCTCATGATGCTAAAACAACGAGACTGGT
TGGTGAAATACGTCGCTTTGAGTTTATTGTCACGTCAAGTGAAACAGAGTCACTTTTACTA
GAATTGAATCTGATTAAACAATATCAACCAAGATATAATATATTATTAAAG GATGATAAA
AGTTATCCATTTATTAAAATTACGAAGGAGAAATATCCTAGACTACTAGTG ACGAGAACT
GTAAAACAAGGTACTGGCAAATATTTCGGACCGTATCCGAATGCATATTCTGCTCAAGAA
ACTAAAAAGTTATTAGACAGAATATATCCATATCGCAAATGTGATAAGATG CCAGATAAA
TTATGTCTTTATTACCATATTGGACAATGTTTAGGACCATGTGTATATGACGTTGATTTGA
GTAAATACGCACAAATGACGAAGGAAATTACTGATTTTCTGAATGGGGAAGACAAAACA
ATTTTAAAAAGTTTAGAAGAGCGAATGTTAACTGCAAGTGAATCACTTGAT TTTGAACGG
GCTAAAGAATATAGAGATTTAATTCAACATATTCAAAATCTGACAAACAAA CAAAAAATT
ATGTCATCAGATAAAACGATTCGTGATGTCTTTGGTTATAGTGTTGATAAAGGATGGATG
TGTATCCAAGTTTTCTTTATACGACAAGGTAATATGATAAAGCGAGATACA ACGATGATT
CCATTACAGCAAACAGAAGAAGAAGAATTTTATACATTTATTGGACAATTT TATAGCTTA
AACCAACATATTTTACCTAAGGAAGTTCATGTACCACGTAATTTGGATAAA GAAATGATT
CAATCTGTTGTGGACACTAAAATCGTTCAACCCGCGCGAGGTCCCAAAAAAGATATGGTT
GACCTAGCTGCACATAACGCTAAAGTATCCTTAAATAATAAATTTGAATTA ATATCACGT
GATGAGTCAAGAACGATTAAAGCTATTGAAGAACTTGGAACACAAATGGGA ATTCAAAC
ACCAATTAGAATTGAAGCATTCGATAATTCTAATATTCAAGGTGTGGATCCAGTGTCAGC



AATGGTTACATTTGTCGACGGTAAACCAGATAAGAAAAATTATAGAAAGTA TAAAATCA
AAACGGTTAAAGGTCCAGATGATTACAAATCAATGAGAGAAGTAGTAAGAC GACGATAT
TCTCGCGTTTTAAACGAAGGATTACCATTACCTGATTTAATAATAGTAGATGGTGGTAAA
GGACATATGAACGGGGTTATTGATGTGCTACAAAACGAATTAGGTCTTGATATCCCTGTT
GCAGGTTTGCAGAAAAATGATAAACACCAAACATCTGAATTATTATATGGC GCTAGTGCA
GAAATTGTACCACTGAAGAAAAATAGCCAGGCATTTTATTTGTTGCATCGTATCCAAGAT
GAGGTTCACAGATTCGCAATCACATTTCATAGACAAACACGTCAAAAGACAGGCTTGAA
ATCAATACTTGATGATATAGATGGTATCGGTAACAAACGTAAAACATTATT ATTGCGTTC
ATTCGGTTCAATCAAGAAAATGAAGGAAGCTACACTTGAAGATTTTAAAAA TATAGGTAT
TCCTGAAAACGTCGCAAAGAACCTACATGAACAATTGCATAAATAA 
 

> sdhC 
Function: protein coding sequence; succinate dehydrogenase cytochrome b-558 (core genome, 
constant) 
Best match: sdhC_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[251389:252003] (completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 9349 … 9964; Length: 615 bp 
Sequence: 
TTGGCTCAATCAAAAAATGAATTTTATCTAAGACGTATTCACTCGTTATTA GGTATTATCC
CAATAGGTGCATTTTTGGTCGTTCATTTATTAGTGAATCACCAAGCAACACAAGGTGCTG
AAGCGTTTAATAAGGCATCTAACTTTATGGAATCATTACCATTTCTAATTA TTGTAGAATT
TTTATTTATATACATTCCGTTGTTATATCACGGTTTGTTTGGTATACACATTGCATTTACAG
CAAAAGAAAATGTTGGACATTACTCGATTTTTAGAAACTGGATGTTCTTTTTCCAAAGAG
TGAGTGGTATCTTAACATTTATCTTTATTGGTATCCATTTATGGCAAACACGTTTACAAAA
AGCATTTTACGGCAAAGAAGTGAATTACGATTTAATGCACGAAACATTGCAACATCTTGG
ATGGGCAATATTTTATATTATTTGTATTATTGCTGTTGTGTTCCACTTTGCAAATGGCTTAT
GGTCATTCTTAGTTACTTGGGGTGGACTTCAATCTCCAAAATCACAACGAGTATTTACATG
GGTTTCATTAATCGTATTCTTAGTTATTTCGTATATTGGTGTTACTGCAATTATTGCCTTTA
TGTAA 
 

> sdhA 
Function: protein coding sequence; succinate dehydrogenase subunit A (core genome, variable) 
Best match: sdhA_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[252055:253821] (completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 10015 … 11782; Length: 1767 bp 
Sequence: 
ATGGCAGAGAAACATCTTATTGTTGTCGGAGGTGGCCTAGCGGGCTTAATGTCAACAATT
AAAGCGGCAGAAAAAGGTGCACATGTAGATTTGTTCTCAGTTGTACCAGTAAAGCGTTCG
CACTCTGTTTGTGCCCAAGGTGGCATTAATGGTGCGGTCAATACTAAAGGGGAAGGCGAT
TCTCCTTGGATTCACTTTGATGATACAGTGTATGGTGGCGACTTCCTTGCAAACCAACCAC
CTGTTAAAGCGATGACAGAGGCAGCACCTAAAATTATTCATTTATTAGACCGTATGGGCG
TAATGTTCAATAGAACAAATGAAGGTCTATTAGATTTTAGACGTTTCGGTGGTACATTAC
ACCACAGAACAGCATATGCAGGGGCAACAACTGGACAACAATTATTATATGCATTGGAT
GAACAAGTTCGTGCATATGAAGTAGATGGATTAGTTACGAAGTATGAAGGATGGGAATT
CCTTGGCATAGTTAAAGGTGACGATGATAGTGCAAGAGGTATCGTTGCACAAAATATGAC
AACTGCTGAGATTGAAACATTTGGTTCAGATGCAGTTATTATGGCAACGGGTGGCCCTGG
TATTATTTTCGGTAAAACAACAAACTCAATGATTAATACAGGATCAGCGGC TTCCATTGTT
TACCAACAAGGCGCTATTTATGCTAATGGTGAGTTCATTCAAATTCATCCTACTGCAATCC
CTGGTGATGATAAACTGCGACTAATGAGTGAATCAGCACGTGGTGAAGGTGGACGAATTT
GGACATATAAAGATGGTAAGCCTTGGTACTTCTTAGAAGAGAAATATCCTGATTATGGTA
ACTTAGTACCTCGTGATATCGCAACGCGTGAAATTTTCGATGTATGTATTAACCAAAAATT
AGGTATAAATGGCGAAAACATGGTATATCTTGATTTGTCACATAAAGATCCACATGAGTT
AGATGTAAAACTAGGTGGTATCATTGAAATTTATGAAAAATTCACTGGTGA TGACTCACG
CAAAGTACCAATGAAGATTTTCCCAGCTGTTCACTATTCAATGGGTGGTCTATATGTAGAT
TATGATCAAATGACAAATATTAAAGGGTTATTTGCAGCTGGAGAATGTGACTTCTCTCAA
CATGGTGGTAACCGCTTAGGTGCCAATTCATTGTTATCAGCGATTTATGGTGGTACAGTA
GCAGGTCCAAACGCGATTGATTATATTTCAAATATTGATCGATCATATACTGATATGGAC



GAAAGTATTTTTGAAAAGCGTAAAGCTGAAGAGCAAGAACGTTTTGATAAA TTATTAGCT
ATGCGCGGTACAGAAAATGCCTATAAATTACACCGTGAACTTGGTGAAATTATGACAGCA
AATGTAACTGTTGTTCGTGAAAATGAAAAACTGTTAGAAACAGATAAAAAG ATTGTTGAA
TTGATGAAACGTTATGAAGATATTGATATGGAAGATACTCAAACTTGGAGT AACCAAGCG
GTATTCTTTACTCGTCAATTATGGAACATGTTAGTACTTGCACGTGTTATTACGATTGGTG
CATATAACCGTAACGAATCACGCGGTGCCCATTATAAACCAGAATTCCCAGAGCGTAATG
ATGAAGAGTGGTTAAAAACGACAATGGCCTCATTCCAAGGCGCATTTGAAAAACCACAG
TTTACTTATGATGACGTCGATGTGAGTTTAATACCACCTCGTAAACGTGATTACACAAGTA
AGTCTAAAGGGGGTAAAAAATAA 
 

> sdhB 
Function: protein coding sequence; succinate dehydrogenase subunit B (core genome, variable) 
Best match: sdhB_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[253821:254636] (completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 11781 … 12597; Length: 816 bp 
Sequence: 
ATGACTGAACAATCAGTGAAAAACACTCCACAACATGAAACACAATCTAAA CCGAAACA
AAAAACAGTAAAATTAATTATTAAACGACAAGATACAAGTGATTCTAAGCC TTATGAAG
AAACATTTGAAATTCCATATCGTGAAAATTTAAACGTCATTGCTTGTTTAA TGGAAATTAG
ACGTAACCCAGTTAATATTAAAGGTGAAAAAACAACACCTGTTGTCTGGGATATGAACTG
CTTAGAAGAAGTATGTGGAGCATGTTCTATGGTTATCAATGGTCGTGCAAGACAATCTTG
TTCTGCGATTGTTGATCAATTAGAACAACCTATTCGTTTAGAGCCAATGAATACTTTCCCA
GTTATCCGTGACTTACAAGTTGATCGTTCTAGAATGTTCGATAACTTAAAACGTATGAAA
GCATGGATCCCAATTGATGGAACGTATGATTTAGGTCCGGGACCACGTATGCCAGAGAAA
AAACGTCAAACAGCTTATGAATTATCTAAATGTATGACATGTGGTGTATGTTTAGAGGTT
TGTCCTAATGTTACTGAAAATAATAAATTCGTTGGTGCGCAAGCAATCTCGCAAGTTCGTT
TGTTTAATTTGCACCCAACAGGATCTATGACTAAAGATGAACGTTTAAATGCATTAATGG
GTACTGGTGGCTTACAGCAGTGTGGAAATTCACAAAACTGTGTTAATGCTTGCCCTAAAG
GTATTCCATTAACAACATCCATTGCAGCAATGAACAGAGAAACAACATTCCACATGTTTA
AATCATTCTTTGGTTCAGACCATGAAGTAGAATAA 
 

> murI 
Function: protein coding sequence; glutamate racemase (core genome, variable) 
Best match: murI_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[254877:255677] (completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 12837 … 13638; Length: 801 bp 
Sequence: 
ATGAATAAACCAATAGGTGTAATAGACTCTGGTGTCGGAGGTTTGACAGTAGCTAAAGA
AATTATGCGTCAGTTGCCAAATGAGACGATTTATTACTTAGGTGATATTGGGCGATGCCC
ATATGGGCCAAGACCAGGAGAACAAGTAAAACAATATACAGTTGAAATCGC TCGTAAAT
TAATGGAATTTGATATAAAAATGCTCGTGATTGCTTGTAATACAGCAACTGCTGTAGCTTT
AGAATATTTACAAAAGACCTTATCAATCCCAGTGATTGGCGTAATTGAACCAGGTGCTAG
AACAGCAATAATGACTACTAGAAATCAAAATGTATTAGTACTAGGAACGGA AGGCACAA
TTAAATCTGAAGCATATCGTACGCATATTAAACGTATCAATCCACATGTAGAGGTACATG
GCGTTGCCTGTCCAGGTTTTGTGCCACTTGTAGAACAAATGAGATATAGTGATCCAACAA
TTACAAGCATTGTCATTCATCAAACACTGAAACGTTGGCGTAATAGTGAGTCTGATACTG
TCATTTTAGGATGTACCCACTATCCATTGCTCTATAAACCTATCTATGATTATTTTGGTGGT
AAAAAGACAGTGATTTCGTCTGGATTAGAAACGGCTCGTGAAGTTAGTGCATTGCTAACA
TTTAGTAATGAACATGCAAGTTATACTGAAAATCCAGATCATCGATTTTTT GCAACAGGT
GATCCTACTCACATTACTAACATTATCAAAGAGTGGTTAAATTTATCTGTCAATGTGGAAC
GTATATCAGTGAATGACTAG 
 

> ntpA 
Function: protein coding sequence; nucleoside-triphosphatase (core genome, variable) 
Best match: ntpA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1068965:1069552] (completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 13649 … 14237; Length: 588 bp 
Sequence: 



ATGAAAGAGATTGTTATTGCATCGAATAATCAAGGGAAAATAAATGACTTT AAAGTAATA
TTTCCAGATTACCACGTAATAGGTATTTCAGAACTAATACCAGATTTTGATGTGGAAGAA
ACAGGATCAACATTTGAAGAAAATGCTATATTAAAATCAGAAGCTGCTGCA AAAGCATT
GAATAAAACGGTCATAGCTGATGACAGTGGACTAGAAGTTTTTGCATTAAATGGTGAGCC
AGGTATATACTCTGCACGTTATGCTGGTGAAAATAAAAGCGATGAAGCAAATATTGAAA
AATTATTAAATAAGCTTGGTAATACAACTGATCGTCGTGCGCAATTTGTTTGTGTCATAAG
TATGAGTGGCCCTGATATGGAAACAAAAGTATTTAAAGGTACTGTTTCAGGTGAAATTGC
AGATGGAAAATATGGCGAAAATGGTTTCGGATATGATCCGATATTTTATGTACCGAAATT
AGATAAAACCATGGCTCAACTTTCAAAAGAACAAAAAGGGCAAATTAGTCA TAGACGAA
ATGCGATTAATTTACTTCAAGCTTTTCTTGAAGGTGATAAAAATGTCTAA 
 

> Q5HGT1 
Function: protein coding sequence; putative phosphodiesterase (core genome, variable) 
Best match: Q5HGT1_CC001_ATCC51811_ADVP01000010.1[41018:41521:r] 
Position: 028-contig_257_RC: 14229 … 14733; Length: 504 bp 
Sequence: 
ATGTCTAAATGGATTATTGTGAGTGATAACCATACAGAATCAGGCGTTTTATATCAAATTT
ATGAAATGCACCCAGATGCAGATGTATATTTACATTTAGGAGATTCAGAATTCGCGTATG
ATGATACGGAACTTAGCTTATTTAATAGAGTAAAAGGCAATTGTGATTTTT ACCCAGAAT
TTGAAAATGAAGCGGTCGCAAAATATAATGACGTGAAAGCATTTTATACTC ATGGACATT
TATATCAAGTCAATCGAACAAGAGATTTATTAGCTGAAAAAGGACTTGAAT TAGGTTGTT
TGTTTGCATTTTATGGACATACACATGTGGCAAAATATGAGTATATTAATGGTGTTCATGT
TATTAATCCTGGAAGTATATCTCAATCTAGAAGTTCAATGGAAGAAACATA TGCTGAAGT
TATTATTGATGATCAAACTTTACATGGCACCATCAATTTCAAAAATCGACA TCACGAAAC
AATCAGTCATACTACTTTTTAA 
 

> Q6GA61 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q6GA61_CC008-ST72_TCH130_ACHD01000022.1[4264:4431:r] (completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 14860 … 15028; Length: 168 bp 
Sequence: 
ATGAAAAGAATTGTAATTTTAGAGAATGTGATTGTTGATGACCCTATATGG TTGAATCAT
GTTGATTATTTGGTTAAAAGTGTATTATTAAAAAGTATAAAATTAAGATTC CAAGAAGTC
AGGAAATTTGAAATTTTAGTTAAAATCATGATTCGTATACATATTTAA 
 

> ecb 
Function: protein coding sequence; extracellular complement-binding protein (core genome, variable) 
Best match: ecb_CC022_HE681097.1[1102220:1102549]  
Position: 028-contig_257_RC: 15221 … 15551; Length: 330 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAGAATTTTATTGGGAAATCAATTTTAAGCATAGCTGCTATTAGT TTAACGGTA
TCAACGTTTGCCGGTGAATCTCATGCACAAACTAAAAACGCTGAAACTGTAAAAAAATAT
AACGAGTATCAAACAAACTTTAAAAAACAAGTAAATAAAAAAGTAGTGGAC GCACAAAA
AGCTGTAAACTTGTTCAAACGTACAAGAACTGTTGCAACACACCGTAAAGCACAAAGAG
CTGTTAATTTAATTCATTTCCAACACAGCTATGAAAAGAAAAAATTACAAA GACAAATCG
ATCTAGTTTTAAAATATAATACTTTAAAATAA 
 

> flr 
Function: protein coding sequence; formyl peptide receptor inhibitory protein (core genome, variable) 
Best match: flr_CC007_TCH959-USA300_AASB02000228.1[13158:13559:r]RC [4_150END] 
Position: 028-contig_257_RC: 16172 … 16322; Length: 150 bp 
Sequence: 
GTCCTTTTTAGCTTGATCTGCTAAATTTTTTGCGATTTCTAAACCTTTCCATTCATAACTAA
AGAAAGCTTTAGCATCATTAGTTTGAGTTGAAAGACCTGCAGCGATTACTGTAGATGCGA
TAATAGTTTTTGTGATATTTTTTTTCAT 



 

> Q2YXB9 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: Q2YXB9_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1211324:1211830] (completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 16991 … 17498; Length: 507 bp 
Sequence: 
ATGATAATTAAAATTTTAACAATTCTATTACTACTTTGTATATTGAGCTAT TTGGTTACAA
ATAGAAAGAAGCCTTTTCTGTTCTTAAAGACACTCTTTATGGGTGTGGTATTTATCTTTAT
AGGATATATTTCACTGGCAATATCTGCCGTAATTATTTATGGTATTATTCAATTTATCACA
ATTGATTTTGGTAGTTTTTTCTTAATGGGTATTATATTGATCTTGATTTCAAGTATATTCCA
ATTATTTATAGTTAGATTACTTTTTAGAAAAAAGAATGTCGATTTGACAGA GGTTGTCGTT
TTAGAGCATTTAATTCAATGGTTCTTAGTTTACTTTGCGATCTATCAAGCAGTAAATGAAA
AAATGGACATTAATGATATTAATATCGACAATTTCCAATCTGTCTTTTTTG ACGTGTCTAA
TTTGAATTTAGTAATTCTACCAACGTTAATCATTAGCTGGGTCACAATATTTAACTATAGA
ATGAGAAGTTACAAATAA 
 

> efb 
Function: protein coding sequence; extracellular fibrinogen-binding protein (core genome, variable) 
Best match: efb_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[259797:260294] (completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 17757 … 18255; Length: 498 bp 
Sequence: 
ATGAAAAATAAATTGATAGCAAAATCTTTATTAACAATAGCGGCAATAGGT ATTACTACA
ACTACAATTGCGTCAACAGCAGATGCGAGCGAAGGATACGGTCCAAGAGAAAAGAAACC
AGTGAGTATTAATCACAATATCGTAGAGTACAATGATGGTACTTTTAAATA TCAATCTAG
ACCAAAATTTAACTCAACACCTAAATATATTAAATTCAAACATGACTATAA TATTTTAGA
ATTTAACGATGGTACATTCGAATATGGTGCGCGTCCACAATTTAATAAACCAGCAGCGAA
AACTGATGCAACTATTAAAAAAGAACAAAAATTGATTCAAGCTCAAAATCT TGTGAGAG
AATTTGAAAAAACACATACTGTCAGTGCACATAGAAAAGCACAAAAGGCAG TCAACTTA
GTTTCGTTTGAATACAAAGTTAAGAAAATGATATTGCAAGAGCGAATTGAT CAAGTATTA
AAGCAAGGATTAGTGAGATAA 
 

> scc 
Function: protein coding sequence; similar to complement inhibitor (core genome, variable) 
Best match: scc_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1137633:1137983] 
Position: 028-contig_257_RC: 18726 … 18756; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAGAAATTGATGAAATTATAAATAGATAA 
 

> tx_universal2 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC025_21193_AFEG01000027.1[76692:76730:r] (completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 19032 … 19071; Length: 39 bp 
Sequence: 
CTAAATGAAAATACGCTTGTAACAAGTTTTTTCAATACT 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC001_MW2-USA400_BA000033.21138347:1138525 [4_50ANF10END] 
Position: 028-contig_257_RC: 19119 … 19185; Length: 66 bp 
Sequence: 
TGCAAGTTGGCGGGGCCCCAACATAGAGAAATTGGATCACCAATTTCAACAGACAATGC
AAGTTGG 
 

> STAR 



Function:  Staphylococcus aureus repeat element 
Best match: STAR_CC001_MW2-USA400_BA000033.21138524:1138745:rRC 
Position: 028-contig_257_RC: 19127 … 19349; Length: 222 bp 
Sequence: 
GGCGGGGCCCCAACATAGAGAAATTGGATCACCAATTTCAACAGACAATGCAAGTTGGG
GTAGGACATCGATAAAAAAATACTTTTTCTTTAGAAATTAGTATTTCNTAT GCATGAGTTT
TACTCATGTATTCATTTTTTAAGTAGACATTAGCTACAGCTAATGATAAAG AACCACTACA
TAATAAATCATTAGTGGTTCTTTATCATTTCTATCTCACTC 
 

> A5IS45 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A5IS45_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1138748:1138933:r]RC (completely 
identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 19351 … 19537; Length: 186 bp 
Sequence: 
TTACTGGAAGAAAAAGTTTACGTTTGTAGAACATGCCACAATACCAAAAAT AATTAAGAA
AAATAAGACGATAAGCATGATGACACTTTTCAAACAACCTCTATCAGTTTC TTCCGATTTT
CTTTGTTGAACCTTTTTATAATCTTCAAGTAGTTTTGTCGCTTTTTTATTTATATGTTTATTC
AT 
 

> Q6GHS5 
Function: protein coding sequence; putative uncharacterized protein (core genome, variable) 
Best match: Q6GHS5_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1139140:1139388:r]RC (completely 
identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 19746 … 19995; Length: 249 bp 
Sequence: 
CTAGAATACATAAATGAATAGTAATGGTGCACAGTATAGAATAATTAAGGC TATATTAAG
TATAAATATCGTTAACTGTAAGCTATCTTTAGTTTTAATATAAACTATTAG GATAATCGAC
GTAAGAAGAATCATATATATTAATGATGAAGAAGTCCATACAAAATCCGCA TCATTTGTT
GTTAATAATGGGACTATAATTAATCCGAAATTAATCATGCATGCTATATAT ACTATAATGT
TATACAC 
 

> A5IS47 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A5IS47_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1214660:1214893:r]RC (completely 
identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 20158 … 20392; Length: 234 bp 
Sequence: 
TTAATGCTCATCAACATTTGGATTTTGAATATTCAATTCAAAAACTTTATT AGCTACGTCA
ATTGTAAAATCAGAACCATAGTTGACATGAGCTACTTTTAATTTTCCATCTAAATAATAGA
TTGCGATTGCAACATCGTAAAATTCGTCAATGACAAATAAACTCTTTTCGTTTGTTACAAC
CTCATGCTCTCCTGAGTATACAACGTTAATTTCCCAATCATTAAAAACCAT 
 

> hla 
Function: protein coding sequence; haemolysin alpha (core genome, variable) 
Best match: hla_CC001-ST772_118_AJGE01000009.1[262908:263867:r]RC 
Position: 028-contig_257_RC: 20868 … 21828; Length: 960 bp 
Sequence: 
TTAATTTGTCATTTCTTCTTTTTCCCAATCGATTTTATATCTTTCTGAAGAACGATCTATCC
ATTTATCTTTAGTATTGGTACCTTTCCAATTTGTTGAAGTCCAATGCAATTGGTAGTCATC
ACGAACTCGTTCGTATATTACATCTATATTTGTTTGTTGTTTGGATGCTTTTCTATCCATAG
TAATAACTGTAGCGAAGTCTGGTGAAAACCCTGAAGATAATAGAGAACTTGCTTTGTTAG
GATCAAGGAAGTTATCTGCTGCTTTCATAGAACCATTTCTAGTTTTCATGAAAAGTTGATT
GCCATATACCGGGTTCCAAGAATCTCTATCATATGGTCCCCAATTTTGATTCACCATATTG
TTAAATATCACTTTCCAGCCTACTTTTTTATCAGTTGGGCTCTCTAAAATTGTTTTGAAATC



AGGTTGAACATATTTCAGTGTATGACCAATCGAAACATTTGCACCAATAAGGCCGCCAAT
TTTTCCTGTATCATCACCAGTAACATTACCGTTGAATCCATAAGTTAAAGTACTCATATAC
TCTTTTGTATCAATCGAATTTCTTGGATAGCAATCAGATATTTGAGCTACTTCATTATCAG
GTAGTTGCAACTGTACCTTAAAGGCTGAAGGCCAGGCTAAACCACTTTTGTTAGCACCTT
CTTCGCTATAAACTCTATATTGACCAGCAATGGTACCTTTCGTTCTAATAACTAGCAGTTT
TTTATTGTGATTTTTATCATCGATAAAACTATAAAATACTTTTTTGTGCAT GCCATTTTCTT
TATCATAAGTGACTAAATCACCTGTTTTTACTGTAGTATTGCTTCCAATATCTGTAGTACC
GGTTTTAATATTAATATCAGAATCTGCGGCATTAGCGACAGGATTCATTAATATGGAACC
TAGCAATAGTGTTGTTGTTACTGAGCTGACTATACGTGTTTTCAT 
 

> A6U0Y3 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A6U0Y3_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1218522:1218668] (completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 22500 … 22647; Length: 147 bp 
Sequence: 
ATGAAACTATTTTATATCGTATTTCTTATTATTATATGGCTGAATATATTT TTAGGAAATG
AAATTATCCATACACTGACTGTTTTAATAACAACATTGTATATTGTTAATT CAAGAAAGG
GGATTAAAAATGACAGAGTTGAATAA 
 

> Q2FZB4 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q2FZB4_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1218652:1218849] (completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 22630 … 22828; Length: 198 bp 
Sequence: 
ATGACAGAGTTGAATAATATTATAAACTCTCTTCAATCTTTGTTTGAGTCTGAATCAGGCT
ATAAAATTTCGAAAAATTCAGGAGTTCCATATCAAACAGTACAAGATTTAA GAAATGGG
AAAACCAAACTAGAAGATGCTAGATTTAGAACGATTATTAAACTTTATAGT TACTATGTC
TCATTAAAAGAACATTAA 
 

> txbi_universal1 
Function:  bidirectional rho independent terminator 
Best match: txbi_universal1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1397234:1397306:r]RC 
(completely identical) 
Position: 028-contig_257_RC: 22895 … 22968; Length: 73 bp 
Sequence: 
TAAATCCCTAAAAAAACAGCAGTAAGATAATTTTCAATTAGAAAATATCTT ACTGCTGTT
CTCTATTTATACA 
 

> tx_universal3 
Function: bidirectional rho-independent terminator 
Best match: tx_universal3_CC008_COL_CP000046.1[2415294:2415357:r]RC (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 7 … 71; Length: 64 bp 
Sequence: 
ATACATATCAAAAAAGCTGATTTCTATCAAATAATTAATAGAAATCAGCTT TTTTACATTG
CCT 
 

> tnpIS1272 
Function: protein coding sequence; transposase of insertion element IS1272 
Best match: tnpIS1272_15653_EU272084.1[3547:5193]  
Position: 029-contig_258_RC: 43 … 73; Length: 30 bp 
Sequence: 
AATAGAAATCAGCTTTTTTACATTGCCTAA 
 

> tx_universal2 



Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1142336:1142376] (completely 
identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 121 … 162; Length: 41 bp 
Sequence: 
CCGAATGAAAATGCCCATGTAACAAGCATTTTTCAATTATA 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC008_COL_CP000046.12325058:2325185RC [4_50ANF10END] 
Position: 029-contig_258_RC: 162 … 230; Length: 68 bp 
Sequence: 
GGCGGGGCCCCAACATAGAGAATTTCAAAAAGAAATTCTACAGACAATGCAAGTTGGCG
GGGCCCCAA 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC008_COL_CP000046.1[1182242:1182414]  
Position: 029-contig_258_RC: 245 … 275; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAGTCAGCTTACAATAATGTGCAAGTTGG 
 

> setB3 
Function: protein coding sequence; staph enterotoxin-like toxin B (core genome, variable) 
Best match: setB3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1142778:1143494:r]RC 
Position: 029-contig_258_RC: 450 … 1167; Length: 717 bp 
Sequence: 
CTAATCAAAGAGGACGTCAACAGTTATTTTATTAGGATTTTTAACATAAAC ATTTGCTAG
ATCTGAATGTAATCTTTTGCTTAAATCAATAGTGTAGTTATTACCGCCACCGGTGATCTTA
AGCTTACCTTTATTACGATTTTCGTTATATAATATTTTATTTTTTATTAAC GCTTCTCGTGC
ACGGAAATCGATTTCTTTCAATGTTAATACTGGTTTATTGCCTTGGTATATTTTATGCGCA
CCAATAATCGTTTGTAGTTTATCTTTGTATTGCACAAAAAGATTATAAGTT TTATCAGAAG
GTTTTGCGGCTGGTGTAACGCCACCTGTAAATGTCTCTCTATAAGACCACCATAACTGATC
AGTATCTTTGTCTTTTAGTCCAAACACATCTACGTAACGATCTTTTAACTGATTAATATTTC
CCCAACTTTCAGCGCCCCATAAAGATATATGTGCTGACCATGAATATCTCTTAAGTTCAAC
ATAAATGTTTCCATTATCATATTGATATAGCCATTTATTTGAAAATGAAAA ATGAGGCTGT
GTGTAATATTTAATTAATTCATTGATGTTAGTTTCATCTTGACCAATACTA TAAGCTTTAG
CTTCAGAGTAAAAACTAAATACTGGTTTTTGATTTTGAGGTAATACAGTAC CTAATAGTA
ATAATGTTGTCGTTAAAATTATATTTTTCGTGATGTTCTTACTCAT 
 

> setB2 
Function: protein coding sequence; staph enterotoxin-like toxin B (core genome, variable) 
Best match: setB2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1143602:1144327:r]RC 
Position: 029-contig_258_RC: 1274 … 2000; Length: 726 bp 
Sequence: 
TTAGTTTGATTTTTCGAGGATAACTTCAATTTTTGCATTTTGAGGTTTTTTAACATATCTAT
TTGCATCAGTTGATGGCAACCTTTTACTTAAATCTATTGTGTAGTTATTGTCTGCACCTGTT
ATTTTAATTTGTCCTTTATTATAAGAATTATTATATAATTTTTTACTTTTA ATTAATGTTTG
ACGAATACGAAAATCTAATTCTTTTAAAGTTAAAACAGGCTTATTGCCTTC ATAAACTGG
AAATCCGCCAGTAAACGTTTCTGCTTTATCTTTATATGTTACATTCAGTTTATAGTGTTTAT
CGTTAGATGTTGCTGCAGGAGTAACACCACCAGTAAACGTTTCTTGAGATAATGCAAAAG
AATCAATGGTTTCTTGGTCTTTTATGCCAAAAATATCAACGCTTTTATTTCTTAATTGGTTG
ATATTGCCCCAACTTTCAGGTCCATAAACTTGAATATGACTATACCAAGAAAACTGTAAC
AACGTTGCATGAATCGTACCGTTATCTTTTTGCCATAACGTACTGTTTGAGAAGGTTAAAT
ATTTTTGCGAGTAATATTTAGTTAACTCATTTACGTTAGTTTCGTTTTGATTTATATAATAA



GCTTTCGCTTCAGATGAAGAATTGATAGGTGTATTAGGAAATTGTGTAGATGCTGTACCT
AATAGTAACAATGTTGTTGATAAAATAATTTTTTTCGTGATGTTATTGTTC AT 
 

> setB1 
Function: protein coding sequence; staph enterotoxin-like toxin B (core genome, variable) 
Best match: setB1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1144422:1145147:r]RC 
Position: 029-contig_258_RC: 2094 … 2820; Length: 726 bp 
Sequence: 
TTAGTTAGATTTTTCGAGTATGACTTCAATTTGTGCATTTTTAGGATTTTTAACATAACGGT
TTGTGTCAGTTAATTTTAACTTTTTACTTAAATCAATCGTGTAATTATTTC CATCAGCAGTT
ATCTTAATTTGACCTTTATTAAATTCTCCGTTATATAACTTTTTATTCTTT ATTAATGTTTG
ACGAATACGGAAGTCTAATTCTTTTAGAGTTAATACTGGTTTATTTCCTTTGTAAAATTCA
TGTCCACCGATGATAGTTTGTTGTTTATCACTATATTTTAAAAATAGTCTATAAGGTTTAT
CAGATGAAGTAGCTGCTGGCGTAACACCACCAGTAAATGTTTCATCATAAGTCCAGTAAC
CTTCAACTGTGTCCTCATCTTTAGTTCCAAATATATCAACGTATTTATTTCTTAACTGATTA
ATGTTTCCCCAACTCTCGGATCCAAACACTTGAATATGACTATACCAAACCCACGTTTGCA
ATGTTGCATGAATGCTACCATTGGGCTTTTGCCATAACCATTTATTTGATAGTGATAAATG
AGGCTGTGTATAATACTTTATTAACTCATTGATATTAGTCTCGTTTTCACTGATATTATAG
GCTTTTGCTTCAGATGAAAAACTGATTGGTGTTTTAGGAAGTTGTGTTGATGTGGTTCCTA
AAAGTAACAATGCAGTTGATAAAACTAATTTATTCATGATGTTCTTTTTCA T 
 

> arcB-L1 
Function: protein coding sequence; ornithine carbamoyltransferase locus 1 (core genome, constant) 
Best match: arcB-L1_CC001_MW2-USA400_BA000033.21145585:1146586 [4_50ANF10END] 
Position: 029-contig_258_RC: 3257 … 4259; Length: 1002 bp 
Sequence: 
ATGAAAAATTTACGAAACAGAAGTTTTTTAACTTTATTAGACTTTTCACGA CAAGAGGTA
GAATTCTTATTAACACTCTCCGAGGATTTAAAACGTGCTAAATATATTGGCACTGAAAAG
CCTATGTTAAAAAATAAAAATATTGCACTGTTATTTGAAAAAGATTCTACA AGAACGCGA
TGTGCATTTGAAGTTGCAGCGCATGATCAAGGTGCAAATGTAACTTATTTAGGCCCAACT
GGATCACAAATGGGTAAAAAAGAAACAACTAAAGATACTGCACGTGTGCTT GGTGGAAT
GTATGATGGCATTGAATACCGTGGTTTTTCACAAAGAACAGTAGAAACTTTAGCTGAGTA
TTCAGGCGTACCAGTGTGGAATGGTTTAACTGATGAAGATCATCCTACTCAAGTTCTTGCT
GATTTCTTAACAGCAAAAGAAGTCTTAAAAAAAGATTATGCAGATATTAAC TTTACATAT
GTTGGAGATGGTCGTAATAACGTTGCAAATGCATTAATGCAAGGTGCTGCCATTATGGGT
ATGAACTTCCATTTAGTTTGTCCAAAAGAATTAAATCCAACAGATGAATTA TTAAATCGC
TGTAAAAATATTGCCGCTGAAAATGGTGGCAACATATTAATCACAGATAAT ATTGACCAA
GGTGTAAAAGGTTCGGATGTAATTTACACTGACGTTTGGGTATCAATGGGTGAACCTGAT
GAAGTATGGAAAGAACGACTTGAATTATTGAAACCATATCAAGTAAATAAA GAAATGAT
GGATAAAACTGGTAATCCAAATGTTATTTTTGAGCATTGCTTACCATCTTTCCATAATGCT
GATACGAAAATTGGTCAACAAATTTTTGAAAAATATGGAATTCGAGAAATG GAAGTTAC
AGATGAAGTATTCGAAAGTAAAGCTTCAGTTGTATTCCAAGAAGCTGAGAACAGAATGC
ATACAATCAAAGCAGTGATGATTGCTACATTGGGTGAATTTTAA 
 

> arcC-L1 
Function: protein coding sequence; carbamate kinase/locus 1 (core genome, constant) 
Best match: arcC-L1_CC001_ATCC51811-ST1_ADVP01000010.1[27450:28382:r] 
Position: 029-contig_258_RC: 4281 … 5214; Length: 933 bp 
Sequence: 
ATGGCGAAAATAGTAGTAGCATTAGGTGGTAATGCTTTAGGAAAATCACCTCAAGAACA
ACTCGAGCTTGTTAAAAATACTGCGAAATCATTAGTAGGATTAATAACAAA AGGACATGA
GATTGTTATTAGTCATGGTAATGGACCACAGGTTGGAAGCATTAATTTGGGACTTAACTA
TGCTGCAGAACATAACCAAGGTCCGGCATTTCCATTTGCTGAATGTGGCGCAATGAGTCA
AGCTTACATCGGCTATCAATTACAAGAAAGCTTACAAAATGAATTGCATTC TATTGGAAT
GGATAAACAAGTGGTAACACTAGTGACACAAGTTGAAGTTGATGAAAATGA TCCGGCAT



TTAACAATCCTTCAAAACCAATTGGGTTATTTTACAACAAAGAAGAAGCTG AACAAATTC
AAAAAGAAAAAGGATTTATATTTGTTGAAGATGCTGGAAGAGGATATAGAC GCGTTGTTC
CTTCACCACAACCCATCTCTATTATTGAATTAGAGAGTATTAAAACACTTA TTAAAAATG
ATACACTCGTTATTGCTGCTGGCGGTGGAGGTATACCAGTAATTAGAGAGCAACATGATG
GTTTTAAAGGTATTGATGCAGTTATAGACAAAGATAAAACAAGTGCATTGT TGGGTGCTA
ATATTCAATGCGATCAATTGATTATTTTAACAGCAATTGATTATGTATATA TTAATTTTAA
CACTGAAAACCAACAGCCTTTGAAAACAATAAATGTTGATGAATTAAAACG ATATATAG
ACGAAAATCAATTTGCAAAAGGAAGTATGTTACCAAAAATTGAAGCAGCCA TATCATTTA
TTGAAAACAATCCAAAAGGAAGCGTGCTTATAACATCATTAAATGAATTAG ATGCTGCCT
TAGAGGGTAAAGTAGGTACTGTGATTAAAAAGTAA 
 

> arcD1 
Function: protein coding sequence; C4 transporter/TRAP family (core genome, constant) 
Best match: arcD1_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1083751:1085307] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 5385 … 6942; Length: 1557 bp 
Sequence: 
GTGGAAAATACAATTAATGAAAGTGAAAAGAAAAAACGATTTAAATTAAAA ATGCCAGG
TGCATTTATGATTTTATTCATTTTAACGGTTGTTGCAGTTATAGCAACATGGGTTATTCCTG
CTGGTGCATATTCTAAACTTTCTTACGAACCTTCATCCCAAGAACTAAAGATAGTTAACCC
TCATAACCAAGTGAAAAAGGTTCCGGGTACGCAACAGGAACTAGACAAAATGGGGGTTA
AAATTAAGATTGAACAATTTAAATCAGGTGCAATTAATAAGCCGGTATCAA TTCCGAATA
CTTATGAAAGATTAAAGCAACATCCAGCTGGACCAGAACAAATAACAAGTA GCATGGTT
GAAGGTACGATAGAAGCGGTCGATATCATGGTATTCATTCTTGTACTAGGGGGACTTATT
GGCGTAGTTCAAGCCAGTGGTTCTTTTGAATCGGGATTGTTAGCTTTAACGAAGAAAACA
AAAGGGCATGAATTTATGCTAATTGTGTTTGTATCAATACTAATGATTATC GGCGGGACA
TTATGTGGTATTGAAGAAGAAGCTGTAGCATTTTATCCGATTTTAGTCCCTATATTTATAG
CGTTAGGATACGATTCTATCGTTTCAGTTGGTGCCATATTCCTTGCCAGCTCTGTCGGTAG
TACATTTTCAACTATTAACCCGTTCTCGGTTGTAATTGCCTCTAATGCCGCTGGTACAACT
TTTACGGATGGCTTGTATTGGAGAATAGGTGCTTGTATTGTCGGTGCGATTTTTGTTATTA
GTTATTTATATTGGTACTGTAAAAAAATTAAAAACGATCCTAAAGCGTCAT ATTCTTATGA
AGACAAAGATGCTTTTGAACAGCAATGGTCTGTATTAAAAGATGACGATAGTGCCCATTT
TACTTTGCGTAAGAAGATAATCCTTACATTATTTGTACTACCATTTCCAATTATGGTATGG
GGAGTTATGACGCAAGGTTGGTGGTTCCCAGTTATGGCTTCAGCATTTTTAATATTTACAA
TTATAATAATGTTTATTGCTGGGACAGGTAAATCTGGATTGGGAGAAAAAGGAACTGTAG
ATGCATTTGTCAATGGTGCATCAAGTTTAGTAGGTGTATCTTTAATTATTGGTTTAGCTCG
AGGTATTAATTTAGTGTTGAATGAAGGTATGATTTCAGATACAATCTTACA CTTTTCATCA
TCTTTAGTTCAACATATGAGTGGACCATTATTTATCATCGTATTACTATTTATTTTCTTCTG
TTTAGGTTTTATCGTGCCATCATCTTCTGGCTTAGCGGTATTATCAATGCCTATCTTTGCAC
CACTAGCTGATACAGTAGGTATACCAAGATTCGTCATCGTTACGACATATCAATTTGGTC
AATATGCGATGTTATTCTTAGCGCCGACTGGACTTGTTATGGCCACACTACAAATGTTAA
ACATGCGATATTCACATTGGTTCCGATTTGTATGGCCGGTAGTTGCTTTTGTATTGATTTTC
GGTGGCGGAGTACTAATTACGCAAGTACTAATTTATTCATAA 
 

> A5IS57 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: A5IS57_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1226137:1226364] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 7249 … 7477; Length: 228 bp 
Sequence: 
ATGACACATTTGACAAAGGTTTTAGATACACTAACTGGAATATGCGTAGTATTATTATTTA
GTAAATATTTTGTGGCGTATGCAAATATGGTGTTTGATTGGAATTTAAGATGGTATTTGCT
AGAAAACATACCACATTTGCCAATTATATTATTTATTCTGATGTTTATTTT CGGAGTACCT
TCTGAAATGATAAAAGATAGGCAAAGGAAAAATAACGGTGTTTAA 
 

> txbi_per 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of per 



Best match: txbi_per_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1086063:1086126] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 7697 … 7761; Length: 64 bp 
Sequence: 
AGGCATTGATATACACTAAAAAGAGGCAAGATTACCTGCCTCTTTTTAGTTATTAAATAT
ACGT 
 

> per 
Function: protein coding sequence; putative permease (core genome, variable) 
Best match: per_CC001-ST772_118_AJGE01000008.1[7719:8666:r]RC (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 7781 … 8729; Length: 948 bp 
Sequence: 
TTACTGAGACGCATTACGAAGAAATTTATCTTGTTTTTCCTTTTTTAAAAA GAAGTGAAGA
TATCCTATAAAGACTCTAAGTACTATTACAGTGGCTAATAACACTTCGATA AACAAAAGA
CCTTTCCAAATGTCTGGAAACATAAGTACAGGCAAACTGTTCTTTAAAGCAGTTGCTGAG
ATTACTAAAGGGAATGTGAAAGCTGAAAATACGGGCGAAAAAGGTTCTTTTAGTAATTTA
GGCAATTGTATAATGATATAAAAATAAAATATTTGAGCTAATAGTAAAAAT ATAATTACG
ATAAAAGCATTCGCCTTAGGAAAAGCTATAACATATGCTGCAGCGACTAAAGAAAATGG
TGCGCAAATTGTCGATGTGTTCGGTTTGATTGACGTCTGCAATGGAAATGCTTTTAATCGC
TTGAAAACTATAGGTAAGACAATACAAGTAGCTACAAAGCCATATATTACT GTTAATTGA
CCTATGAAAAAATATCCGCTAACGGGTGCCGTCAATCCTGCGATAGCAATACCAATAAAA
AGTACAGTCCACGAAGGATAAACATTTTCAAGTGAAAAATCTTTTAAATAT TTTATTGAA
AAAATAATCATATGCGTCATAATTCCCACAAGGCATAAAATCCAAATAGGC GTTATTAAG
CTATTGATAAAAGTTATGTTACTAAAAAATGTATTTAAATAAGTAGTACCT AAAAAGCCA
GACATGAAAAATGTTGTGAACACTGATGAAACTAGAGGACTGTTTAATTGTTCTTTCACA
TTATTAAAATATTTAATCATAGTACATAAAAGGTGAATCCAAATCAAGAAA GCAAAGATT
CCGCAAACAGCGTTTAAAGTAAGAGATAAGTCTTTTAATAGATTACCCAGGCCTAATAAT
CCTAAGACTAGTCCTGACGTTACTAGAGGTGCTTTTTGAAGTCTCAT 
 

> A6QG73 
Function: protein coding sequence; putative DNA-binding protein (genomic island) 
Best match: A6QG73_CC001-ST772_118_AJGE01000008.1[8915:9103] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 8977 … 9166; Length: 189 bp 
Sequence: 
ATGAGAAATCAAATTCAAAAACTATTAGACAGTGATTTGAGCAGTTTACAT ATATCGAAA
CAAACAGGAGTTCCACAAAGCACAATACACAGAATGAGAAAAAATGAAAGA TCATTAGA
TAATATGTCATTGAAAAACGCTGAACTGCTTTATAAATTTGCCAATAGTAT ATTTAGCAAT
GAAAATTAA 
 

> tRNAarg3 
Function: tRNA tRNA-Arg (core genome, constant) 
Best match: tRNAarg3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1151964:1152042:r]RC (completely 
identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 9635 … 9714; Length: 79 bp 
Sequence: 
TAAACGTCCTGGGAGGGATTCGAACCCCCGACCGATGGCTTAGAAGGCCATTGCTCTATC
CAGCTGAGCTACCAGGACA 
 

> psmB1 
Function: protein coding sequence; phenol soluble modulin beta 1 (core genome, constant) 
Best match: psmB1_CC001-ST772_118_AJGE01000008.1[10014:10148] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 10076 … 10211; Length: 135 bp 
Sequence: 
ATGGAAGGTTTATTTAACGCAATTAAAGATACCGTAACTGCAGCAATTAAT AATGACGGC
GCAAAATTAGGCACAAGCATTGTGAGCATCGTTGAAAATGGCGTAGGTTTATTAGGTAAA
TTATTCGGATTCTAA 



 

> psmB2 
Function: protein coding sequence; phenol soluble modulin beta 2 (genomic island) 
Best match: psmB2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1152596:1152730] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 10267 … 10402; Length: 135 bp 
Sequence: 
ATGACTGGACTAGCAGAAGCAATCGCAAATACTGTGCAAGCTGCACAACAACATGATAG
TGTGAAATTAGGCACAAGTATCGTAGACATCGTTGCTAACGGTGTGGGTTTACTAGGTAA
ATTATTTGGATTCTAA 
 

> Q1Y2B3 
Function: protein coding sequence; putative haloacid dehalogenase-like hydrolase (core genome, 
constant) 
Best match: Q1Y2B3_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1229408:1230103] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 10525 … 11221; Length: 696 bp 
Sequence: 
ATGGGGAAATTGGGATATAAAAATATTTTGATAGACTTTGATGATACAATT GTTGATTTTT
ATGATGCAGAAGAATGGGCGTTTCACTATATGGCGAATGTTTTTAATCATAAAGCAACAA
AGGATGATTTTTTAACATTTAAAAAAATCAATCACCAACATTGGGAAGCTT TTCAACAAA
ATAAATTAACGAAGTCTGAAGTATTATCAGAACGATTTGTGAATTACTTCA AACATCATC
AAATGGAAGTTGATGGGCATCGTGCAGATGTGTTATTTAGAAATGGATTAGCAGAAGCTA
AAGTTAAATACTTTGATCAAACATTAGAAACAATTGTCGAATTATCGAAAA GACATGATT
TATATATTGTTACTAATGGTGTAACCGAAACGCAAAAGAGAAGGTTAAATC AGACGCCGT
TGCATAAATATATTAAAAAGATATTTATATCTGAGGAAACAGGATATCAAA AACCTAATC
CGGAATTTTTTAATTATGTTTTTAATGATATTGGTGAGGATGAAAGACAGCACTCGATTAT
AGTTGGAGATTCTTTAACATCTGACATTCTAGGTGGAATCAATGCGGGTATAGCTACTTG
CTGGTTTAATTTTAGAGGATTTGATCATAATCCAGGAATTATACCTGATTATGAAATTAAT
TCATGGAAACAACTAAATGATATTGTACGTTAA 
 

> Q931T2 
Function: protein coding sequence; N-acetyltransferase/GNAT family (core genome, constant) 
Best match: Q931T2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1153658:1154098:r]RC (completely 
identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 11329 … 11770; Length: 441 bp 
Sequence: 
TTATGGTTTCCACAATAAGACATCATGTCCCTCTATATTTTTAGCTTCCACATCTGTAAAT
CCATGATGTAAAAAGAAATCCTTAGAATCATTTCTGCCAATGGCTTTAATTGGCATATTG
AAACTCTTTGCAAAATCAATCAATTCTGAAGCGTACCCTCTGTTTTGATATTTTGGTAATA
CTTCTAACTTCCATAATAATATATAATCTTCAAAATCTGGGAAGTAGATTT CTTCGACATC
ACCTTTTTTTAGTAATGCCATTCTAGCTCCTAATTGATCTCCGACAAATATGCCATAAAAT
GGTGAATCTGAACTTGCATCAATCATTTGACCGTTTAACTCATTGACCATGTATAAGTCTT
TGTTGCCAAACGCTCTAAAGTTTTCGAATAATTCGTCAGTTTTGTAATTAATTTCAAGACG
TTTGATTTCACTCAT 
 

> Q5HGQ4 
Function: protein coding sequence; UPF0747 protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HGQ4_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1154293:1155906] 
Position: 029-contig_258_RC: 11964 … 13578; Length: 1614 bp 
Sequence: 
ATGGACTGTAAAGTAGTTAGTTTAAATGAAAAAGATCAGTTTATACCAAAA ATAAAGAG
CAGTGACCCTGTAATAACAGGATTATTTCAATATGATGCAGCTCAACAAACTAGTTTTGA
AAAAAGGATGTCTAAAGAAAATAATGGAAGAGAAGCGGCATTAGCGAATGT TATTCGTG
AATATATGAGTGATTTAAAGCTTTCTAGTGAACAAGAATTAAACATACAAC ATTTAGCTA
ATGGTTCAAAAGTTGTGATTGGTGGACAACAAGCAGGGCTTTTCGGGGGACCATTGTATA
CATTCCATAAAATATTTTCAATCATTACTTTATCTAAGGAATTAACGGATA CACATAAGCA



ACAAGTAGTACCAGTTTTTTGGATTGCAGGAGAAGATCATGATTTCGATGAAGTGAATCA
TACATTTGTTTATAACGAAAATCATGGGTCGCTGCATAAGGTTAAATATCATACAATGGA
GATGCCAGAGACGACTGTCTCTAGATATTATCCTGATAAGGCTGAGTTGAAACAAACTTT
AAAAACGATGTTCATTCATATGAAAGAAACTGTTCATACACAAGGTCTACT GGAGATTTG
TGACAGAATTATTGACCAATATGACTCGTGGACTGATATGTTTAAAGCACTACTGCATGA
AACATTTAAAGCATATGGCGTTCTATTTATAGATGCGCAGTTTGAGCCGTTAAGAAAAAT
GGAAGCGCCTATGTTTAAAAAGATTTTGAAAAAACATCAGTTGCTTGATGATGCTTTTAG
AGCAACACAACAACGCACTCAAAATCAAGGCTTGAATGCGATGATACAAACAGATACAA
ATGTTCATTTATTCTTACATGATGAAAATATGCGTCAATTAGTTTCGTATGATGGTAAGCA
TTTTAAATTAAATAAAACAGATAAGACATATATAAAGGAAGAAATTATAAA TATTGCGG
AAAATCAACCTGAATTATTTTCTAATAATGTAGTGACAAGACCATTAATGG AAGAATGGT
TATTTAACACGGTGGCATTTGTTGGAGGACCGAGTGAAATTAAGTACTGGGCTGAACTAA
AAGATGTATTTGAACTATTTGATGTTGAAATGCCTATCGTGATGCCAAGGCTTAGAATTA
CTTATTTAAATGACCGTATAGAAAAATTACTTTCGAAATACAATATTCCAT TAGAAAAAG
TGTTAGTCGATGGTGTTGAAGGAGAAAGAAGTAAGTTTATTAGAGAACAAGCATCACATC
AATTTATTGAAAAGGTAGAAGGTATGATTGAACAACAGCGTCGTCTAAACCAAGACTTAT
TAGATGAAGTGGCGGGGAATCAAAATAATATTAACCTTGTGAATAAAAATA ATGAAATT
CATATACAACAGTATGATTATTTGTTAAAACGTTATCTTTTAAACATTGAA AGAGAAAAC
GACATCAGTATGAAGCAATTTAGAGAAATTCAAGAAACACTCCATCCAATG GGAGGATT
ACAAGAAAGAATATGGAATCCACTTCAAATTTTGAATGATTTTGGGACAGA TGTGTTCAA
GCCCTCCACCTATCCACCACTTTCTTACACTTTTGATCATATTATTATAAAACCTTAA 
 

> mraZ 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: mraZ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1156050:1156481] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 13721 … 14153; Length: 432 bp 
Sequence: 
ATGTTCATGGGAGAATACGATCATCAATTAGATACAAAAGGACGTATGATT ATACCGTCC
AAGTTTCGTTATGACTTAAATGAGCGTTTTATTATCACAAGAGGCCTTGATAAATGTTTAT
TCGGTTACACTCTAGACGAATGGCAACAGATTGAAGAGAAAATGAAAACCTTACCTATG
ACAAAAAAAGACGCACGTAAGTTTATGCGTATGTTCTTCTCTGGTGCTGTTGAAGTAGAA
CTTGATAAGCAAGGGCGTATTAACATCCCTCAAAACTTGAGGAAATACGCTAATTTAACT
AAAGAATGTACAGTAATCGGTGTTTCAAATCGTATTGAGATTTGGGATAGAGAAACTTGG
AATGATTTCTATGAAGAATCTGAAGAAAGTTTCGAAGATATTGCTGAAGAT TTAATAGAT
TTTGATTTTTAA 
 

> rsmH 
Function: protein coding sequence; ribosomal RNA small subunit methyltransferase H (core genome, 
constant) 
Best match: rsmH_CC001_MSSA476_BX571857.1[1185191:1186105] 
Position: 029-contig_258_RC: 14189 … 15104; Length: 915 bp 
Sequence: 
ATGTTAAACGAAACCATTGATTATTTAAATGTAAAAGAAAATGGTGTGTAC ATTGACTGT
ACGCTAGGTGGAGCGGGACATGCCCTTTATTTACTAAATCAATTAAATGACGACGGAAGA
TTAATAGCAATCGATCAAGACCAAACTGCAATTGATAATGCTAAAGAGGTA TTAAAGGAT
CATTTGCATAAGGTGACTTTTGTTCATAGCAACTTCCGTGAATTAACTCAAATATTAAAAG
ACTTAAACATTGAAAAAGTAGATGGAATTTATTACGACTTGGGTGTTTCAA GTCCCCAAC
TCGACATTCCAGAACGAGGATTCAGTTATCACCATGACGCAACATTAGACATGCGTATGG
ACCAAACACAAGAACTAACAGCATATGAAATTGTTAACAATTGGTCATATG AAGCGTTAG
TGAAGATTTTTTATCGTTATGGCGAGGAGAAATTTTCAAAACAGATAGCTCGAAGAATCG
AAGCACATCGCGAACAACAACCAATAACAACAACATTAGAATTAGTTGACA TTATAAAA
GAAGGTATTCCTGCAAAAGCAAGAAGAAAAGGCGGACATCCTGCAAAACGAGTATTTCA
AGCACTACGAATTGCAGTAAACGATGAATTGTCAGCTTTTGAAGATTCAATAGAACAAGC
GATTGAATTAGTGAAAGTAGACGGCAGGATTTCGGTAATCACTTTCCATTCTTTAGAAGA
TCGTTTATGTAAACAGGTGTTCCAAGAATATGAAAAAGGTCCAGAGGTACCAAGAGGATT



ACCAGTTATACCAGAAGCATATACACCTAAGTTAAAGCGTGTTAATCGTAAACCGATTAC
CGCTACAGAAGAAGATTTAGATGACAATAACAGAGCACGAAGCGCGAAATTACGTGTAG
CTGAAATACTTAAATAA 
 

> ftsL 
Function: protein coding sequence; cell division protein L (core genome, constant) 
Best match: ftsL_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1157446:1157847] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 15117 … 15519; Length: 402 bp 
Sequence: 
ATGGCTGTAGAAAAAGTGTACCAACCATATGACGAACAAGTTTATAATAGT ATACCGAA
GCAACAACCACAAACTAAGCCCGAAAAGAAGACTGTTTCGAGAAAAGTGGTTGTACAAT
TAACTAAATTTGAAAAAGTTTTATACATAACTTTGATTACTGTAATTGCTA TGTTAAGTAT
TTATATGCTATCTTTAAAAATGGATGCGTATGATACGCGAGGAAAGATTGCAGATTTAGA
TTATAAAATAGATAAACAATCAAGTGAAAACAGTGCTTTACAATCTGAAAT CAAAAAGA
ATTCTTCTTATGAACGCATATACGAAAAGGCTAAGAAACAGGGGATGAGCCTTGAGAAC
GATAATGTAAAGGTAGTGCGTAGTAATGGCGAAGCAAAAAATTAA 
 

> pbpA 
Function: protein coding sequence; penicillin binding protein A (core genome, constant) 
Best match: pbpA_CC001_ATCC51811_ADVP01000010.1[14930:17163:r] 
Position: 029-contig_258_RC: 15499 … 17734; Length: 2235 bp 
Sequence: 
ATGGCGAAGCAAAAAATTAAAATTAAAAAAAATAAAATAGGGGCAGTCCTA CTTGTTGG
TTTATTCGGACTGCTCTTTTTTATATTGGTTTTAAGAATTTCATATATCATGATTACTGGAC
ATTCTAATGGTCAAGACTTAGTCATGAAGGCAAATGAAAAGTATTTAGTTA AGAATGCAC
AACAACCAGAACGAGGAAAGATATATGATCGTAATGGTAAAGTGCTAGCAGAAGATGTA
GAAAGATATAAACTTGTTGCAGTAATAGATAAAAAGGCGAGTGCCAATTCT AAAAAACC
TAGGCATGTAGTTGATAAAAAAGAGACTGCAAAGAAATTATCTACAGTCAT TGATATGAA
GCCAGAGGAAATTGAAAAGAGACTTAGTCAAAAGAAAGCTTTCCAAATTGA ATTTGGAC
GCAAAGGAACAAATTTAACGTATCAGGACAAATTGAAAATAGAGAAAATGA ATTTGCCT
GGTATTTCTTTATTGCCTGAAACAGAACGCTTTTATCCAAATGGCAATTTTGCATCACACT
TAATTGGTAGAGCTCAGAAAAATCCGGATACTGGTGAACTTAAAGGTGCACTTGGAGTTG
AAAAGATTTTTGATAGTTATTTAAGTGGATCTAAAGGATCATTGAGATATA TTCATGATAT
TTGGGGATATATCGCACCAAATACTAAAAAAGAGAAGCAGCCTAAACGTGGTGATGATG
TCCATTTAACAATCGATTCAAATATTCAAGTATTTGTTGAAGAAGCTTTAG ATGGCATGGT
TGAAAGATACCAGCCGAAAGATTTATTTGCGGTTGTCATGGATGCCAAAACTGGAGAAAT
TTTAGCATACAGTCAGCGACCAACATTTAATCCTGAAACTGGTAAAGACTTTGGTAAAAA
GTGGGCAAATGACCTTTATCAAAACACATACGAGCCTGGATCAACATTTAAATCATATGG
GTTAGCAGCTGCTATTCAAGAAGGTGCTTTTGATCCTGATAAGAAATATAAATCTGGACA
TAGAGATATTATGGGTTCACGTATTTCAGACTGGAATAGAGTCGGTTGGGGTGAAATCCC
AATGTCACTCGGATTTACTTATTCATCTAATACATTGATGATGCATTTACAAGATTTAGTT
GGTGCAGACAAAATGAAATCTTGGTATGAACGATTTGGATTTGGAAAATCAACTAAAGGT
ATGTTTGATGGAGAAGCACCTGGTCAAATTGGATGGAGTAATGAGTTACAACAAAAAAC
GTCATCATTTGGTCAATCGACAACTGTAACACCTGTTCAAATGTTACAGGCGCAATCAGC
GTTCTTTAATGATGGTAATATGTTAAAACCATGGTTTGTGAATAGCGTTGAAAATCCTGTT
AGTAAAAGACAATTTTATAAAGGGCAAAAACAAATCGCAGGCAAACCAATA ACAAAAGA
TACTGCTGAAAAAGTTGAAAAGCAATTGGATTTAGTTGTGAATAGTAAGAA GAGTCACGC
TGCAAACTATCGTATTGATGGTTATGAGGTCGAAGGTAAGACTGGTACAGCACAAGTCGC
TGCACCTAATGGTGGTGGATACGTTAAAGGTCCAAACCCATATTTTGTAAGTTTTATGGGT
GACGCACCGAAGAAAAATCCTAAAGTTATTGTATACGCTGGTATGAGCTTGGCACAAAA
AAATGACCAAGAAGCTTATGAATTAGGTGTTAGTAAAGCGTTTAAACCAAT AATGGAAA
ATACTTTGAAATATTTAAATGTAGGTAAATCAAAAGATGACACATCTAATG CAGAGTATA
GTAAAGTGCCAGATGTTGAAGGTCAAGACAAACAAAAAGCTATTGATAATG TGAGTGCA
AAATCATTAGAACCAGTTACTATCGGTTCTGGCACACAAATAAAAGCACAA TCTATAAAA
GCAGGGAATAAAGTCTTACCTCATAGTAAAGTACTGTTATTAACAGACGGAGACTTAACT



ATGCCTGACATGTCAGGATGGACGAAAGAAGATGTCATTGCTTTTGAAAACCTAACAAAT
ATTAAAGTAAATTTAAAAGGTAGCGGTTTTGTGTCCCACCAATCAATTAGTAAGGGACAA
AAACTTACTGAAAAAGATAAAATAGACGTAGAATTTTCATCAGAGAATGTA GACAGCAA
TTCGACGAATAATTCTGATTCAAATTCAGATGATAAGAAGAAATCTGACAG TAAAACTGA
CAAGGATAAGTCGGACTAA 
 

> mraY 
Function: protein coding sequence; phospho-N-acetylmuramoyl-pentapeptide-transferase (core 
genome, variable) 
Best match: mraY_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1160354:1161319] 
Position: 029-contig_258_RC: 18025 … 18991; Length: 966 bp 
Sequence: 
ATGATTTTTGTATATGCGTTATTAGCGCTAGTGATTACATTTGTTTTGGTACCTGTTTTAAT
ACCTACATTAAAAAGGATGAAATTTGGTCAAAGTATTCGAGAAGAAGGTCC ACAAAGCC
ATATGAAGAAGACTGGTACACCAACGATGGGTGGACTAACATTTCTATTAAGTATTGTGA
TAACGTCTTTGGTGGCTATTATATTTGTGGATCAAGCTAATCCAATCATACTGTTATTATT
TGTGACGATTGGTTTTGGGTTAATTGGTTTTATAGATGATTATATTATTGTTGTTAAAAAG
AATAACCAAGGTTTAACAAGTAAACAGAAGTTTTTGGCGCAAATTGGTATT GCGATTATT
TTCTTTGTTTTAAGTAATGTGTTTCATTTGGTGAATTTTTCTACGAGCATACATATTCCATT
TACGAATGTAGCAATCCCACTATCATTTGCATATGTTATTTTCATTGTTTTTTGGCAAGTA
GGTTTTTCTAATGCGGTAAATTTAACAGATGGTTTAGATGGATTAGCAACTGGACTGTCA
ATTATCGGATTTACAATGTATGCCATCATGAGCTTTGTGTTAGGAGAAACGGCAATTGGT
ATTTTCTGTATCATTATGTTGTTTGCACTTTTAGGATTTTTACCATATAACATTAACCCTGC
TAAAGTGTTTATGGGAGATACAGGTAGCTTAGCTTTAGGTGGTATATTTGCTACGATTTCA
ATCATGCTTAATCAGGAATTATCATTAATTTTTATAGGTTTAGTATTCGTA ATTGAAACCT
TATCTGTTATGTTACAAGTCGCTAGCTTTAAATTGACTGGAAAGCGTATATTTAAAATGAG
TCCGATTCATCATCATTTTGAATTGATAGGATGGAGCGAATGGAAAGTAGTTACAGTATT
TTGGGCTGTTGGTCTGATTTCAGGTTTAATCGGTTTATGGATTGGAGTGCATTAA 
 

> murD 
Function: protein coding sequence; UDP-N-acetylmuramoylalanine-D-glutamate ligase (core genome, 
variable) 
Best match: murD_CC001_MSSA476_BX571857.1[1189994:1191343] 
Position: 029-contig_258_RC: 18992 … 20342; Length: 1350 bp 
Sequence: 
ATGCTTAATTATACAGGGTTAGAAAATAAAAATGTATTAGTTGTCGGTTTG GCAAAAAGT
GGTTATGAAGCAGCTAAATTATTAAGTAAATTAGGTGCGAATGTAACTGTCAATGATGGA
AAAGACTTATCACAAGATGCTCATGCAAAAGATTTAGAATCTATGGGCATT TCTGTTGTA
AGTGGAAGTCATCCATTAACGTTGCTTGATAATAATCCAATAATTGTTAAA AATCCTGGA
ATACCTTATACAGTATCTATTATTGATGAAGCAGTGAAACGAGGTTTGAAA ATTTTAACA
GAAGTTGAGTTAAGTTATCTAATCTCTGAAGCACCAATCATAGCTGTAACGGGTACAAAT
GGTAAAACGACAGTTACTTCTCTAATTGGAGATATGTTTAAAAAAAGTCGCTTAACTGGA
AGATTATCCGGCAATATTGGTTATGTTGCATCTAAAGTAGCACAAGAAGTAAAGCCTACA
GATTATTTAGTTACAGAGTTGTCGTCATTCCAGTTACTTGGAATCGAAAAGTATAAACCA
CACATTGCTATAATTACTAACATTTATTCGGCGCATCTAGATTACCATGAAAATTTAGAAA
ACTATCAAAATGCTAAAAAGCAAATATATAAAAATCAAACGGAAGAAGATT ATTTGATTT
GTAATTATCATCAAAGACAAGTGATAGAGTCGGAAGAATTAAAAGCTAAGA CATTGTATT
TCTCAACTCAACAAGAAGTTGATGGTATTTATATTAAAGATGGTTTTATCA TTTATAAAGG
TGTTCGTATTATTAACACTAAAGATCTAGTATTGCCTGGTGAACATAATTTAGAAAATATA
TTAGCAGCTGTGCTTGCTTGTATTTTAGCTGGTGTACCTATTAAAGCAATTATTGATAGTT
TAACTACATTTTCAGGAATAGAGCATAGATTGCAATATGTTGGTACTAATA GAACTAATA
AATATTATAATGATTCCAAAGCAACAAACACGCTAGCAACACAGTTTGCCT TAAATTCAT
TTAATCAACCAATCATTTGGTTATGTGGTGGTTTGGATCGAGGGAATGAATTTGACGAAC
TCATTCCTTATATGGAAAATGTTCGCGCGATGGTTGTATTCGGACAAACGAAAGCTAAGT
TTGCTAAACTAGGTAATAGTCAAGGGAAATCGGTCATTGAAGCGAACAATGTCGAAGAC



GCTGTTGATAAAGTACAAGATATTATAGAACCAAATGATGTTGTATTATTG TCACCTGCTT
GTGCGAGTTGGGATCAATATAGTACTTTTGAAGAGCGTGGAGAGAAATTTATTGAAAGAT
TCCGTGCCCATTTACCATCTTATTAA 
 

> ftsQ 
Function: protein coding sequence; cell division protein Q (core genome, variable) 
Best match: ftsQ_AC027138.10[4092:5412]  
Position: 029-contig_258_RC: 20357 … 21677; Length: 1320 bp 
Sequence: 
ATGGATGATAAAACGAAGAACGATCAACAAGAATCAAATGAAGATAAAGAT GAATTAGA
ATTATTTACGAGGAATACATCTAAGAAAAGACGGCAAAGAAAAAGATCAAA GGCTACAC
ATTTTTCTAATCAAAATAAAGATGATACATCTCAACAAGCTGATTTTGATG AAGAAATTT
ACTTGATAAATAAAGACTTCAAAAAAGAACAAAGCAATGATGAAAATAATG ATTCTGCT
TCTAGTCGTGCAAATAATAATAATATCGATGATTCTACAGACTCTAATATT GAAAATGAG
GATTATAGATATAATCAAGAAATTGACGACCAAAATGAATCGAATGGAATT GCATTCGAC
AACGAACAACCTCAATCAGCTCCTAAAGAACAAAATGGCGACTCGAATGATGAGGAAAC
AGTAACGAAAAAAGAACGAAAAAGTAAAGTAACACAATTAAAGCCATTAAC ACTTGAAG
AAAAGCGGAAGTTAAGACGTAAGCGACAAAAACGAATCCAATACAGTGTTA TTACAATA
TTAATATTGTTGATTGCTGTTATATTAATTTACATGTTTTCACCACTTAGTAAAATTGCGCA
TGTAAATATAAATGGAAATAACCACGTTAGTACTTCAAAGATAAACAAAGT TTTAGGTGT
TAAAAATGATTCAAGGATGTATACGTTTAGTAAAAAAAATGCTATTAATGA TCTCGAAGA
GGATCCATTAATCAAAAGTGTTGAGATACACAAGCAATTACCAAACACATT AAACGTAG
ATATCACAGAAAATGAAATTATTGCTTTAGTGAAATATAAAGGTAAATATT TACCTTTATT
AGAAAATGGTAAATTGCTTAAAGGTTCAAATGATGTCAAAATTAATGATGC ACCTGTCAT
GGATGGTTTCAAAGGTACAAAAGAAGATGATATGATTAAGGCGTTATCTGAAATGACAC
CTGAAGTTAGACGATATATTGCCGAAGTGTCATACGCCCCAAGTAAAAACAAACAAAGC
AGAATTGAATTGTTTACGACAGATGGACTTCAAGTAATCGGTGATATTTCGACGATATCT
AAGAAAATGAAATATTATCCGCAGATGTCACAATCATTATCAAGGGATAGT TCGGGTAAA
CTAAAAACACGAGGCTATATTGATTTATCAGTCGGTGCTTCATTTATCCCATACCGTGGAA
ACACGTCTAGTCAATCAGAAAGCGATAAAAATGTGACTAAATCATCTCAAG AGGAAAAT
CAAGCAAAAGAAGAATTACAAAGCGTTTTAAACAAAATTAACAAACAATCA AGTAAGAA
TAATTAA 
 

> ftsA 
Function: protein coding sequence; cell division protein A (core genome, variable) 
Best match: ftsA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1240666:1242078] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 21782 … 23195; Length: 1413 bp 
Sequence: 
ATGGAAGAACATTACTACGTAAGTATTGATATTGGATCATCAAGCGTAAAA ACAATAGTA
GGCGAGAAATTTCACAATGGTATAAATGTGATAGGTACAGGACAAACCTACACGAGCGG
TATAAAAAATGGTTTAATTGATGATTTTGATATTGCGCGACAAGCAATCAA AGACACAAT
TAAAAAGGCATCAATCGCTTCGGGTGTTGATATTAAAGAAGTTTTCCTGAAATTACCTAT
CATTGGAACGGAAGTTTATGATGAATCAAATGAAATCGACTTTTATGAGGATACAGAAAT
CAACGGTTCACATATCGAAAAAGTATTAGAAGGTATTAGAGAAAAAAATGA TGTGCAAG
AAACAGAAGTAATTAATGTGTTCCCGATTCGTTTTATAGTCGATAAAGAAA ATGAGGTTT
CAGACCCTAAAGAATTAATTGCCAGACATTCATTAAAGGTTGAAGCAGGCGTAATTGCTA
TTCAAAAATCGATTTTAATTAATATGATTAAATGCGTAGAAGCATGTGGTG TTGATGTATT
AGATGTTTACTCTGATGCATATAACTATGGTTCAATCCTAACAGCTACTGAAAAAGAGTT
AGGTGCATGTGTCATTGATATTGGTGAAGACGTTACGCAAGTTGCTTTTTATGAACGCGG
TGAATTAGTAGATGCTGATTCTATCGAAATGGCAGGGCGTGATATTACAGACGATATTGC
ACAAGGATTAAACACTTCTTATGAAACTGCTGAAAAAGTTAAACACCAATA TGGTCATGC
ATTCTATGATTCTGCTTCAGATCAAGATATCTTCACTGTTGAACAGGTTGATAGTGATGAA
ACAGTACAGTATACTCAAAAAGATTTGAGTGACTTTATTGAAGCGCGTGTAGAAGAAATA
TTCTTCGAAGTATTTGATGTTTTACAAGATTTAGGATTAACAAAAGTAAAT GGTGGGTTTA
TTGTAACTGGTGGATCTGCAAACTTACTTGGCGTAAAAGAATTATTATCAGATATGGTAA



GTGAAAAAGTTAGAATTCACACGCCATCACAAATGGGAATTAGAAAACCTG AATTTTCTT
CAGCAATTTCTACAATTTCTAGTAGTATCGCTTTTGATGAGTTATTAGATTATGTTACAAT
TAATTATCATGATAATGAAGAAACTGAAGAAGATGTTATTGATGTGAAAGA CAAAGATA
ACGAATCTAAATTAGGCGGATTTGATTGGTTTAAACGTAAAACAAACAAAA AAGATACTC
ATGAAAATGAAGTAGAGTCAACAGATGAAGAAATTTATCAATCAGAAGATA ATCATCAG
GAACATAAACAGAATCATGAACATGTTCAAGACAAAGATAAAGATAAAGAA GAAAGTA
AATTCAAAAAACTAATGAAATCTCTATTTGAATGA 
 

> ftsZ 
Function: protein coding sequence; cell division protein Z (core genome, constant) 
Best match: ftsZ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1165556:1166728] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 23227 … 24400; Length: 1173 bp 
Sequence: 
ATGTTAGAATTTGAACAAGGATTTAATCATTTAGCGACTTTAAAGGTCATT GGTGTAGGT
GGTGGCGGTAACAACGCCGTAAACCGAATGATTGACCACGGAATGAATAATGTTGAATTT
ATCGCTATCAACACAGACGGTCAAGCTTTAAACTTATCTAAAGCTGAATCTAAAATCCAA
ATCGGTGAAAAATTAACACGTGGTTTAGGAGCAGGAGCTAATCCTGAAATCGGTAAAAA
AGCTGCAGAGGAATCTCGTGAACAAATTGAAGATGCAATCCAAGGTGCAGACATGGTAT
TTGTTACTTCTGGTATGGGTGGCGGAACTGGTACTGGTGCAGCACCAGTCGTTGCTAAAA
TTGCAAAAGAAATGGGCGCATTAACTGTTGGTGTTGTAACTCGTCCATTTAGTTTTGAAG
GACGTAAACGTCAAACTCAAGCTGCTGCTGGAGTAGAAGCTATGAAAGCTGCAGTAGAT
ACATTAATCGTTATACCAAATGACCGTTTATTAGATATCGTTGACAAATCT ACGCCAATG
ATGGAAGCATTTAAAGAAGCTGATAACGTGTTACGCCAAGGTGTACAAGGTATCTCAGAC
TTAATCGCTGTTTCTGGTGAAGTAAACTTAGACTTTGCAGACGTTAAGACAATTATGTCTA
ACCAAGGTTCTGCATTAATGGGTATTGGTGTTTCTTCTGGTGAAAATAGAGCGGTAGAAG
CTGCTAAAAAAGCAATCTCTTCTCCATTACTTGAAACATCTATCGTTGGTGCACAAGGTGT
GCTTATGAATATTACTGGTGGCGAGTCATTGTCATTATTTGAAGCACAAGAGGCTGCTGA
TATTGTCCAAGATGCTGCAGATGAAGACGTTAATATGATTTTCGGTACAGTTATTAATCCT
GAATTACAAGATGAGATTGTTGTAACAGTTATTGCAACTGGTTTTGATGACAAACCAACA
TCACATGGTCGTAAATCTGGTAGCACTGGATTCGGAACAAGCGTAAATACTTCTAGCAAT
GCAACTTCTAAAGATGAATCATTCACTTCAAATTCATCAAATGCACAAGCA ACTGATAGT
GTAAGTGAAAGAACACATACAACTAAAGAAGATGATATTCCTAGCTTCATT AGAAATAG
AGAAGAAAGACGTTCAAGAAGAACAAGACGTTAA 
 

> ylmD 
Function: protein coding sequence; putative protein similar to Bacillus subtilis YlmD (core genome, 
constant) 
Best match: ylmD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1166988:1167779] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 24659 … 25451; Length: 792 bp 
Sequence: 
GTGAATGATAATTTTAAAAAGCAACCGCATCATTTAATATATGAAGAGTTA TTACAACAA
GGTATTACTCTAGGTATTACAACTAGAGGCGATGGTTTAAGTGACTATCCTAAAAATGCT
TTTAATATGGCGAGATATATTGATGATCGCCCATATAATATTACTCAACAT CAATTGCAAT
TAGCTGAAGAAATTGCGTTTGATAGAAAAAATTGGGTGTTTCCCATTCAAACACATGAAA
ATAAAGTCGCTTGTATTACAAAGGATGATATAGGCACAAATATAGACACTT TAACTGATG
CGCTTCATGGTATTGATGCGATGTACACATATGATAGTAATGTCTTATTAACGATGTGTTA
TGCAGACTGTGTACCAGTATATTTTTATAGTACAAAACATCATTTTATTGCATTGGCGCAT
GCAGGTTGGCGTGGTACCTATACTGAAATTGTAAAAGAAGTGCTAAAACATGTGAACTTT
GATTTGAAAGACTTACATGTCGTTATTGGACCATCTACATCATCAAGTTATGAAATTAATG
ATGATATTAAAAATAAATTTGAAACATTGCCAATTGATAGTGCCAACTATA TTGAAACTA
GAGGACGAGATCGTCATGGTATTGATTTGAAAAAAGCCAATGCTGCATTATTAAATTATT
ATGGTGTTCCTAAAGAAAATATTTATACGACAGCGTATGCTACATCTGAACATTTAGAAT
TATTTTTCTCTTATCGATTAGAAAAAGGTCAAACAGGACGCATGTTAGCATTCATTGGTCA
ACAGTAA 
 



> ylmE 
Function: protein coding sequence; putative protein similar to Bacillus subtilis YlmE (core genome, 
constant) 
Best match: ylmE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1167797:1168471] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 25468 … 26143; Length: 675 bp 
Sequence: 
TTGCGTGTGAAAGATAATTTACAACAAATCTCAACACAAATTAATGACAAA AGTGAAAA
AAATAATTTTTCAACAAAACCAAACGTGATTGCAGTTACAAAATATGTTAC AATAGAGCG
AGCTAAAGAAGCGTATGAGGCTGGAATAAGACATTTTGGTGAGAATAGATTGGAAGGCT
TTTTACAAAAGAAAGAAGCATTACCATCAGATGCGGTGATCCATTTTATAGGATCATTAC
AATCTCGAAAAGTTAAGGGCGTTATAAACGACGTAGATTATTTCCATGCTTTAGATCGAT
TGAGCTTAGCCAAAGAAATTAACAAACGTGCAGAACATAAAATTAAATGTT TCTTGCAAG
TGAACGTTTCGGGAGAAGCTTCTAAACATGGTATTGCTTTAGAAGATGTTGATCAGTTTAT
AGATGATCTTAAAAAATATGACAAAATCGAAATTGTAGGTTTAATGACGAT GGCACCATT
GACAGATGATGAAGCATATATTAGATCGTTATTTAAACAGTTACGTTTGAA AAAAGAAGA
AATACAACGACTCAATTTAGAATATGCGCCTTGTGATGAATTATCAATGGGAATGAGTAA
TGACTATCTTATTGCAGTTGAAGAAGGTGCGACGTTTGTTAGAATTGGGACTAAACTTGT
AGGAGAAGAGGAGTGA 
 

> sepF 
Function: protein coding sequence; cell division protein (core genome, constant) 
Best match: sepF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1168468:1169031] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 26139 … 26703; Length: 564 bp 
Sequence: 
GTGAGCCACTTGGCTTTAAAAGATTTATTTAGTGGATTTTTTGTAATAGATGATGAAGAG
GAAGTAGAAGTACCTGACAAACAACAACAGGTCAATGAAGCGCCAGCAAAAGAGCAGTC
ACAACAAACAACAAAACAAAACGCAATCAAATCAGTCCCTCAAAAATCTGC ATCAAGAT
ATACAACAACGTCAGAAGAAAGGAATAACCGTATGTCTAATTATTCAAAAA ATAATTCAC
GTAATGTTGTAACTATGAACAATGCTACACCAAACAATGCATCACAAGAAA GTTCAAAA
ATGTGTTTATTCGAACCACGTGTTTTTTCAGATACACAAGATATTGCTGATGAGCTTAAAA
ACCGCCGTGCGACACTTGTCAATTTACAACGTATTGATAAAGTATCAGCGAAAAGAATTA
TTGATTTTTTAAGCGGTACTGTTTATGCAATCGGTGGAGATATCCAACGTGTAGGTACTGA
TATTTTCTTATGTACGCCTGATAATGTGGAAGTAGCTGGAAGCATTACAGACCATATTGA
AAATATGGAACATTCATTCGACTAA 
 

> ylmG 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: ylmG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1169043:1169333] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 26714 … 27005; Length: 291 bp 
Sequence: 
ATGGATATAAATGTGCTAGCTACAATATTTAAATTTATCCTTTTTGTTGTT GAAATTTATT
ATTTCGGCATGATTATATATTTCTTTACATCTTGGGTACCAAGTATTAGAGAAACTAAGGT
AGGTTATTTTTTAGCGAAAATATATGAACCTTTCTTACAACCATTTAGAAA AGTAATTCCA
CCTATTGGAATTATCGACATATCATCAATCGCTGCAATTATCGTTTTAGTATTATTCCAAA
AAGGGTTACTCCAAATCTTTAATTGGATTTTAATTCAATTACAATAA 
 

> ylmH 
Function: protein coding sequence; putative protein similar to Bacillus subtilis YlmH (core genome, 
variable) 
Best match: ylmH_CC008_21232_AGTY01000013.1[4773:5579:r]  
Position: 029-contig_258_RC: 27087 … 27894; Length: 807 bp 
Sequence: 
ATGGTATTTTATAATTTTTTTAAGGTAGTGATTAACATAGATATTTATCAA CACTTTAGAC
AGGAAGAATACGAATTAATTGATCAGCTAACGGATAAATGTGATCAAGCGGAACAGCAT
TATGCACCAGTATTAACGCATTTTTTAGATCCAAGAGAGCAATATATATTGGAAGTGATT



TGTGGCAGTTATGAAGATTTAAACGTATCTTTTTATGGTGGACCTAATGCTGAAAGAAAA
AGAGCAATCATTTCGCCGAACTATTATGAACCTAAAGAAAGCGACTTTGAATTAACTTTA
ATGGAAATAGATTATCCTGAAAAATTCGTCACTTTAAAACATCAACATATT TTAGGGACA
TTAATGTCTTTAGGTATCGAACGCGAACAAGTTGGAGATATAATTGTGAATGAACGAATT
CAATTTGTTTTGACAAGTAGATTGGAATCATTTATTATGTTAGAATTACAA CGTATTAAAG
GCGCATCAGTTAAACTTTATACTATTCCAGTAACAGATATGATACAATCTA ATGAGAATT
GGAAAAATGAAAGTGCAACAGTTAGTTCTTTAAGGTTAGATGTTGTTATTA AAGAAATGA
TACGTAAATCACGTACGATTGCGAAACAACTAATCGAAAAAAAACGTGTTA AAGTGAAT
CACACTATTGTTGATTCAGCAGATTTTCAATTACAAGCAAATGATTTAATA TCCATCCAAG
GTTTTGGTAGAGCACACATTACTGACTTAGGTGGTAAAACTAAAAAAGATA AAACGCAC
ATTACCTATAGAACATTATTCAAATAG 
 

> Q7A131 
Function: protein coding sequence; putative cell-division initiation protein DivIVA (core genome, 
constant) 
Best match: Q7A131_CC005_21201_AFTO01000027.1[4638:5254:r]  
Position: 029-contig_258_RC: 27917 … 28535; Length: 618 bp 
Sequence: 
ATGCCTTTTACACCAAATGAAATTAAGAATAAAGAGTTTTCACGTGTAAAG AATGGTTTA
GAACCTACTGAAGTTGCTAATTTTTTGGAGCAACTAAGCACTGAAATTGAACGTCTTAAA
GAAGATAAAAAACAACTTGAAAAAGTAATCGAAGAGAGAGATACTAATATT AAGTCTTA
TCAAGACGTGCATCAATCTGTAAGTGATGCTTTGATACAAGCTCAAAAAGCTGGTGAAGA
AACTAAGCAAGCTGCAGAGAAACAAGCTGAAGCGATTATAGCTAAGGCAGAAGCGCAAG
CTAATCAAATGGTTGGTGACGCGGTAGAAAAAGCACGCCGTTTAGCATTCCAGACTGAAG
ATATGAAACGCCAATCAAAAGTATTTAGATCGCGTTTCCGTATGTTAGTTGAAGCGCAAT
TAGACTTATTAAAAAACGAAGATTGGGATTACTTGTTGAATTATGATTTAG ACGCTGAAC
AAGTGACGCTTGAAAATATTCATCATTTGCATGAAAATGATTTAAAGCCAG ATGAAGTTG
CAGCAAATGCACAAAATAATGCATCAAATACACCAGACAATAATCAACAAT CCAATGAT
TCAGAAACAACTAAGAAGTAA 
 

> tbox11 
Function: noncoding RNA T-box leader element (core genome, constant) 
Best match: tbox11_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1170869:1171041] (completely identical) 
Position: 029-contig_258_RC: 28540 … 28713; Length: 173 bp 
Sequence: 
AAATAAAGACAGACGCGTAATATACATTTAACTTTTCACAGCGAATTAGGT AATGGTGAG
AGCCTAGTAAAAGCATGTATGTTATATCACTGGCTTTTTAATATTTAAATA ATGTAATGAG
AGAACTCTAAGTTGAGTTAATAAGGGTGGTACCGCGAGCAATCGTCCCTTTT 
 

> ileS 
Function: protein coding sequence; isoleucyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: ileS_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1107130:1109883] 
Position: 029-contig_258_RC: 28755 … 31509; Length: 2754 bp 
Sequence: 
ATGGATTACAAAGAAACGTTATTAATGCCTAAAACAGATTTCCCAATGCGA GGTGGTTTA
CCAAACAAGGAACCGCAAATTCAAGAAAAATGGGATGCAGAAGATCAATAC CATAAAGC
GTTAGAAAAAAATAAAGGTAACGAAACATTCATTTTACATGATGGCCCACC ATACGCGA
ATGGTAACTTACATATGGGACATGCCTTGAACAAAATTTTAAAAGACTTTA TTGTACGTT
ATAAAACTATGCAAGGGTTCTATGCACCATACGTACCAGGTTGGGATACACATGGTTTAC
CAATTGAACAAGCATTAACGAAAAAAGGTGTTGACCGAAAGAAAATGTCAA CGGCTGAA
TTCCGTGAGAAATGTAAAGAATTTGCTTTAGAACAAATTGAATTACAGAAA AAAGATTTT
AGACGTTTAGGTGTTCGTGGTGACTTTAATGATCCATATATTACATTAAAACCTGAATACG
AAGCTGCACAAATTCGTATTTTTGGAGAAATGGCAGATAAAGGTTTAATTTATAAAGGTA
AAAAGCCAGTTTATTGGTCTCCTTCAAGTGAGTCTTCATTAGCAGAAGCAGAAATTGAAT
ATCACGATAAACGTTCAGCATCAATTTACGTTGCATTTGACGTTAAAGATGACAAAGGTG



TCGTTGATGCAGATGCTAAATTTATTATCTGGACAACAACGCCATGGACAATTCCATCAA
ATGTTGCAATTACCGTTCATCCTGAATTAAAATATGGTCAATACAATGTAA ATGGCGAAA
AATATATTATTGCAGAAGCCTTATCTGACGCTGTAGCAGAAGCACTGGATTGGGATAAAG
CATCAATCAAATTAGAAAAAGAATACACAGGTAAAGAATTGGAGTATGTTG TAGCACAA
CATCCATTCTTAGACAGAGAATCGTTAGTGATTAATGGTGATCATGTTACTACAGATGCT
GGTACAGGTTGTGTACATACAGCACCAGGCCACGGGGAAGATGACTATATTGTTGGTCAA
AAATATGAATTACCAGTAATTAGTCCAATCGATGATAAAGGTGTATTTACT GAAGAAGGC
GGCCAATTTGAAGGGATGTTCTATGATAAAGCTAATAAAGCCGTTACTGATTTATTAACA
GAAAAAGGTGCACTATTAAAATTAGACTTTATTACACATAGCTATCCACAC GACTGGAGA
ACAAAAAAACCTGTAATCTTCCGTGCTACACCACAATGGTTTGCCTCAATCAGTAAAGTA
AGACAAGATATTTTAGATGCAATCGAAAATACAAACTTCAAAGTAAATTGG GGTGAAAC
ACGTATTTACAATATGGTTCGTGACCGTGGCGAATGGGTTATTTCTCGTCAACGTGTGTGG
GGTGTACCGTTACCAGTATTTTATGCTGAAAATGGCGAAATTATCATGACGAAAGAAACA
GTGAATCATGTTGCTGATTTATTTGCAGAACACGGTTCAAATATTTGGTTTGAAAGAGAA
GCGAAAGACTTACTACCAGAAGGATTTACACATCCAGGCAGCCCTAACGGTACATTTACT
AAAGAAACAGACATTATGGACGTTTGGTTTGATTCTGGTTCATCACACCGTGGCGTGTTG
GAAACAAGACCGGAATTAAGTTTCCCAGCGGATATGTATTTAGAAGGTAGTGACCAATAT
CGTGGTTGGTTCAACTCTTCTATCACAACTTCAGTTGCTACAAGAGGAGTATCACCTTATA
AATTCTTACTTTCTCATGGTTTTGTTATGGATGGTGAAGGTAAGAAAATGAGTAAATCTTT
AGGTAATGTGATTGTACCTGACCAAGTGGTTAAACAAAAAGGTGCTGATATTGCGAGACT
TTGGGTAAGTAGTACGGACTATTTAGCTGATGTTAGAATTTCTGATGAAATTTTAAAACA
AACATCTGATGTTTATCGTAAAATCAGAAATACATTAAGATTTATGTTAGG TAACATTAA
CGATTTCAATCCTGACACAGATAGCATTCCTGAATCAGAGTTATTAGAAGTGGATCGTTA
CTTGCTAAATCGTTTACGTGAATTTACTGCAAGTACGATTAACAACTATGAAAACTTTGAC
TACTTAAATATTTATCAAGAAGTTCAAAACTTTATCAATGTTGAGTTAAGT AATTTCTATT
TGGATTACGGTAAAGATATTTTATATATTGAACAACGTGATTCTCATATCCGTCGTAGTAT
GCAAACAGTGTTATATCAAATTTTAGTTGATATGACGAAGTTGTTAGCACCAATCTTAGT
GCATACAGCTGAAGAAGTTTGGTCTCATACACCACATGTTAAAGAAGAAAGTGTTCACTT
AGCAGACATGCCTAAAGTTGTAGAAGTAGATCAAGCTTTATTGGATAAATGGCGTACATT
TATGAATTTACGTGATGATGTGAACCGTGCATTAGAAACTGCTCGTAATGAAAAAGTTAT
TGGTAAATCATTAGAAGCTAAAGTTACGATTGCTAGTAACGATAAATTTAA TGCATCTGA
ATTCTTAACTTCATTTGATGCATTACATCAATTATTTATCGTGTCACAAGTTAAAGTTGTA
GATAAGTTAGACGATCAGGCAACAGCTTATGAACATGGTGATATTGTCATCGAACATGCA
GATGGTGAAAAATGTGAAAGATGTTGGAACTATTCAGAGGATCTTGGTGCTGTTGATGAA
TTGACGCATCTATGTCCACGATGCCAACAAGTTGTAAAATCACTTGTATAA 
 

> A5IS80 
Function: protein coding sequence; glyoxalase family protein (core genome, constant) 
Best match: A5IS80_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1250683:1251480] 
Position: 029-contig_258_RC: 31798 … 32596; Length: 798 bp 
Sequence: 
ATGTATCATAACAGTAACGCAAACTTTGTAAATGGTATCACTTTAAATGTG AGAGATAAG
AATGAATTAAAGCCATTTTATGAGGACGTATTAGGATTAAATATTATAAAT GAGACATTA
ACATCGATACAATATGAAGTAGGTCAAAATAATCATGTCATTACACTTGTT GAATTACAA
AATGGACGTGAACCTTTAATGTCCGAAGCGGGACTGTTTCATATCGCAATTAAACTACCT
CAAATTAGTGATTTAGCTAATTTACTAATTCATTTAAGCGAATATGATATT CCAGTTAACG
GAGGTATACAGCCTGCTTCGTTATCATTATTTTTTGAAGACCCAGAAGGAAACGGTTTTA
AATTTTATGTTGATAAAGACGAAGCGCAATGGACGAGGCAAAATGATTTAGTAAAAATT
GATATTAGACCATTAAATGTACCGAGATTAGTGAGTCATGCAACAAAATTG TTATGGTTA
GGTATTCCAGATGACGCTATTATAGGTGCATTGCATATTAAGACAATTCATTTATCAGAG
GTAAAAGACTACTACCTCGATTATTTTGGACTAGAGCAATCGGCATATATGGATGATTAT
TCAATATTTTTAGCATCGAATGGCTATTATCAACATTTGGCCATGAATGATTGGGTATCAG
CAACGAAACGTGTAGAAAATTTTGATACGTATGGATTAGCAATTGTTGACTTTCATTATCC
TGAAACAACACATTTAAATTTACAAGGTCCGGATGGTATCTATTATCGCTTTAATCATATC
GAAGTTGAAGATTAG 
 



> txbi_universal1 
Function: bidirectional rho independent terminator 
Best match: txbi_universal1_CC005_ED98-hen_CP001781.1[1188459:1188529] (completely 
identical) 
Position: 030-contig_240: 207 … 278; Length: 71 bp 
Sequence: 
TGTATAAATAGAGAACAGCAGTAAGATAATTTTTAATTAGAAAATATCTTA CTACTGTCT
TTTTAGGGATT 
 

> lspA 
Function: protein coding sequence; lipoprotein signal peptidase (core genome, constant) 
Best match: lspA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1175777:1176268] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 487 … 979; Length: 492 bp 
Sequence: 
ATGCACAAAAAATATTTTATTGGCACTTCCATTTTAATAGCAGTATTTGTC GTTATATTTG
ACCAAGTTACTAAATATATTATAGCTACTACAATGAAAATTGGAGATTCAT TTGAAGTGA
TACCGCACTTTTTAAACATAACATCACATCGAAATAATGGTGCTGCATGGGGAATATTGA
GTGGAAAAATGACATTTTTCTTTATTATTACCATTATTATATTAATAGCCT TAGTATATTTC
TTTATTAAAGATGCTCAATATAATTTGTTTATGCAAGTTGCTATTAGTTTA CTTTTTGCAGG
TGCACTTGGAAACTTTATTGATAGAATTTTAACAGGAGAAGTTGTTGACTTTATTGATACA
AATATTTTTGGTTATGATTTTCCAATATTTAATATCGCAGATTCAAGTTTA ACAATTGGTG
TAATATTAATTATTATTGCCTTATTAAAGGATACTTCCAATAAAAAGGAGA AGGAGGTTA
AGTAA 
 

> ylyB 
Function: protein coding sequence; ribosomal large subunit pseudouridine synthase (core genome, 
constant) 
Best match: ylyB_CC001_ATCC51811-ST1_ADVP01000009.1[220028:220945:r] 
Position: 030-contig_240: 978 … 1896; Length: 918 bp 
Sequence: 
ATGGAGACTTATGAATTTAACATTACAGATAAAGAACAAACAGGTATGCGT GTAGATAA
GTTGCTGCCTGAATTAAATAGTGATTGGTCTCGTAACCAGATACAAGATTGGATTAAAGC
AGGTTTAGTCGTTGCAAACGATAAAGTTGTTAAATCTAATTATAAAGTGAA ACTTAATGA
TCATATAGTTGTCACTGAAAAAGAAGTGGTTGAAGCTGATATTCTACCTGAAAATTTAAA
TTTAGATATTTATTATGAAGATGACGATGTTGCAGTTGTATATAAACCGAA AGGCATGGT
AGTTCATCCATCACCAGGGCATTATACCAATACATTAGTTAATGGTTTAATGTATCAAATT
AAAAATTTGTCAGGTATTAATGGAGAAATTCGTCCAGGTATTGTTCACCGTATAGATATG
GATACTTCTGGTTTATTAATGGTTGCTAAAAATGATATTGCTCATCGTGGGCTTGTAGAAC
AATTAATGGATAAATCTGTTAAAAGAAAATATATCGCTTTAGTTCACGGGA ATATTCCTC
ATGATTACGGTACAATCGATGCGCCAATTGGTAGAAACAAAAATGATCGTCAATCTATGG
CTGTTGTTGATGATGGTAAGGAAGCAGTGACACATTTTAACGTACTAGAACATTTTAAAG
ATTATACGCTTGTTGAATGTCAACTTGAAACAGGACGTACGCATCAAATCCGTGTTCACA
TGAAATATATTGGCTTCCCATTAGTTGGTGATCCAAAGTATGGACCGAAAAAGACATTGG
ATATTGGTGGTCAAGCTCTACATGCTGGACTTATTGGATTCGAACATCCAGTAACAGGTG
AATATATTGAAAGACATGCTGAATTACCACAAGACTTTGAAGATTTATTAG ATACAATTC
GAAAAAGAGATGCATAA 
 

> pyrR 
Function: protein coding sequence; pyrimidine operon regulator and uracil phosphoribosyltransferase 
(core genome, constant) 
Best match: pyrR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1177585:1178112] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 2295 … 2823; Length: 528 bp 
Sequence: 
ATGTCTGAACGTATCATAATGGATGATGCCGCAATACAACGTACAGTGACGAGAATCGCT
CACGAAATTTTGGAGTATAACAAAGGTACTGATAATTTAATTCTTTTAGGT ATCAAAACA



AGAGGTGAATATTTAGCGAATCGTATACAAGATAAAATTCATCAAATTGAG CAACAACGT
ATACCTACTGGAACAATTGATATTACATACTTTAGAGATGATATAGAGCAC ATGTCATCA
CTTACGACAAAAGACGCAATAGACATCGACACAGATATTACAGATAAAGTA GTCATCATT
ATTGATGATGTGCTGTATACTGGTCGAACGGTTCGTGCTTCACTTGATGCTATTTTGCTAA
ATGCTAGACCTATTAAAATTGGTTTAGCTGCTTTGGTTGATCGAGGACATCGTGAGTTACC
AATTCGAGCAGATTTTGTTGGTAAAAATATACCTACTTCTAAAGAGGAAAC GGTAAGTGT
CTATTTAGAAGAAATGGATCAAAGAAATGCAGTTATAATTAAATAA 
 

> pyrP 
Function: protein coding sequence; uracil-cation symporter (core genome, constant) 
Best match: pyrP_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[210156:211463:r] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 3040 … 4348; Length: 1308 bp 
Sequence: 
ATGCAAAATGATGAAATGTTTGAACGAACAGTAAAACCAGTACTAGATGTA AATGAAAA
ACCACAACCAGCGCAATGGGCATTTTTAAGCTTACAACATTTATTTGCGATGTTTGGCGC
AACAGTACTAGTACCATTCTTAACAGGACTACCAATATCCGCAGCGTTACTAGCTTCGGG
AATCGGTACATTACTTTATATCTTAATAACGAAGGCGCAAATACCAGCATA CTTGGGATC
TAGCTTTGCATTTATCACACCAATTATCACGGGATTAAGTACGCATAGCTTAGGAGACAT
GCTTGTAGCATTATTCATGAGTGGTGTTATGTACGTCATCATCGGAATTCTAATCAAATTA
AGTGGGACAGCATGGTTAATGAAATTATTACCACCAGTTGTTGTTGGACCAGTCATCATG
GTAATTGGTTTAAGCTTAGCGCCTACTGCAGTCAATATGGCAATGTATGAAAATCCTGGA
GATATGAAAGGTTACAATATCAGTTTCTTAATTGTTGCAATGATAACCTTGCTTGTAACAA
TAGTCGTTCAAGGATTTTTTAAAGGATTCCTATCTTTAATACCAGTACTTGTAGGTATTAT
CGTAGGTTATGTGGTAGCGATTTTTATGGGGATTGTGAAATTTGATGCAATTATGTCAGCA
AAATGGATAGATTTCCCTCATATTTATCTGCCATTTAAAGATTATGTACCTTCATTTCACTT
AGGACTTGTACTTGTAATGATTCCGATTGTGTTTGTAACAGTAAGTGAACATATTGGGCA
CCAAATGGTATTGAATAAAATCGTAGGTAGAAACTTCTTTGAAAAGCCAGGACTTGATAA
ATCAATCATTGGTGATGGTGTTTCTACAATGTTTGCCAGTATTATTGGTGGACCACCAAGT
ACAACATACGGTGAAAATATCGGTGTATTAGCGATTACCAGAATATACAGTATTTACGTC
ATTGGTGGTGCAGCAGTTATAGCAATTGTTTTAGCATTCATTGGTAAGTTCACTGCATTAA
TTTCTTCTATACCTACACCAGTTATGGGAGGAGTATCTATATTACTTTTCGGAATTATTGC
AGCAAGTGGCTTAAGAATGTTAGTTGAAAGCAAAGTAGATTTTGCGAACAATCGAAATTT
AGTTATAGCTTCTGTAATTTTAGTTGTAGGTATCGGTAATTTAGTATTTAACTTAAAAGAA
ATTGGTATCAACCTTCAAATTGAGGGGATGGCATTAGCTGCACTTTCAGGAATTATTTTGA
ACTTAATCTTACCTAAAGAGAAAAAACAAAACAATTAA 
 

> pyrB 
Function: protein coding sequence; aspartate carbamoyltransferase (core genome, constant) 
Best match: pyrB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1179665:1180546] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 4375 … 5257; Length: 882 bp 
Sequence: 
ATGAATCATTTATTATCAATGGAACATTTATCTACAGATCAAATATACAAA CTTATCCAA
AAGGCAAGTCAATTTAAATCTGGTGAACGTCAACTACCAAACTTTGAAGGGAAATATGTC
GCAAATTTATTCTTTGAAAATTCTACTCGAACAAAATGTAGTTTTGAAATG GCAGAACTT
AAGCTAGGGTTAAAAACGATTAGCTTTGAAACATCAACATCATCTGTTTCAAAAGGTGAA
TCTTTATATGACACATGTAAAACTTTAGAAAGTATTGGCTGTGATTTATTA GTCATTAGAC
ATCCGTTTAATAACTACTATGAAAAATTAGCGAATATTAACATCCCAATTG CGAATGCTG
GTGATGGTAGTGGACAACATCCAACACAAAGTTTACTTGATTTAATGACGATATATGAAG
AATATGGATATTTTGAAGGCTTGAATGTATTGATTTGTGGAGACATTAAAA ATTCACGTG
TCGCACGTAGTAATTACCATAGTTTAAAAGCATTAGGTGCAAACGTAATGTTTAATAGCC
CAAATGCTTGGATTGATGATTCTTTAGAAGCACCTTATGTAAATATAGATGATGTTATAG
AAACAGTAGATATAGTTATGTTATTAAGAATTCAACATGAAAGACATGGGC TTGCAGAAG
AAACTAGATTTGCAGCAGATGATTATCATCAAAAGCATGGCTTAAATGAAG TGCGCTATA
ACAAATTACAAGAACATGCTATTGTTATGCATCCGGCACCTGTGAATAGAGGAGTAGAAA



TACAAAGCGATTTAGTAGAAGCTTCAAAATCAAGAATTTTTAAGCAAATGG AAAATGGC
GTTTACTTAAGAATGGCAGTCATTGATGAATTATTAAAATAG 
 

> pyrC 
Function: protein coding sequence; dihydroorotase (core genome, constant) 
Best match: pyrC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1257091:1258365] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 5274 … 6549; Length: 1275 bp 
Sequence: 
ATGAAATTAATTAAAAACGGTAAAGTATTACAAAATGGAGAATTACAACAA GCAGATAT
TTTAATTGATGGTAAGGTAATTAAACAAATTGCACCTGCAATTGAACCAAG CAATGGTGT
TGACATCATAGATGCGAAAGGTCACTTTGTGTCACCTGGATTTGTCGATGTTCATGTTCAT
TTACGTGAACCTGGTGGTGAATATAAAGAGACAATTGAAACTGGTACTAAAGCTGCTGCT
AGAGGCGGATTTACAACTGTATGTCCAATGCCTAACACAAGACCGGTACCAGATTCTGTA
GAACATTTTGAAGCTTTACAAAAATTAATCGATGACAATGCTCAAGTACGT GTATTACCT
TATGCTTCAATTACAACACGTCAATTAGGTAAAGAATTGGTTGATTTCCCAGCACTAGTA
AAAGAAGGTGCCTTTGCGTTTACAGATGACGGTGTAGGAGTACAAACTGCAAGCATGAT
GTATGAAGGCATGATTGAAGCTGCAAAAGTAAACAAAGCCATCGTAGCACACTGTGAAG
ATAATTCATTAATCTATGGTGGTGCAATGCATGAAGGGAAACGCAGTAAAGAGTTAGGTA
TACCAGGTATTCCAAACATTTGTGAATCTGTTCAAATCGCAAGAGATGTACTATTAGCTG
AAGCAGCAGGTTGTCATTATCATGTATGTCATGTTTCTACTAAAGAAAGTGTTAGAGTCA
TTCGTGACGCTAAACGCGCAGGCATTCATGTTACAGCTGAAGTTACACCACACCATTTAT
TGTTAACAGAAGATGATATTCCTGGTAATAATGCCATTTATAAAATGAATC CACCATTGA
GAAGTACTGAAGATAGAGAGGCTTTGTTAGAAGGGTTACTAGACGGTACAATTGACTGTA
TCGCAACAGACCATGCACCACATGCACGTGATGAAAAAGCACAACCAATGGAAAAAGCA
CCATTCGGAATTGTTGGTAGTGAAACAGCATTCCCATTATTATATACGCATTTTGTAAAAA
ATGGTGATTGGACATTACAACAATTAGTAGATTACTTAACAATTAAACCAT GTGAGACAT
TTAATTTAGAATACGGCACATTAAAAGAAAATGGTTATGCAGATTTAACAA TCATTGATT
TAGATAGTGAACAAGAAATTAAAGGAGAAGATTTCTTATCAAAAGCAGATA ATACACCA
TTTATCGGCTATAAAGTTTATGGAAATCCGATCTTAACAATGGTTGAAGGCGAAGTTAAA
TTTGAGGGGGATAAATAA 
 

> pyrAA 
Function: protein coding sequence; carbamoyl-phosphate synthase short chain (core genome, constant) 
Best match: pyrAA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1258367:1259467] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 6550 … 7651; Length: 1101 bp 
Sequence: 
ATGCAAAGCAAACGTTATCTAGTGTTAGAAGACGGTTCTTTTTACGAAGGCTACCGTTTA
GGATCTGATAACTTAACTGTAGGAGAAATTGTATTTAATACAGCTATGACA GGTTATCAA
GAAACTATTTCAGATCCATCATATACAGGTCAGATCATTACTTTTACGTATCCATTAATCG
GTAATTATGGTATCAATAGAGACGATTTTGAATCATTAGTACCTACATTAA ACGGTATTGT
AGTGAAAGAAGCGAGTGCGCATCCAAGTAATTTTAGACAACAAAAGACACTTCATGACG
TTTTAGAATTGCATCAAATTCCAGGGATTGCAGGTGTTGATACAAGAAGTATTACGCGTA
AAATTCGACAACACGGTGTGTTAAAAGCTGGTTTTACTGATCGAAAAGAAGATATTGATC
AACTTGTCAAACATTTACAACAAGTAGAATTACCTAAAAACGAAGTAGAAA TCGTTTCGA
CTAAAACACCGTATGTTTCGACAGGTAAGGATCTAAGTGTCGTACTTGTAGACTTTGGTA
AGAAGCAAAATATTGTTCGAGAATTAAACGTCAGAGGTTGTAACGTCACAGTTGTACCAT
ATACAACTACTGCCGAAGAAATTTTAGCAATGGCTCCAGATGGCGTTATGCTATCAAACG
GACCAGGTAATCCTGAAGTTGTAGAATGTGCGATTCCAATGATTCAAGGAATTTTAGGGA
AAATTCCGTTCTTTGGTATCTGTCTAGGACATCAACTTTTTGCATTATCTCAAGGAGCAAG
CTCATTTAAAATGAAGTTTGGTCATCGTGGTGCGAACCATCCAGTTAAAAATTTAGAGAC
TGGAAAAGTTGATATTACGAGTCAAAACCATGGATATGCAATAGATATAGA TTCGTTAAA
AAGTACTGATTTAGAAGTTACTCATCTTGCATTAAATGATGGTACTGTAGAAGGTTTAAA
ACATAAAACATTACCAGCATTTTCTGTTCAATACCATCCTGAAGCAAATCCAGGACCGTC
AGATTCAAACTATCTATTTGATGATTTTGTAGCAATGATGACTAATTTTAA GGAAAAGGA
GCGTCATATCAATGCCTAA 



 

> pyrAB 
Function: protein coding sequence; carbamoyl-phosphate synthase large chain (core genome, constant) 
Best match: pyrAB_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[203687:206860:r] 
Position: 030-contig_240: 7643 … 10817; Length: 3174 bp 
Sequence: 
ATGCCTAAACGTAATGATATCAAAACAATTTTAGTAATAGGGTCTGGGCCAATTATCATA
GGTCAAGCAGCTGAATTTGATTATGCTGGAACACAAGCATGTCTAGCTTTAAAAGAAGAG
GGATATCGAGTTATTCTTGTAAATTCAAATCCAGCGACAATCATGACTGATAAGGAAATT
GCGGATAAAGTATATATCGAACCGTTAACTCATGATTTTATAGCGCGAATTATACGTAAA
GAGCAACCTGACGCTTTACTTCCAACTTTAGGTGGTCAAACAGGTTTAAACATGGCGATT
CAACTACACGAAAGTGGTGTGCTTCAAGATAATAACGTCCAATTATTAGGAACTGAGCTA
ACATCAATTCAACAAGCAGAAGACCGTGAAATGTTTAGAACATTAATGAAT GATTTAAAC
GTTCCTGTACCAGAGAGTGACATTGTAAATACAGTAGAGCAAGCCTTTAAATTCAAAGAG
CAAGTGGGATACCCGCTAATTGTTAGACCGGCATTTACGATGGGTGGTACCGGAGGCGGT
ATTTGTCATAATGATGAAGAATTACATGAAATCGTCTCAAATGGTCTTCAT TATAGTCCAG
CAACGCAATGTTTATTAGAAAAATCTATCGCAGGTTTTAAAGAAATCGAAT ACGAAGTAA
TGCGTGATAAAAACGATAATGCCATCGTTGTATGTAACATGGAAAATATTGATCCAGTTG
GTATTCATACAGGCGATTCAATTGTTGTGGCTCCTAGCCAAACATTATCAGATGTTGAGTA
TCAAATGTTACGTGATGTTTCATTAAAAGTTATTCGAGCTTTAGGTATCGAAGGTGGTTGT
AATGTTCAATTAGCATTAGATCCCCATTCATTCGATTATTATATTATAGAA GTAAATCCGC
GTGTATCACGTTCATCAGCGTTAGCTTCAAAAGCAACAGGATATCCTATTGCAAAATTAG
CTGCTAAAATCGCGGTTGGTCTAACATTAGATGAAATGTTAAATCCAATTACAGGAACAT
CTTATGCAGCGTTTGAACCAACTTTAGACTATGTGATTTCAAAAATACCAAGATTTCCTTT
TGATAAATTTGAAAAAGGAGAACGAGAGCTTGGCACACAAATGAAAGCAAC AGGTGAAG
TTATGGCCATTGGTCGAACTTACGAAGAATCATTGTTAAAAGCAATTCGATCACTTGAGT
ATGGTGTGCATCACTTAGGATTACCAAATGGTGAAAGCTTCGATCTTGATTATATTAAAG
AACGTATTTCACACCAAGATGATGAACGATTATTTTTCATCGGCGAAGCAATTAGAAGAG
GCACAACATTAGAAGAAATTCATAATATGACTCAGATTGATTACTTCTTCT TACACAAGTT
CCAAAACATTATTGATATTGAGCATCAATTAAAAGAGCATCAAGGTGATTT AGAATATCT
TAAATATGCAAAAGATTATGGATTTAGTGATAAAACAATAGCGCATCGCTT TAATATGAC
GGAAGAAGAAGTATATCAATTGCGTATGGAAAATGATATTAAACCTGTTTA CAAGATGGT
TGATACTTGCGCAGCTGAATTTGAATCTTCAACACCATATTATTATGGTACATACGAAACT
GAAAATGAATCCATAGTTACTGACAAAGAAAAAATCTTAGTATTAGGCTCT GGACCAATT
CGAATCGGCCAAGGTGTAGAATTTGACTATGCGACAGTTCACGCCGTTTGGGCAATTCAA
AAAGCAGGGTACGAAGCGATAATTGTGAATAACAATCCAGAAACAGTTTCA ACAGACTT
CTCAATTTCTGACAAATTATACTTTGAACCTTTAACTGAAGAAGATGTGAT GAATATCATT
AATTTAGAAAAACCTAAAGGTGTCGTTGTACAATTTGGAGGACAAACAGCGATTAATTTA
GCAGACAAATTGGCTAAACATGGTGTTAAAATACTTGGTACTTCACTAGAAAATCTAAAT
CGTGCTGAAGATAGAAAAGAATTTGAAGCACTATTAAGAAAAATTAACGTG CCACAGCC
ACAAGGAAAAACAGCTACATCACCTGAGGAAGCATTAGCGAATGCTGCAGAAATCGGAT
ATCCGGTTGTAGTAAGACCTTCTTATGTATTAGGTGGTCGCGCAATGGAAATTGTAGACA
ATGACAAAGAGTTAGAAAACTATATGACCCAGGCTGTAAAAGCGAGTCCGGAACATCCG
GTACTAGTCGATAGATATTTAACTGGTAAAGAAATTGAAGTTGATGCGATTTGTGATGGA
GAAACGGTCATTATTCCAGGAATCATGGAACATATTGAACGTGCTGGTGTGCATAGTGGT
GACTCAATCGCTGTATATCCGCCACAAACTTTGACAGAAGACGAGTTAGCAACACTTGAG
GACTATACTATAAAATTAGCTAAAGGTTTAAACATCATTGGCTTAATCAAC ATTCAATTC
GTTATAGCTCACGATGGTGTGTATGTTTTAGAAGTAAATCCACGTTCTAGTAGAACGGTA
CCATTCTTAAGTAAAATTACTGATATTCCAATGGCACAATTAGCTATGCGAGCAATCATT
GGGGAAAAACTAACAGATATGGGTTATCAAGAAGGGGTTCAACCATATGCTGATGGTGT
CTTTGTGAAAGCACCGGTATTTAGTTTTAATAAATTGAAAAATGTTGATAT TACTTTAGGA
CCTGAAATGAAGTCAACAGGTGAAGTGATGGGGAAAGATACTACATTAGAAAAGGCGTT
ATTCAAAGGGTTAACAGGTAGTGGTGTTGAAGTTAAAGATCACGGTACAGTATTAATGAC
CGTCAGTGACAAAGATAAAGAGGAAGTTGTTAAATTGGCACAACGCTTAAATGAAGTTG
GCTATAAAATTTTAGCAACGTCTGGAACAGCTAATAAATTAGCTGAGTATGACATACCTG
CAGAAGTAGTAGGCAAAATTGGTGGCGAAAATGATTTATTAACACGTATTCAAAATGGTG



ATGTTCAAATCGTTATAAATACAATGACTAAAGGTAAAGAAGTAGAAAGGG ATGGCTTC
CAAATTAGACGTACTACAGTTGAAAATGGTATTCCATGTTTGACATCTTTAGATACAGCT
AATGCCTTAACGAATGTAATTGAAAGTATGACATTTACAATGCGTCAAATG TAA 
 

> pyrF 
Function: protein coding sequence; orotidine 5'-phosphate decarboxylase (core genome, constant) 
Best match: pyrF_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1262743:1263435] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 10926 … 11619; Length: 693 bp 
Sequence: 
ATGAAAGATTTACCAATTATTGCATTAGATTTTGAATCAAAAGAAAAAGTA AATCAATTT
TTAGATTTATTTGATGAATCATTATTCGTAAAAGTAGGTATGGAACTTTTT TATCAAGAAG
GTCCTCAATTAATTAATGAGATAAAAGAAAGAGGCCATGATGTATTTTTAG ATTTAAAAC
TGCATGATATTCCTAATACAGTTGGTAAGGCGATGGAAGGACTAGCTAAATTGAATGTTG
ATCTGGTAAATGTTCATGCTGCTGGTGGCGTAAAAATGATGTCTGAGGCCATTAAAGGAT
TAAGAAAACATAATCAACATACAAAAATTATTGCAGTAACACAGCTTACGT CAACAACA
GAAGACATGTTACGACACGAACAAAATATACAAACATCGATTGAAGAGGCC GTTTTAAA
TTATGCCAAGTTAGCAAATGCAGCTGGTTTAGATGGCGTTGTTTGTTCACCTCTTGAAAGT
CGTATGTTGACTGAAAAGTTAGGTACATCATTTTTAAAAGTAACACCAGGTATTAGACCT
AAAGGTGCATCTCAAGATGACCAACACCGTATTACGACACCGGAAGAAGCAAGACAGCT
TGGTTCGACGCATATTGTAGTCGGTAGACCGATTACACAAAGTGACAATCCAGTCGAAAG
TTATCATAAAATTAAAGAAAGTTGGTTAGTATAA 
 

> pyrE 
Function: protein coding sequence; orotate phosphoribosyltransferase (core genome, constant) 
Best match: pyrE_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[202274:202885:r] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 11618 … 12230; Length: 612 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAAGAAATTGCAAAATCATTATTAGATATTGAAGCTGTAACATTA TCACCAAAT
GATTTATATACATGGAGTTCAGGTATTAAATCACCGATTTACTGTGATAACCGTGTTACGT
TAGGTTATCCTTTAGTTCGAGGCGCAATCCGCGATGGTTTAATTAACTTAATTAAAGAAC
ACTTTCCTGAAGTAGAAGTTATTTCTGGTACTGCAACAGCTGGTATTCCACATGCAGCTTT
TATTGCTGAAAAATTAAAATTACCAATGAATTATGTTCGTTCATCAAATAA GAGTCATGG
TAAGCAAAATCAAATCGAAGGTGCTAAAAGTGAAGGTAAAAAAGTAGTTGT GATAGAAG
ATTTAATTTCGACAGGAGGATCTTCAGTCACAGCAGTTGAAGCCTTAAAACAAGCAGGTG
CAGAAGTATTAGGTGTTGTAGCTATCTTTACTTACGGTTTGAAAAAAGCAGATGATACAT
TTAGCAATATTCAACTACCTTTTTACACTTTAAGTGATTACAATGAATTAA TTGAAGTAGC
TGAAAATGAAGGTAAAATTTCTAGTGAAGATATCCAAACATTAGTTGAATG GAGAGACA
ACTTAGCATAA 
 

> Q5HGM6 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HGM6_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1264076:1264288] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 12259 … 12472; Length: 213 bp 
Sequence: 
ATGAATGACAAAACATCTAATGATTTATATGGGAAGATAAAACATTGTAAC GAATTTATC
AATCATTCAAATGATTCCAATCTATCTAGTAGTCACGATGTCGACGAAAGTTCAACGAAG
CAAAAACATATAAAAAATAAAACAACTATAGATCATAATGATGATTTATTT AAACATGTA
AAGGATATATTACGTAAACAAGGACAAATTTAA 
 

> Q5HGM5 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HGM5_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[201194:201595:r] (completely 
identical) 
Position: 030-contig_240: 12908 … 13310; Length: 402 bp 
Sequence: 



ATGGATATTCCAAAAATCACGACATTTTTAATGTTTAATAACCAAGCTGAA GAAGCTGTT
AAACTATACACAAGCTTATTTGAAGATAGTGAGATTATAACAATGGCTAAG TATGGTGAA
AATGGACCTGGTGATCCTGGGACTGTACAACACTCAATATTTACATTAAATGGACAAGTA
TTCATGGCAATTGATGCTAATAGTGGCACAGAATTACCAATGAATCCTGCGATTTCATTAT
TTGTTACAGTAAAAGATACTATTGAAATGGAACGACTATTTAATGGATTAA AAGATGAAG
GTGCCATTTTAATGCCAAAAACGAATATGCCACCATACAGAGAGTTTGCTTGGGTTCAAG
ATAAGTTTGGAGTAAGTTTTCAATTAGCATTACCTGAGTAA 
 

> fbpA 
Function: protein coding sequence; putative fibronectin/fibrinogen-binding protein (core genome, 
constant) 
Best match: fbpA_AC027138.10[30240:31936:r]RC  
Position: 030-contig_240: 13572 … 15270; Length: 1698 bp 
Sequence: 
TTATGATTGTTTCATTTTTTGAATAAGTTCATAATCAGGTGTAGCATACAA AGTTTTTTGA
TTGTCATATGTTACAAACCCAGGCTTTGCACCTGATGGTTTATGCACATTTTTAATTAACG
TGTAATCAACAGGTATTTGTCCAGAATTACCAGCTTTTGAAAAATATCCTGCTAACATAG
CCGCTTCCTTGATTGTCGTATCACTTGGTGCATCATTAAATATAACGACATGTGAACCAGG
AATATCTTTTGTGTGTAACCATGTGTGAGTTTTTTTAGCTTTTTTATTTGTTAAATAATCAT
TTTGCTTGTTATTCTTGCCAACATATATATCGTCGCCATCAGTTGATACATAATGTTGTAA
TTGAATCTGCGCTTTCTTTTTCTTAGTTTGATTTTTACGCTGTTTCATAAAGCCTTGTTCTG
CTAATTCATCTCTAATTTCATCAATGTCATGGACAGAAATATGATGTAATT GTTGTTCGAT
TGTTGAAAAATAATCTATATTGTCTTTCGTCAATTGAATTTGATGTTGTAA TTCACGTTCTC
TCGTTTTCATACGATTATATTGTTTATAATAATATTGAGCATTTGCTGATGGGGATTTTGT
AGGATTTAAAGGAATGACAACTTCTTCATTCGTATAATAATTCAATGCCGTCACTTCTTTA
TCGCCTTGCTTAATTCGATATATATTAGCAGTGATCAATTCACCATATAACTGTTCAGTAT
CTTTATTTTTAGACTGCTCATATTCTTCAATCAACTTCGCTAATTTATTTTGATATTTGTGC
AACTGCTGTTGAACAAATCGAACTAAATCATTCGCACGTTGTTTAACGCGTTCACGTTCGC
CACGCGCATCATAAAAACGGTCAAGTAAATCATTTAATGAATCGTATGTAA CTGTATCAT
CATTAAATTGATTTAACTTTATAAAATAGAAATCCTCTTTACCTGTTTCAT GATTTTTATGA
AAAATAGGAGTAGGTGGTAACTTGGTTTCTGCCATTACTTCGTCAAATGCTTCTGGTAATG
TTGATGAAGTCATAAATTGACGACGACTAACGATTTCATTCGTAATTAAAG GGCTAAATC
CTTCAAACTGATTCAATAATTGTTTAGCAATATTACCTGCGTTAAAATCGA TATATTTCAA
CACCTCTGCACCTGTAATATCATACGGATTTATTTTGTGCTGAGTAGGTGGTGCTTCATAA
TTAAATCCTGGCATTACTGTACGATAGTGATTCGTATTTGGTGTTAAGTGTTTAAATCCTT
CAATTATTTTGCGATTTTCATCTACTAAAATTAAGTTACTATGTTTACCCA TAATCTCAAG
GATGACAGTGCGGTAAATAGTATCGCCAATTTCATCTTTACTCTTTATATCGATTTCAATG
CGACGATCATTACCAATTTGCTTAATCGATTCGATAATACCACCTTCTAAGTGTTTTCTAA
AAACACGCGCAAACATGGGTGGATTAAATGGATTATCATATTTTTTAGTAGTTAATTGTA
ATCTTGAAAGGTTTGGATGGATTGACAATAACAATTGATGGTTTTGTCTATTTTGACGTAC
AACCATTAGTATCGTGTCATTATCAGGTTGATTGATTTTGTGAACGCGTCCTGTTGTTAAA
AATTGTAGAGACTCAACCATTTTCTTTGTAAATAAGCCATCATAAGCCAT 
 

> gmk 
Function: protein coding sequence; guanylate kinase (core genome, constant) 
Best match: gmk_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1190834:1191457] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 15544 … 16168; Length: 624 bp 
Sequence: 
ATGGATAATGAAAAAGGATTGTTAATCGTTTTATCAGGACCATCTGGAGTAGGTAAAGGT
ACTGTTAGAAAACGAATATTTGAAGATCCAAGTACATCATATAAGTATTCT ATTTCAATG
ACAACACGTCAAATGCGTGAAGGTGAAGTTGATGGCGTAGATTACTTTTTTAAAACTAGG
GATGCGTTTGAAGCTTTAATCAAAGATGACCAATTTATAGAATATGCTGAA TATGTAGGC
AACTATTATGGTACACCAGTTCAATATGTTAAAGATACAATGGACGAAGGT CATGATGTA
TTTTTAGAAATTGAAGTAGAAGGTGCAAAGCAAGTTAGAAAGAAATTTCCA GATGCGCTA
TTTATTTTCTTAGCACCTCCAAGTTTAGAACACTTGAGAGAGCGATTAGTAGGTAGAGGA



ACAGAATCTGATGAGAAAATACAAAGTCGTATTAACGAAGCGCGTAAAGAA GTTGAAAT
GATGAATTTATACGATTACGTTGTAGTTAATGATGAAGTAGAACTTGCGAAGAATAGAAT
TCAATGTATTGTAGAAGCTGAGCACTTAAAAAGAGAGCGCGTAGAAGCTAAGTATAGAA
AAATGATTTTGGAGGCTAAAAAATAA 
 

> rpoZ 
Function: protein coding sequence; DNA-directed RNA polymerase omega subunit (core genome, 
constant) 
Best match: rpoZ_CC030_MRSA252_BX571856.11233626:1233844 [4_50ANF10END] 
Position: 030-contig_240: 16167 … 16386; Length: 219 bp 
Sequence: 
ATGTTAAATCCACCATTAAACCAATTAACGTCACAAATTAAATCAAAGTAT TTAATTGCA
ACAACTGCAGCGAAAAGAGCGCGTGAAATTGATGAACAACCTGAAACTGAATTATTAAG
TGAATATCATTCATTTAAACCAGTTGGTAGAGCGTTAGAAGAAATTGCTGACGGTAAAAT
TCGCCCTGTTATTTCAAGTGATTATTATGGTAAAGAATAG 
 

> coaBC 
Function: protein coding sequence; bifunct phosphopantothenoylcysteine 
decarboxylase/phosphopantothenate-cysteine ligase (core genome, constant) 
Best match: coaBC_CC007_USA300_TCH959_AASB02000232.1[16672:17871] 
Position: 030-contig_240: 16601 … 17801; Length: 1200 bp 
Sequence: 
ATGAAGAAAATATTATTAGCCGTTACAGGTGGCATTGCGGCATATAAAGCGATTGATTTG
ACAAGTAAGTTAACACAATCTGGGTATGAAGTTCGCGTTATGTTAACGAATCACGCACAA
AAATTTGTGACACCATTAGCATTTCAAGCAATAAGTCGAAATGCTGTTTATACAGATACT
TTTATAGAAGAAAATCCTTCAGAAATACAGCATATTGCATTAGGTGATTGG GCAGATGCA
ATCATTGTTGCACCTGCAACGGCAAATACAATTGCAAAATTGAGTGTAGGTATTGCTGAT
GATTTGGTGACATCAACGTTGCTAGCAACAGAGACACCGAAATTTATTGCGCCTGCTATG
AATGTGCATATGTATGAAAATAAACGTACGCAGCAAAATATTAATATTTTA AAAGAAGAT
GGGTATCATTTTATCGAACCAGGAAGCGGATTTCTAGCATGTGGTTATGTTGCTAAAGGA
CGTATGGAAGAACCGCTTCAAATCGTTTCTGTTATTGATGCTCATTTTCAAAATAGTAATC
GTTTAGCTAATAGTTCATTTCAAGATAAACGCGCATTGGTTACAGCAGGACCAACTATTG
AAGTTATCGATCCAGTCAGATTTGTATCCAATCGTTCTTCTGGAAAAATGGGCTATGCAAT
AGCTGAAGCATTGCGAAATCGAGGAGCTATCGTGACGTTAGTTGCTGGTCCTACAACACT
AGAGGATCCAAAAGATATTGAAGTTATTCATGTTCAAAGTGCTGAAGAAAT GTTTGAACA
AGTGACAAGCCGATTTGACGAACAAGATATTGTTGTAAAAGCAGCAGCCGTATCTGACTA
TACACCAGTTGATGTATTAGAACATAAGATGAAAAAGCAGGATGGTGATTT ATCAGTATC
TTTTAAACGTACTAAAGACATTCTTAAATATTTAGGTGAACATAAAACATC ACAGTATTT
AATAGGCTTTGCAGCAGAGACTGAAGATATTGAAAATTATGCACAACAAAA ATTACGCA
AGAAAAATGCAGATGTGATTATTTCAAATAATGTTGGGGATATGTCTATCGGATTTAGTT
CTGATGATAATGAATTGACAATGCATTTTAAAAATAATGAAAAGGTAAATA TCAAGAAA
GGAAAAAAAGTAGTATTAGCTGCACAAATTTTAGATGAACTAGAAACTAGG TGGCAATA
A 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807]RC (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 17151 … 17160; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATAGTTCAT 
 

> priA 
Function: protein coding sequence; primosomal protein N' (core genome, constant) 
Best match: priA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1193090:1195498] 
Position: 030-contig_240: 17800 … 20209; Length: 2409 bp 



Sequence: 
ATGATAGCGAAAGTCATAGTCGATGTCGCGTCGAAGAGCGTTGACTATAAATTTGATTAT
ATAATTCCTGAACAACTCGAATCTGTCATCCAACCTGGTGTGCGTGTGATTGTACCTTTTG
GACCAAGAACGATTCAAGGTTATGTAATGGAAGTAACAGCAGAACCTGATGCACAACTT
GACGTTTCGAAGTTAAAAAAAATCATAGAAGTGAAAGATATACAACCTGAA TTAACATC
AGAATTAATAGCTTTAAGTGAGTGGATGGGTTCAACTCATGTCATTAAACGTATTTCTATG
CTAGAAGTGATGCTTCCGAGTGCTATTAAAGCGAAGTATAAAAAAGCATTTAAGATGAA
AGATGACAAAGAGGTACCTTCAGCTTTATTACAAAAATTTGATAAGCATGG TTACTATTA
TTATAAAGATGCGCAAAAAAATAATGATATTCAATTGCTTATGAAGTTGTT AAAAGATGA
TATCGTTGAAGAAAAAACGATTCTCACACAAAATATAACTAAAAAAACCAA GCGTGCTG
TTCGTGTCATTGAAGGGTATCATCCTGATGAAGTATTAGCTAAGTTGGAGAAAGTTATTA
AACAATACGATTTGTATGCTTACTTGTCTGAAGAACAACATAAAACAATAT TTTTAACTG
ATATTGAGGATATGGGCTTTTCAAAATCCAGTTTAGATGGACTTATCAAAAAAGGTTATG
TTGAAAAATATGACGCGGTTGTTGAAAGAGACCCATTTAAAGATCGTGTTTTCGAACAAG
AATCAAAACAGCAATTAACAGAAGACCAATATAAAGCATATGAAGCGATTA AAGCTAAA
ATTGTAAGCCAAGAGCAAGAAACATTTTTACTTCATGGTGTGACGGGATCAGGTAAAACA
GAAGTATATTTACAAACGATAGAAGATGTTTTAAGCCAAGGAAAACAGGCG ATGATGTT
AGTTCCTGAAATCGCTCTAACACCGCAAATGGTTTTACGCTTCAAACGTCGATTTGGTGAT
GACGTTGCTGTATTACATTCTGGCTTATCTAATGGGGAACGTTATGATGAGTGGCAAAAA
ATTAGGGATGGTCGTGCGAGAGTAAGTGTTGGTGCAAGGTCAAGTGTGTTCGCACCTTTC
AAAAATTTAGGGTTAATCATCATTGATGAAGAACATGAATCTACATATAAG CAAGAAGAT
TATCCGAGATATCATGCTAGAGAAATTGCCCAATGGCGAAGTGAATATCATCACTGCCCA
GTCATTTTAGGAAGTGCAACACCATGTCTTGAAAGTTATGCACGAGCTGAAAAAGGCGTT
TATCATTTGCTATCATTACCAAACAGAGTGAACCAACAAGCTTTACCTGAAATTGATATA
GTAGATATGCGTGAAGAATTGAGTGAAGGTAATCGGTCAATGTTTTCAAAAGATTTACGT
GAAGCCATACAATTAAGATTAGATCGACAGGAACAAGTTGTTTTATTTTTA AATCGACGT
GGTTATGCATCGTTTATGTTATGTCGGGATTGTGGATATGTACCGCAATGTCCAAACTGTG
ATATTTCATTAACGTATCATAAAACGACAGACTTATTAAAATGTCACTATT GTGGTTACCA
AGAGACGCCACCGAATCAATGTCCAAATTGTGAGAGTGAACACATTCGACAAGTAGGTA
CTGGTACTCAGAAAGTTGAAGAACTATTGCAACAAGAATTTGAAGATGCGCGCATAATTA
GGATGGATGTAGATACAACCTCAAAGAAAGGTGCACATGAAAAGTTATTGACTGAATTC
GAAAAAGGTAACGGTGATATTTTACTAGGTACTCAGATGATTGCGAAAGGATTAGATTAT
CCAAATATTACTTTAGTTGGTGTGCTGAATGCAGATACAATGTTAAATTTACCTGATTTTC
GGGCGAGCGAACGTACTTATCAACTATTAACGCAAGTGGCTGGTAGAGCTGGTCGTCATG
AAAAGGCAGGTCAAGTCATCATTCAAACGTATAATCCGGATCATTATTCAATATTGGATG
TTCAAAAAAATGATTATTTAACATTTTATCGTCAGGAAATGGAATATCGTA AATTAGGAA
AGTATCCACCGTATTATTATTTGATTAATTTCACAATCTCACATAAAGAAA TGAAGAAGG
TTATGGAAGCATCGCAGCATGTTCATAAAATTTTATTACAGCATTTAACAGAAAAAGCGC
TTGTACTAGGTCCATCTCCGGCAGCACTTGCGAGAATCAACAATGAATTTAGATTCCAAA
TTTTAGTGAAATATAAAAGTGAACCTGGATTATTACAAGCCATTCAGTTTT TAGATGACTA
TTACCATGAAAAATTTATAAAAGAAAAATTAGCATTGAAGATTGATATTGA TCCACAGAT
GATGATGTAA 
 

> def2 
Function: protein coding sequence; peptide deformylase homolog (core genome, constant) 
Best match: def2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1197619:1198107] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 22330 … 22819; Length: 489 bp 
Sequence: 
ATGGCGATTAAAAAGTTAGTACCAGCATCGCATCCTATTTTAACGAAAAAA GCGCAAGCA
GTTATAAAATTTGATGATTCGTTAAAAAGATTATTACAAGATTTAGAAGAT ACAATGTAT
GCACAAGAAGCAGCTGGCTTATGTGCACCTCAAATTAATCAGTCATTGCAAGTGGCAATC
ATTGATATGGAAATGGAAGGATTATTACAACTTGTTAATCCGAAAATTATT AGTCAATCA
AATGAAACGATAACAGACTTAGAAGGTTCAATTACATTGCCAGATGTTTAC GGCGAAGTG
ACAAGAAGTAAAATGATAGTTGTCGAAAGTTATGACGTCAATGGGAACAAA GTTGAACT
AACTGCACATGAAGATGTAGCAAGAATGATTTTGCATATTATAGATCAAAT GAACGGTAT



CCCTTTTACAGAACGTGCGGACCGTATTTTAACAGATAAAGAAGTGGAGGCATATTTTAT
AAATGACTAA 
 

> fmt 
Function: protein coding sequence; methionyl-tRNA formyltransferase (core genome, constant) 
Best match: fmt_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1198100:1199035] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 22811 … 23747; Length: 936 bp 
Sequence: 
ATGACTAAAATAATATTTATGGGTACACCAGACTTTTCAACAACTGTTTTA GAAATGCTTA
TTGCAGAACATGATGTCATTGCAGTCGTAACGCAACCAGATCGACCTGTTGGACGTAAAC
GTGTTATGACACCACCACCAGTTAAAAAAGTTGCAATGAAATATGATTTAC CTGTATATC
AGCCTGAAAAATTAAGTGGATCAGAAGAATTAGAACAATTGCTTCAATTAG ATGTAGATT
TAATTGTAACTGCTGCTTTTGGACAATTATTACCTGAATCATTGTTGGCATTACCAAAACT
TGGGGCAATTAATGTACATGCATCATTGTTACCGAAGTATAGAGGTGGTGCACCAATTCA
TCAGGCAATTATCGATGGTGAACAAGAAACCGGCATAACAATTATGTATATGGTTAAAAA
ATTAGATGCGGGTAATATTATTTCGCAACAAGCAATTAAAATAGAAGAAAA TGATAATGT
CGGTACGATGCATGATAAATTAAGTGTATTAGGGGCAGATTTATTAAAAGAAACTTTACC
ATCTATTATAGAGGGCACAAATGAAAGTGTACCTCAAGATGATACGCAAGCAACATTTGC
TTCCAATATTCGACGCGAAGATGAGCGAATTAACTGGAATAAACCAGGAAGACAAGTGT
TTAATCAAATTCGTGGATTATCACCATGGCCAGTTGCTTATACAACTATGGATGACACTA
ACTTGAAAATATACGATGCTGAACTCGTTGAGACTAATAAGATAAACGAGC CTGGAACC
ATTATAGAAACGACTAAAAAAGCCATTATTGTTGCTACAAATGATAATGAA GCTGTTGCA
ATTAAAGATATGCAATTAGCTGGGAAAAAGAGAATGTTAGCTGCCAATTAT TTAAGTGGT
GCGCAAAACACACTAGTAGGGAAGAAACTTATATGA 
 

> sun 
Function: protein coding sequence; ribosomal RNA small subunit methyltransferase B (core genome, 
constant) 
Best match: sun_CC007_TCH959-USA300_AASB02000232.1[23813:25120] 
Position: 030-contig_240: 23743 … 25051; Length: 1308 bp 
Sequence: 
ATGATAGAAAACGTGAGAAGTCTTGCTTTTGACACGATTCAAGATATATTA AATGAAGGT
GCGTATAGTAACTTGCGTATTAATGAAGTGTTGTCAGAAAATGAATTAAAT GCAATGGAT
AAAGCCTTATTTACAGAAATTGTCTACGGAACCGTTAAAAGAAAATATACG TTAGATTTT
TATTTAAAGCCTTTTGTGAAAACAAAGATTAAGGCATGGGTTAGGCAATTA TTATGGATG
AGTATTTATCAATATGTTTATTTAGATAAAGTTCCAAATCATGCCATTATT AATGAAGCAG
TTGAAATAGCAAAAGAACGCGGTGGCTATCATAATGGTAATGTCGTAAATGGTATTTTAC
GTACAATGATGCGTAGTGACTTACCTGATTTTAATGAAATTGCAGATCCTAAAAAAAGAA
TGGCAATCGAATATAGTATGCCGAAGTGGATTATAGATCATTGGGCAACACATTATGGTC
TCGAAGAAACTGAAACAATTTTACAGTCATTTTTAGAAACGACATCAACAA CTGTGCGTG
CCAACCTGACGCGAGCATCATTAGATGATATTATTGAAAAGTTGCAAGACGAAGGTTATG
ACGTTGAAAAAGATCATGACTTACCTTATTGTCTCCATATAGGTGGACAACCAATTATTC
ATTCTCGTTCATTTAAAGATGGATTCGTTTCAATTCAAGATAAAAGCTCAA TGTTTGTTGC
ACACATTATGAATGTAGACCGACATGATCACGTATTAGATGCATGTAGTGCACCTGGCGG
TAAAGCTTGTCACATTGCTGAAGTTTTAATGCCAGAAGGGCAAGTTGACGCTTCAGATAT
ACATGATCACAAAATAGACTTAATTAATTTTAATATAAAAAAATTACGATT AACAAATAT
TAAAGCTTTTCAACATGATGCGACAAAACCTTATGATAAAACATACGATAA GATACTTGT
TGATGCACCATGTAGCGGATTAGGTGTAATGAGACATAAGCCGGAGATTAAGTATACTCA
AAGCAAACAACATATTGAGTCACTAGTTGAATTACAGCTTGAAATATTGGA AAATGTAAA
AAACAATGTAAAAATAGGTGGCGAAATCATCTATTCAACATGTACAATTGA GCAACTAG
AAAATGAAAACGTGATTTATACGTTTTTGAAAAATAATAAAAACTTCGAAT TTGAACCGT
TTCAACATCCGATAACTGGAGAGTTGGTCAAAACGTTACAAATCATGCCGCAAGACTTTA
ATTCAGATGGATTCTTTATCACTAAGATAAAAAGAAAGGACAATTAG 
 

> rlmN 



Function: protein coding sequence; ribosomal RNA large subunit methyltransferase (core genome, 
constant) 
Best match: rlmN_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[188356:189450:r] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 25053 … 26148; Length: 1095 bp 
Sequence: 
ATGATAACTGCTGAAAAGAAAAAGAAGAATAAATTTCTTCCAAATTTTGAC AAGCAATCA
ATATATTCATTGCGATTTGACGAAATGCAAAACTGGCTCGTTGAACAAGGTCAACAAAAA
TTTCGAGCGAAACAGATTTTTGAATGGTTATATCAAAAAAGAGTAGATTCG ATTGATGAA
ATGACGAACTTATCGAAAGACTTACGACAGCTTTTAAAAGATAACTTTACT GTTACAACT
TTAACAACTGTAGTAAAACAAGAAAGTAAAGACGGTACAATTAAATTCTTA TTTGAATTA
CAAGATGGCTATACAATTGAAACTGTTTTAATGAGACATGATTATGGAAAT TCAGTATGT
GTAACGACACAAGTAGGTTGTCGTATCGGATGTACGTTTTGTGCTTCTACACTTGGCGGCT
TAAAAAGAAACCTTGAAGCTGGCGAAATTGTTTCACAAGTTTTAACAGTTCAAAAAGCCC
TTGATGCTACAGAAGAGCGCGTATCTCAAATTGTCATAATGGGTATCGGTGAACCATTTG
AAAATTATGATGAAATGATGGACTTTTTAAGAATCGTCAATGATGATAATA GTTTAAATA
TTGGTGCACGTCACATTACAGTATCAACATCAGGTATCATTCCTAGAATATACGACTTTGC
GGATGAAGATATCCAAATTAATTTTGCTGTAAGCTTACACGCCGCAAAAGATGAAGTGCG
ATCACGCTTGATGCCAATTAACCGTGCATATAATGTTGAGAAGTTAATCGAAGCAATTCA
ATATTATCAAGAAAAAACAAATCGTCGTGTTACTTTTGAATATGGTCTGTT TGGTGGTGTG
AATGACCAACTAGAACATGCAAGAGAATTAGCACATTTAATAAAAGGCTTA AACTGCCA
TGTTAACTTAATTCCTGTCAACCATGTTCCAGAAAGAAATTATGTGAAAAC GGCTAAAAA
TGATATCTTTAAATTTGAAAAAGAATTAAAGAGACTAGGAATTAATGCCAC AATACGTCG
TGAACAAGGTTCGGATATTGACGCAGCTTGTGGTCAATTAAGAGCAAAGGAACGACAAG
TAGAAACGAGGTAA 
 

> stp1 
Function: protein coding sequence; serine/threonine protein phosphatase (core genome, constant) 
Best match: stp1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1201443:1202186] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 26154 … 26898; Length: 744 bp 
Sequence: 
ATGCTAGAGGCACAATTTTTTACTGATACTGGACAACATAGAGATAAGAAT GAAGATGCG
GGTGGTATTTTTTATAATCGAACTAATCAACAACTTTTAGTTCTGTGTGATGGTATGGGCG
GCCATAAAGCAGGAGAAGTTGCAAGTAAATTTGTTACAGATGAGTTGAAATCCCGTTTTG
AAGCGGAAAATCTTATAGAAGAACATCAAGCTGAAAATTGGTTGCGTAATA ATATAAAA
GATATAAATTTTCAGTTATATCACTATGCACAAGAAAATGCAGAATATAAA GGTATGGGT
ACAACATGTGTTTGTGCACTTGTTTTTGAAAAATCAGTTGTGATAGCAAATGTCGGTGATT
CTAGAGCCTATGTTATTAATAGTAGACAAATTGAACAAATTACTAGTGATC ACTCATTTGT
TAATCATCTTGTTTTAACGGGTCAAATTACGCCGGAAGAAGCATTTACACATCCACAACG
TAATATTATTACGAAGGTGATGGGCACAGATAAACGTGTGAGTCCAGATTTGTTTATTAA
GCGATTAAATTTTTATGATTATTTATTATTAAATTCAGATGGATTAACTGA TTATGTTAAA
GACAATGAAATTAAGCGTTTGTTAGTAAAAGAAGGTACAATAGAAGATCAT GGTGATCA
ATTAATGCAATTGGCATTAGATAACCATTCGAAAGATAACGTTACTTTCAT ACTCGCGGC
TATTGAAGGTGATAAAGTATGA 
 

> pknB 
Function: protein coding sequence; serine/threonine-protein kinase (core genome, constant) 
Best match: pknB_Y18639.1[1:48:r] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 26894 … 26942; Length: 48 bp 
Sequence: 
ATGATAGGTAAAATAATAAATGAACGATATAAAATTGTAGATAAGCTT 
 

> engC 
Function: protein coding sequence; ribosome small subunit-dependent GTPase A (core genome, 
constant) 
Best match: engC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1204405:1205280] 



Position: 030-contig_240: 29116 … 29992; Length: 876 bp 
Sequence: 
TTGAAGACAGGTCGAATAGTGAAATCAATTAGTGGGGTATATCAAGTAGACGTTAATGGC
GAACGTTTCAATACAAAACCACGAGGATTATTTAGAAAGAAAAAATTTTCA CCGGTAGTT
GGTGATATAGTGGAATTTGAAGTACAAAACATTAACGAAGGCTATATTCAT CAAGTGTTT
GAGCGGAAAAATGAGTTGAAAAGACCACCTGTAAGTAATATAGATACACTA GTAATTGT
AATGAGTGCTGTCGAGCCAAATTTTTCAACGCAATTATTAGATCGATTTTTAGTTATTGCA
CATTCGTATCAGTTAAATGCGAGAGTTTTGGTGACTAAAAAAGATAAAACA CCAATTGAA
AAGCAGTTCGAAATAAATGAGTTGTTGAAAATATATGAAAATATTGGCTAT GAGACTGAA
TTTATTGGAAATGATGATGATCGAAAAAAAATTGTAGAAGCTTGGCCAGCTGGACTTATA
GTACTTAGTGGTCAATCAGGTGTCGGTAAGTCCACTTTCTTAAATCATTATCGTCCAGAAC
TTAATCTTGAGACAAATGATATATCAAAATCATTAAATCGAGGAAAGCATA CTACAAGAC
ATGTCGAACTATTCGAACGTCAAAACGGTTATATTGCAGACACACCTGGATTCAGTGCTT
TAGATTTTGATCATATAGATAAAGATGAAATAAAAGATTATTTTCTTGAAT TAAATCGAT
ATGGTGAAACATGTAAGTTTAGAAATTGTAATCATATCAAAGAACCTAATT GTAATGTTA
AGCATCAATTAGAGATAGGGAATATTGCGCAATTTAGATACGACCATTATTTACAACTAT
TTAATGAAATTTCAAATAGAAAGGTTAGATATTAA 
 

> rpe 
Function: protein coding sequence; ribulose-5-phosphate 3-epimerase (core genome, constant) 
Best match: rpe_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[183867:184511:r] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 29992 … 30637; Length: 645 bp 
Sequence: 
ATGACAAAACTATATCCATCATTATTATCTGTTGATTTTTTGGATTTACAA CATGAATTAA
AACGACTTGAAGAAGCAGGTGTCGACGGAGTTCATTTTGATGTTATGGATGGTCAATTTG
TGCCTAATATATCTATTGGTTTACCAATATTAGATGCAGTAAGAAAAGGCA CAACATTAC
CTATAGACGTACATTTGATGATTGAAAATCCAGAAAAGTATATTGCATCAT TTGCAGAAC
ATGGTGCCGATATGATTTCAATTCATGTCGAATCAACGCCTCATATTCATCGTGCTATTCA
AATGATTAAACATTTAGATAAAAAAGCTGGTGTAGTAATTAATCCTGGTAC ACCAATATC
ACAAATTGAACCTATTTTAGACATTGTTGATTATGTACTAGTGATGACAGTTAACCCAGG
GTTTGGTGGTCAATCATTTATTGATCAATGCGTAGAAAAAATAGCGGGTCTTAATGCTATT
AAAATGGAACGTCAATTAAACTTTGATATTGAAGTTGATGGAGGCGTAAAT ACCGATACA
GCGAAAGTTTGTGTTGAAAATGGTGCTACAATGCTAGTAACAGGTTCATTTTTCTTTAAAC
AAGAGGATTATAAAAAAGTCACACAAGGATTGAAAGGTTGA 
 

> thiN 
Function: protein coding sequence; thiamine pyrophosphokinase (core genome, constant) 
Best match: thiN_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[183219:183860:r] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 30643 … 31285; Length: 642 bp 
Sequence: 
ATGCATATAAATTTATTATGTTCTGATCGACACTTGCCGCAAGATATTTGGGCCAAAAGT
AATGAAGGTAAATGGGGCGGCGTTGATAGAGGTGCTTTGATTTTATTGAAGCATCAAATT
ATCCCTTTTTTCTCAGTGGGAGACTTTGATTCAGTCAGTAAAGAAGAACGCCAACTTTTAA
CAGAACAGTTACAAATCAAACCAGTTCAAGCTGAAAAAGCTGATACGGATT TAGCTTTAG
CGGTTGATAAAGCTGTTGCACTTGGATTTGATAGTATTACAATTTATGGTGCAACAGGCG
GACGATTAGATCACTTTTTTGGGGCAATTCAGTTATTATTGAAAAAAGCATATTATAAAC
ATGATGTTCATATAGAAGTTATCGATCAACAAAATAAAATTGAATTATTGC CTAAAGGTC
AACATACAGTTGAAAAAGATAAGAGTTATCCGTACATTTCATTTATACCGA TGACTGATG
ATGTAGAACTTTCTCTAGCAGGTTTTAAATATAATTTAGCTAGACAAATGC TTAATATAGG
TTCTACTTTAACTATTTCCAATGAAATTGAGTCTTTGCAAGCGAAAGTAACTGTACATGAT
GGGTTGATTTTGCAAATTAGAAGTACAGATTTAAATTAA 
 

> rpmB 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L28 (core genome, constant) 



Best match: rpmB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1206954:1207142:r]RC (completely 
identical) 
Position: 030-contig_240: 31665 … 31854; Length: 189 bp 
Sequence: 
TTAAACTCTAGTTACTTTACCAGATTTTAAAGCACGTGCAGAAACCCAAACTTTTTTAGGT
TTACCGTCAACTAGGATTCTAACTTTTTGAAGGTTAGCGTTCCATCTACGTTTAGTAGAGT
TTAAAGCGTGTGAACGTCTGTTACCAGTCGAAGCTTTACGACCTGTTACGAAACATTGTTT
ACCCAT 
 

> yloV 
Function: protein coding sequence; glycerone kinase (core genome, constant) 
Best match: yloV_CC030_MRSA252_BX571856.1[1250143:1251789] 
Position: 030-contig_240: 32685 … 34332; Length: 1647 bp 
Sequence: 
ATGATTAGCAAAATTAATGGTAAATTATTTGCCGATATGATTATACAAGGG GCACAAAAT
TTATCTAACAATGCAGATTTGGTAGATTCTTTGAATGTGTATCCAGTGCCAGATGGTGATA
CAGGAACAAATATGAATCTTACTATGACTTCAGGTCGCGAAGAAGTAGAGAATAATTTGT
CGAAAAATATCGGCGAATTAGGTAAAACATTCTCGAAAGGTTTACTAATGGGTGCAAGA
GGTAACTCTGGTGTCATCTTGTCACAATTATTCAGAGGATTTTGTAAAAATATTGAAAGTG
AATCTGAAATTAATTCAAAATTGTTAGCTGAAAGTTTTCAAGCTGGTGTTGAAACGGCAT
ATAAAGCTGTTATGAAACCAGTTGAAGGTACAATACTTACAGTTGCAAAAG ATGCTGCGC
AAGCTGCAATAGAAAAAGCAAATAATACTGAAGATTGTATAGAATTAATGG AGTACATT
ATTGTAAAAGCCAATGAATCACTTGAAAACACACCAAACTTATTAGCTGTA CTTAAAGAA
GTTGGTGTTGTTGATAGTGGCGGTAAAGGTTTGTTATGCGTTTACGAAGGATTCTTAAAA
GCGCTTAAAGGTGAAAAAGTTGAAGCCAAAGTTGCAAAGATAGATAAAGAT GAATTTGT
ACATGATGAACATGATTTCCATGGTGTAATTAATACTGAAGATATTATTTA TGGCTATTGT
ACTGAAATGATGGTTCGTTTTGGAAAGAATAAAAAAGCCTTTGATGAACAA GAATTCAGG
CAAGATATGAGTCAATTTGGTGATTCTTTATTAGTCATTAATGATGAAGAA ATTGTGAAA
GTTCACGTGCATACCGAATACCCAGGTAAAGTGTTTAATTATGGTCAACAATATGGTGAA
TTAATTAAACTTAAGGTTGAAAATATGAGAGAACAGCATCGTGAAGTGATT CGAAAAGA
ACAGCACACAGCTAAACCGAAAATGGAAACGGTTGAAACAGCGATTATTACTATTTCTAT
GGGTGAAGGTATTTCAGAGATATTTAAATCAATGGGTGCCACACATATCATTAGTGGTGG
ACAAACGATGAATCCTTCTACAGAAGATATCGTTAAAGTCATTGAACAATC AAAATGTAA
ACGTGCAATTATTTTACCGAATAATAAAAATATCTTAATGGCAAGTGAACA AGCAGCGAG
TATTGTTGATGCAGAAGCAGTTGTTATTCCAACGAAATCTATTCCTCAAGGTATAAGCGC
ACTATTCCAATATGATGTGGACGCAACACTTGAAGAAAATAAAGCGCAAAT GGCTGATTC
AGTAAATAACGTTAAATCTGGTTCATTAACGTACGCTGTTCGTGATACGAAAATTGATGG
CGTTGAGATTAAAAAAGACGCGTTTATGGGCTTGATTGAAGATAAGATTGTAAGCAGCCA
AAGTGATCAATTAACAACGGTTACTGAGTTGTTAAATGAGATGTTAGCAGAAGATAGTGA
AATATTGACTGTGATTATTGGTCAAGATGCAGAGCAAGCAGTTACAGATAACATGATAAA
CTGGATTGAAGAGCAATATCCAGATGTAGAAGTGGAAGTTCATGAAGGTGGACAACCAA
TTTATCAATATTTCTTTTCAGTAGAATAA 
 

> recG 
Function: protein coding sequence; ATP-dependent DNA helicase (core genome, constant) 
Best match: recG_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[177922:179982:r] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 34521 … 36582; Length: 2061 bp 
Sequence: 
TTGGCTAAAGTAAACTTAATAGAAAGTCCATATTCTCTTTTACAATTAAAA GGTATAGGT
CCTAAGAAAATAGAAGTATTGCAACAACTAAATATTCATACAGTGGAAGAT CTTGTTCTT
TATTTGCCAACTAGATATGAAGATAATACAGTGATTGATTTGAATCAAGCA GAAGATCAA
TCTAACGTTACGATAGAAGGACAAGTATATACAGCTCCAGTAGTTGCATTTTTTGGAAGA
AATAAATCAAAATTAACCGTTCATTTAATGGTAAATAATATTGCTGTCAAA TGTATTTTTT
TCAATCAACCGTATTTAAAAAAGAAAATCGAATTAAATCAAACTATAACTG TTAAAGGTA
AGTGGAATAGGGTTAAACAGGAAATTACTGGTAATAGGGTTTTCTTTAATTCACAAGGGA



CACAAACTCAAGAAAACGCAGATGTTCAATTAGAACCAGTCTATCGTATTA AGGAAGGT
ATTAAACAAAAGCAAATACGAGACCAAATTAGACAAGCGTTAAATGATGTG ACAATTCA
TGAATGGTTAACTGATGAACTAAGAGAAAAATATAAATTAGAGACCTTGGA CTTTACTTT
GAACACATTACATCATCCTAAAAGTAAAGAGGATTTATTACGTGCTCGTAGAACCTATGC
ATTTACTGAACTGTTTTTATTCGAATTACGTATGCAATGGCTAAATAGATTAGAAAAGTCA
TCTGACGAAGCAATTGAAATTGATTATGACATAGACCAAGTTAAATCATTT ATTGATCGT
TTACCTTTTGAACTAACTGAAGCACAGAAATCCAGTGTTAATGAAATTTTT AGAGATTTA
AAAGCACCAATACGTATGCATCGATTACTTCAAGGTGATGTAGGTTCAGGAAAAACAGTA
GTTGCTGCAATTTGTATGTATGCGTTAAAAACGGCTGGTTATCAATCAGCATTGATGGTAC
CAACTGAAATTTTAGCAGAGCAACATGCTGAAAGTTTAATGGCTTTATTTGGAGATTCTA
TGAACGTTGCATTGTTAACTGGGTCAGTAAAAGGTAAGAAACGAAAGATACTTTTAGAAC
AACTTGAAAATGGTACGATTGATTGTTTAATTGGAACCCATGCTTTGATTCAAGATGATGT
GATTTTCCATAATGTTGGTTTAGTAATTACAGATGAACAACATCGATTTGGTGTGAATCAA
CGCCAGCTTTTAAGAGAAAAAGGTGCAATGACGAATGTGTTATTTATGACAGCAACGCCG
ATACCAAGAACACTAGCAATATCAGTTTTTGGTGAGATGGATGTGTCTTCAATTAAACAA
TTACCAAAAGGTCGTAAACCTATCATTACTACTTGGGCAAAGCATGAGCAATACGATAAA
GTTTTGATGCAAATGACCTCAGAGTTGAAAAAAGGTCGTCAAGCATATGTCATTTGCCCG
CTTATAGAAAGTTCTGAGCATCTCGAAGATGTTCAAAATGTTGTCGCATTGTACGAGTCTT
TACAACAGTATTATGGTGTTTCCCGTGTAGGGTTATTGCATGGTAAGTTGTCTGCCGATGA
AAAAGATGAGGTCATGCAAAAGTTTAGCAATCATGAGATAGATGTTTTAGT TTCTACTAC
TGTTGTTGAAGTAGGTGTTAATGTACCGAATGCAACTTTTATGATGATTTATGATGCGGAT
CGCTTTGGATTATCAACTTTACATCAGTTACGCGGACGTGTGGGTAGAAGTGACCAGCAA
AGTTACTGTGTTTTAATTGCATCCCCTAAAACAGAAACAGGAATTGAAAGA ATGACAATT
ATGACACAAACAACGGATGGATTTGAATTGAGTGAACGAGACTTAGAAATGCGTGGTCC
TGGCGATTTCTTTGGTGTTAAACAAAGTGGATTGCCAGATTTCTTAGTTGCCAATTTAGTT
GAAGATTATCGTATGTTAGAAGTTGCTCGTGATGAAGCAGCTGAACTTATTCAATCTGGC
GTATTCTTTGAAAATACGTATCAACATTTACGTCATTTTGTTGAAGAAAAT TTATTACATC
GTAGTTTTGACTAA 
 

> fapR 
Function: protein coding sequence; fatty acid and phospholipid biosynthesis transcript regulator (core 
genome, constant) 
Best match: fapR_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[177147:177704:r] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 36799 … 37357; Length: 558 bp 
Sequence: 
TTGAAACTAAAGAAAGATAAACGTAGAGAAGCAATCAGACAACAAATTGAT AGCAATCC
CTTCATCACAGACCATGAACTAAGCGACTTATTTCAAGTGAGTATACAAACAATTCGTTT
AGATCGCACTTATTTAAACATACCAGAATTAAGGAAGCGTATTAAATTAGT TGCTGAAAA
GAATTATGACCAAATAAGTTCTATTGAAGAACAAGAATTTATTGGTGATTT GATTCAAGT
CAATCCAAATGTTAAAGCGCAATCAATTTTAGATATTACATCGGATTCTGTTTTTCATAAA
ACTGGAATTGCGCGTGGTCATGTGCTATTTGCTCAGGCAAATTCGTTATGTGTTGCGCTAA
TTAAGCAACCAACAGTTTTAACTCATGAGAGTAGCATTCAATTTATTGAAA AAGTAAAAT
TAAATGATACGGTAAGAGCAGAAGCACGAGTTGTAAATCAAACTGCAAAAC ATTATTAC
GTCGAAGTAAAGTCATATGTTAAACATACATTAGTTTTCAAAGGAAATTTT AAAATGTTTT
ATGATAAGCGAGGATAA 
 

> plsX 
Function: protein coding sequence; glycerol-3-phosphate acyltransferase (core genome, constant) 
Best match: plsX_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1148670:1149656] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 37361 … 38348; Length: 987 bp 
Sequence: 
ATGGTTAAATTAGCAATTGATATGATGGGTGGCGACAATGCGCCTGATATCGTATTAGAA
GCCGTACAAAAGGCTGTTGAAGACTTTAAAGATCTAGAAATTATACTTTTCGGTGACGAA
AAAAAGTATAATCTGAACCATGAACGAATCGAATTTAGACATTGTTCTGAA AAGATTGAA
ATGGAAGATGAGCCTGTTAGAGCGATTAAACGTAAAAAAGATAGCTCAATGGTAAAAAT



GGCTGAAGCTGTGAAATCTGGTGAAGCAGATGGATGTGTGTCAGCAGGTAATACTGGTGC
TTTAATGTCAGCTGGTTTATTCATTGTTGGACGTATTAAAGGTGTAGCTAGACCGGCTTTA
GTAGTAACATTGCCAACGATTGATGGAAAAGGTTTTGTCTTTTTAGACGTTGGTGCAAAT
GCTGATGCTAAACCTGAACACTTATTACAGTATGCGCAACTAGGGGATATTTATGCTCAA
AAAATTAGAGGTATTGATAATCCGAAAATCTCATTATTAAATATAGGAACC GAGCCAGCT
AAAGGTAATAGTTTAACGAAAAAATCATATGAGTTATTAAATCATGATCAT TCATTGAAT
TTTGTTGGGAATATTGAAGCGAAGACATTAATGGATGGCGATACAGATGTTGTAGTTACC
GATGGCTATACTGGGAACATGGTCCTTAAAAATTTAGAAGGTACTGCAAAATCAATCGGT
AAAATGTTAAAAGATACGATTATGAGTAGTACTAAAAATAAATTAGCAGGT GCAATATTG
AAGAAAGATTTAGCTGAATTCGCTAAAAAGATGGATTACTCAGAATACGGT GGTTCCGTA
TTATTAGGATTGGAAGGTACTGTAGTTAAAGCACACGGTAGTTCAAATGCTAAAGCTTTT
TATTCTGCAATTAGACAAGCGAAAATCGCAGGAGAACAAAATATTGTACAA ACAATGAA
AGAGACTGTAGGTGAATCAAATGAGTAA 
 

> fabD 
Function: protein coding sequence; malonyl CoA-acyl carrier protein transacylase (core genome, 
constant) 
Best match: fabD_CC008-ST72_TCH130_ACHD01000019.1[135693:136619:r] (completely 
identical) 
Position: 030-contig_240: 38340 … 39267; Length: 927 bp 
Sequence: 
ATGAGTAAAACAGCAATTATTTTTCCGGGACAAGGTGCCCAAAAAGTTGGTATGGCACAA
GATTTGTTTAATAACAATGATCAAGCAACTGAAATTTTAACTTCAGCAGCA AAGACGTTA
GACTTTGATATTTTAGAGACAATGTTTACTGATGAAGAAGGTAAATTGGGTGAAACTGAA
AACACGCAACCAGCTTTATTGACGCATAGTTCGGCATTATTAGCAGCGCTAAAAAATTTG
AATCCTGATTTTACTATGGGGCATAGTTTAGGTGAATATTCAAGTTTAGTTGCAGCTGACG
TATTATCATTTGAAGATGCAGTTAAAATTGTTAGAAAACGTGGTCAATTAA TGGCGCAAG
CATTTCCTACTGGTGTAGGAAGCATGGCTGCAGTATTGGGCTTAGATTTTGATAAAGTCG
ATGAAATTTGTAAGTCATTATCATCTGATGACAAAATAATTGAACCAGCAA ACATTAATT
GCCCAGGTCAAATTGTTGTTTCAGGTCACAAAGCTTTAATTGATGAGCTAGTAGAAAAAG
GTAAATCATTAGGTGCAAAACGTGTCATGCCTTTAGCAGTATCTGGTCCATTCCATTCATC
GCTAATGAAAGTGATTGAAGAAGATTTTTCAAGTTATATTAATCAATTTGA ATGGCGTGA
TGCTAAGTTTCCTGTAGTTCAAAATGTAAATGCGCAAGGTGAAACTGACAAAGAAGTAAT
TAAATCTAATATGGTCAAGCAATTATATTCACCAGTACAATTCATTAACTC AACAGAATG
GCTAATAGACCAAGGTGTTGATCATTTTATTGAAATTGGTCCTGGAAAAGTTTTATCTGGC
TTAATTAAAAAAATAAATAGAGATGTTAAGTTAACATCAATTCAAACTTTA GAAGATGTG
AAAGGATGGAATGAAAATGACTAA 
 

> fabG 
Function: protein coding sequence; beta-ketoacyl-ACP reductase (core genome, constant) 
Best match: fabG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1214548:1215282] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 39259 … 39994; Length: 735 bp 
Sequence: 
ATGACTAAGAGTGCTTTAGTAACAGGTGCATCAAGAGGAATTGGACGTAGTATTGCGTTA
CAATTAGCAGAAGAAGGATATAATGTAGCAGTAAACTATGCAGGCAGCAAA GAGAAAGC
TGAAGCAGTAGTCGAAGAAATCAAAGCTAAAGGTGTTGACAGTTTTGCGATTCAAGCAA
ATGTTGCCGATGCTGATGAAGTTAAAGCAATGATTAAAGAAGTAGTTAGCCAATTTGGTT
CTTTAGATGTTTTAGTAAATAATGCAGGTATTACTCGCGATAATTTATTAA TGCGTATGAA
AGAACAAGAGTGGGATGATGTTATTGACACAAACTTAAAAGGTGTATTTAA CTGTATCCA
AAAAGCAACACCACAAATGTTAAGACAACGTAGTGGTGCTATCATCAATTT ATCAAGTGT
TGTTGGAGCAGTAGGTAATCCGGGACAAGCAAACTATGTTGCAACAAAAGCAGGTGTTA
TTGGTTTAACTAAATCTGCGGCGCGTGAATTAGCATCTCGTGGTATCACTGTAAATGCAGT
TGCACCTGGTTTTATTGTTTCTGATATGACAGATGCTTTAAGTGATGAGCTTAAAGAACAA
ATGTTGACTCAAATTCCGTTAGCACGTTTTGGTCAAGACACAGATATTGCTAATACAGTA



GCGTTCTTAGCATCAGACAAAGCAAAATATATTACAGGTCAAACAATCCAT GTAAATGGT
GGAATGTACATGTAA 
 

> acpP 
Function: protein coding sequence; acyl carrier protein (core genome, constant) 
Best match: acpP_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1215716:1215949] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 40427 … 40661; Length: 234 bp 
Sequence: 
GTGGAAAATTTCGATAAAGTAAAAGATATCATCGTTGACCGTTTAGGTGTAGACGCTGAT
AAAGTAACTGAAGATGCATCTTTCAAAGATGATTTAGGCGCTGACTCACTTGATATCGCT
GAATTAGTAATGGAATTAGAAGACGAGTTTGGTACTGAAATTCCTGATGAAGAAGCTGA
AAAAATCAACACTGTTGGTGATGCTGTTAAATTTATTAACAGTCTTGAAAA ATAA 
 

> rnc 
Function: protein coding sequence; ribonuclease 3 (core genome, constant) 
Best match: rnc_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1216065:1216796] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 40776 … 41508; Length: 732 bp 
Sequence: 
ATGTCTAAACAAAAGAAAAGTGAGATAGTTAATCGTTTTAGAAAGCGCTTT GATACTAAA
ATGACAGAGTTAGGCTTTACTTATCAAAATATTGATTTATACCAACAAGCA TTTTCGCATT
CGAGTTTTATTAATGATTTTAATATGAATCGTTTAGACCATAATGAGCGTTTAGAGTTTTT
GGGTGATGCGGTATTAGAATTGACGGTTTCACGATATTTATTTGATAAACATCCCAACTTG
CCAGAAGGGAATTTAACAAAAATGCGTGCCACTATTGTATGTGAGCCCTCACTTGTAATA
TTTGCGAATAAAATTGGATTGAACGAAATGATTTTACTTGGTAAAGGTGAA GAGAAAACA
GGGGGACGTACAAGACCATCATTAATATCAGATGCATTCGAAGCATTTATTGGGGCATTG
TATTTGGATCAAGGACTAGATATAGTTTGGAAATTTGCTGAGAAAGTCATTTTCCCACAT
GTAGAACAAAATGAGTTATTAGGCGTGGTAGATTTTAAAACACAATTCCAA GAATATGTG
CACCAGCAAAATAAAGGTGATGTAACCTATAATTTAATAAAAGAAGAGGGA CCGGCACA
TCATCGTCTATTCACTTCAGAAGTTATTCTGCAAGGGGAAGCAATAGCTGAAGGTAAAGG
GAAAACGAAAAAAGAATCAGAACAACGTGCTGCTGAAAGTGCCTATAAGCA ATTAAAAC
AAATTAAATAG 
 

> smc 
Function: protein coding sequence; chromosome segregation SMC protein (core genome, constant) 
Best match: smc_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1216943:1220509] 
Position: 030-contig_240: 41654 … 45221; Length: 3567 bp 
Sequence: 
ATGGTTTATTTAAAATCAATAGATGCCATTGGATTTAAGTCTTTTGCAGATCAAACCAATG
TTCAATTCGATAAAGGTGTAACTGCAATTGTTGGTCCAAATGGAAGCGGTAAAAGTAATA
TTACAGATGCTATTAAATGGGTGTTGGGTGAACAATCGGCTAAATCATTACGTGGCTCAA
AAATGGAAGATATTATCTTCTCAGGTGCAGAACATCGCAAAGCTCAAAATTATGCTGAAG
TACAGTTAAGATTAGATAATCATTCTAAAAAGCTCAGTGTTGATGAAAACG AAGTTATTG
TAACAAGAAGATTGTATCGAAGTGGTGAAAGTGAGTACTACATAAATAATG ACCGTGCA
AGATTAAAAGATATTGCCGATTTATTTTTAGATTCTGGATTGGGAAAAGAA GCGTATAGC
ATTATCTCGCAAGGTAGAGTTGATGAAATACTAAATGCTAAACCAATTGAT AGACGTCAA
ATTATTGAAGAATCGGCTGGTGTACTTAAATATAAAAAACGTAAGGCTGAA TCATTAAAT
AAACTTGACCAAACAGAAGATAATTTAACGAGAGTAGAAGACATTTTATAT GATTTGGAA
GGTCGCGTAGAACCTCTAAAAGAGGAGGCAGCTATAGCTAAAGAATATAAGACACTTTC
ACATCAAATGAAACATAGTGACATTGTAGTTACAGTGCACGATATTGATCA ATATACAAA
TGACAATAGACAATTAGATCAACGTTTAAATGATTTACAAGGTCAACAAGC AAATAAAG
AAGCTGACAAGCAACGTTTAAGCCAACAAATTCAACAATATAAAGGTAAAC GACATCAA
CTTGATAACGATGTTGAATCGCTTAATTATCAATTAGTAAAAGCTACGGAA GCCTTTGAA
AAATATACGGGACAATTAAATGTTTTAGAAGAACGTAAGAAAAATCAATCT GAAACAAA
TGCACGATATGAAGAAGAACAAGAAAATTTAATGGAGCTTTTAGAAAATAT ATCAAATG
AGATTTCTGAAGCTCAAGATACTTATAAGTCTCTGAAAAGTAAACAAAAAG AACTCAATG



CTGTCATTCGTGAACTTGAAGAACAACTATATGTTTCAGACGAAGCACATGATGAAAAAT
TGGAAGAAATTAAAAACGAATACTATACATTAATGTCAGAGCAATCAGATG TTAACAAT
GATATTCGTTTTTTAAAGCATACTATAGAAGAGAATGAGGCTAAAAAATCA AGACTAGAT
TCTCGATTAGTTGAAGTTTTTGAGCAATTGAAAGATATTCAGGGTCAAATAAAAACGACA
AAAAAAGAATATCAACAGACCAACAAAGAACTTTCTGCTGTAGATAAAGAA ATTAAAAA
TATAGAAAAATATCTCACTGATACAAAAAAAGCACAAAATGAATACGAAGA GAAATTGT
ATCAAGCATATCGATATACCGAAAAAATGAAAACACGTATTGATAGTTTGG CAACGCAA
GAGGAAGAATATACTTATTTTTTCAATGGCGTCAAACATATTTTGAAAGCT AAAAATAAA
GAATTAAAGGGTATTCATGGTGCAGTTGCGGAAATTATTGATGTGCCATCTAAATTAACT
CAGGCAATTGAAACAGCATTAGGTGCTTCATTACAACATGTCATTGTAGATTCAGAAAAA
GATGGACGCCAGGCTATTCAATTTTTAAAAGAACGTAATTTAGGTCGTGCGACGTTTTTA
CCATTAAATGTTATACAGAGTAGAGTGGTAGCGACTGATATTAAATCTATTGCTAAAGAG
GCAAACGGATTTATTAGTATCGCTTCGGAAGCAGTTAAAGTAGCACCAGAATATCAAAAT
ATTATCGGGAATTTATTAGGTAATACGATTATCGTTGATCATTTAAAGCAT GCAAATGAA
TTGGCACGTGCGATTAAATATCGAACTCGTATTGTTACTTTGGAAGGTGATATTGTAAATC
CTGGTGGTTCTATGACTGGTGGTGGCGCTCGTAAGTCCAAAAGTATTCTGTCTCAAAAAG
ACGAGTTGACAACAATGAGACACCAATTAGAAGATTACTTGCGTCAAACAGAATCATTTG
AACAACAATTTAAAGAGTTGAAGATAAAAAGTGATCAATTAAGTGAACTGT ATTTTGAAA
AAAGTCAAAAGCATAATACACTTAAAGAGCAAGTGCATCATTTTGAAATGG AGCTCGAT
AGATTAACTACACAAGAAACACAAATAAAAAATGATCATGAAGAATTCGAA TTTGAAAA
AAATGATGGTTATACGAGTGACAAAAGTCGACAAACTTTGAGTGAAAAAGA AACTCATT
TAGAAAGTATTAAAGCATCTTTAAAACGACTAGAAGATGAAATTGAACGCT ACACAAAA
CTTTCTAAAGAAGGTAAGGAAAGCGTAACTAAAACACAACAAACGTTACAT CAGAAACA
ATCTGATCTTGCTGTGGTTAAAGAGCGTATTAAAACACAACAACAGACAATAGATCGATT
AAATAATCAAAGTCAACAAACTAAACATCAATTAAAAGATGTTAAAGAAAA AATTGCAT
TCTTTAATTCGGATGAAGTGATGGGCGAACAAGCTTTTCAAAATATTAAAGATCAAATTA
ATGGTCAACAAGAAACGAGAACACGCTTATCTGATGAATTAGATAAATTGA AACAACAA
CGTATTGAGTTGAATGAACAAATCGATGCGCAGGAAGCTACACTACAAGTTTGTCACCAA
GATATTTTAGCTATCGAAAATCACTACCAAGATATTAAAGCTGAACAATCA AAGTTAGAT
GTATTAATTCATCATGCGATAGATCATTTAAATGATGAATATCAATTGACT GTTGAACGTG
CGAAATCTGAATATACGAGTGATGAATCGATTGACGCATTACGTAAAAAAG TTAAGTTAA
TGAAGATGTCGATTGATGAACTAGGTCCTGTAAACTTAAATGCAATTGAACAATTTGAAG
AGTTAAATGAACGTTATACATTTTTAAGTGAACAACGTACAGATCTTCGTA AAGCTAAAG
AAACATTAGAGCAAATTATAAGTGAAATGGATCAAGAGGTTACTGAAAGAT TTAAAGAA
ACTTTCCATGCTATTCAAGGACATTTTACAGCTGTGTTCAAACAATTGTTTGGTGGAGGCG
ATGCAGAATTGCAATTAACTGAAGCCGATTATTTAACAGCTGGTATTGATATTGTGGTAC
AACCACCGGGTAAAAAGTTGCAACATTTATCGTTACTGAGTGGTGGTGAGCGTGCATTAA
CTGCTATTGCTTTACTATTTGCAATTTTAAAAGTAAGATCTGCACCTTTTGTTATATTAGAT
GAGGTTGAAGCTGCACTAGATGAAGCAAATGTTATTAGATACGCAAAATATTTAAATGAG
TTATCAGACGAAACACAATTCATTGTTATTACACACCGTAAAGGAACAATG GAATTTGCG
GATAGGTTATACGGTGTAACAATGCAAGAATCAGGTGTTACTAAACTTGTGAGTGTGAAT
TTAAATACAATAGATGATGTGTTGAAGGAGGAGCAATAA 
 

> ftsY 
Function: protein coding sequence; signal recognition particle-docking protein (core genome, 
constant) 
Best match: ftsY_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1220509:1221759] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 45220 … 46471; Length: 1251 bp 
Sequence: 
ATGAGCTTTTTTAAACGCTTAAAAGATAAGTTTGCAACAAATAAAGAAAAT GAAGAAGTT
AAATCCTTAACAGAAGAACAAGGTCAAGACAAATTAGAAGATACACATTCT GAAAGTTC
AACGCAGGACGCAAATGATTTAGCAGAAAATGCTGAAGTGAAAAAGAAGCCACGCAAGT
TGAGTGAAGCGGATTTTGATGACGATGGCTTAATATCAATTGAAGATTTTGAAGAAATTG
AAGCTCAAAAAATGGGTGCTAAATTTAAAGCAGGACTCGAAAAATCTCGTCAAAATTTCC
AAGAACAATTAAATAATTTGATAGCGAGATATCGTAAAGTAGATGAAGACT TTTTTGAAG
CTTTAGAAGAAATGTTAATCACTGCAGACGTCGGTTTTAATACAGTGATGACGTTAACTG



AAGAATTACGTATGGAAGCACAACGACGTAATATTCAAGATACTGAAGATT TGCGTGAA
GTCATTGTTGAAAAAATCGTAGAGATTTACCATCAAGAAGATGATAATTCA GAAGCTATG
AACTTAGAAGATGGTCGTTTAAATGTCATTTTAATGGTTGGTGTGAATGGTGTTGGTAAA
ACAACAACAATTGGAAAATTAGCTTACCGATATAAAATGGAAGGTAAAAAA GTAATGTT
AGCTGCGGGCGATACTTTTAGAGCGGGTGCTATTGATCAATTGAAAGTTTGGGGCGAACG
TGTTGGTGTAGACGTAATTAGCCAAAGTGAAGGTTCTGATCCAGCTGCTGTTATGTATGA
TGCGATTAATGCCGCTAAAAACAAAGGTGTTGATATTTTAATCTGTGATACCGCTGGACG
TTTACAAAATAAAACAAATCTAATGCAAGAATTAGAAAAAGTTAAGCGTGT AATTAATCG
AGCAGTGCCAGATGCGCCTCATGAAGCATTACTATGTTTAGATGCTACAACTGGTCAGAA
TGCGTTGTCACAAGCTAGAAACTTTAAAGAAGTAACAAATGTTACAGGTAT TGTATTAAC
GAAATTAGATGGTACAGCCAAAGGTGGTATCGTATTAGCCATTCGTAATGAATTGCACAT
TCCAGTTAAATATGTAGGTTTAGGTGAGCAATTAGATGACTTACAACCATTTAACCCTGA
AAGTTATGTCTACGGCTTATTCGCTGATATGATTGAACAAAATGAAGAAAT AACAACAGT
TGAAAATGATCAAATTGTAACAGAAGAAAAGGACGATAATCATGGGTCAAA ATGA 
 

> P67249 
Function: protein coding sequence; putative transcription factor (core genome, constant) 
Best match: P67249_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1221746:1222078] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 46457 … 46790; Length: 333 bp 
Sequence: 
ATGGGTCAAAATGATTTAGTTAAAACGTTACGAATGAATTATTTGTTTGAT TTTTATCAAT
CCTTATTGACGAATAAACAACGTAATTATTTGGAATTATTTTATCTTGAAG ATTATTCTTT
AAGTGAAATCGCAGATACTTTTAATGTGAGTAGACAAGCAGTTTATGATAA TATAAGAAG
AACTGGCGATTTAGTTGAAGATTATGAAAAGAAATTGGAATTATACCAGAA ATTTGAGCA
ACGCCGAGAAATATATGATGAAATGAAACAACATTTAAGTAATCCAGAACA AATACAAC
GTTATATTCAACAATTAGAAGACTTAGAATAG 
 

> ffh 
Function: protein coding sequence; signal recognition particle subunit ffh (core genome, constant) 
Best match: ffh_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1222104:1223471] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 46815 … 48183; Length: 1368 bp 
Sequence: 
ATGGCATTTGAAGGGTTATCAGAACGCTTGCAAGCGACGATGCAAAAAATGCGTGGTAA
GGGTAAACTTACTGAAGCTGATATAAAGATAATGATGCGTGAAGTAAGATT AGCGTTACT
TGAGGCTGACGTAAACTTTAAAGTGGTAAAAGAATTTATTAAAACAGTATC AGAACGCGC
ATTAGGTTCCGATGTAATGCAATCATTAACACCAGGGCAACAAGTTATTAAAATAGTTCA
AGATGAATTAACGCAGTTGATGGGTGGAGAAAATACGTCGATTAATATGTCAAATAAAC
CACCTACTGTTGTTATGATGGTTGGTTTACAAGGTGCTGGTAAAACAACAACTGCAGGTA
AATTAGCATTATTGATGCGTAAAAAATACAACAAAAAACCTATGTTAGTTG CAGCAGATA
TTTATCGTCCAGCAGCGATAAATCAATTACAAACAGTAGGGAAACAAATTG ATATTCCTG
TATACAGTGAAGGAGATCAAGTAAAGCCACAACAAATTGTAACTAATGCAT TAAAACAT
GCTAAAGAAGAACATTTAGACTTTGTAATCATTGATACAGCAGGTCGATTACACATCGAT
GAAGCATTGATGAACGAATTAAAAGAAGTAAAAGACATTGCTAAACCAAAC GAAATTAT
GTTAGTTGTCGATTCAATGACGGGTCAAGATGCTGTCAATGTTGCAGAATCTTTTGACGAT
CAACTTGATGTCACAGGTGTTACCTTAACTAAATTAGATGGTGATACACGTGGTGGTGCA
GCTTTATCTATTCGTTCGGTGACACAAAAACCAATTAAATTTGTTGGTATGAGTGAAAAG
TTAGATGGTTTAGAGCTATTCCATCCTGAACGTATGGCATCACGTATTTTAGGTATGGGTG
ATGTGTTAAGTTTAATTGAAAAAGCGCAACAAGATGTGGATCAAGAAAAAG CAAAAGAT
TTAGAGAAAAAGATGCGTGAGTCATCGTTTACTTTAGATGATTTTTTAGAACAACTTGATC
AGGTGAAAAATCTAGGACCACTGGATGATATTATGAAAATGATTCCAGGTATGAATAAA
ATGAAAGGGCTAGATAAGCTTAATATGAGTGAAAAGCAAATTGATCATATT AAAGCGAT
TATCCAGTCAATGACGCCGGCTGAAAGAAACAATCCAGACACATTGAATGTATCACGTAA
AAAGCGTATTGCTAAAGGGTCTGGTCGTTCATTACAAGAAGTCAATCGTTTGATGAAACA
ATTTAACGATATGAAGAAAATGATGAAACAATTCACTGGTGGCGGTAAAGG TAAAAAAG
GTAAACGCAATCAAATGCAAAATATGTTAAAAGGTATGAATTTACCGTTTT AA 



 

> rpsP 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S16 (core genome, constant) 
Best match: rpsP_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1223906:1224181] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 48617 … 48893; Length: 276 bp 
Sequence: 
ATGGCAGTTAAAATTCGTTTAACACGTTTAGGTTCAAAAAGAAATCCATTC TATCGTATC
GTAGTAGCAGATGCTCGTTCTCCACGTGACGGACGTATCATCGAACAAATCGGTACTTAT
AACCCAACGAGCGCTAATGCTCCAGAAATTAAAGTTGACGAAGCGTTAGCTTTAAAATGG
TTAAATGATGGTGCGAAACCAACTGATACAGTTCACAATATCTTATCAAAA GAAGGTATT
ATGAAAAAATTTGACGAACAAAAGAAAGCTAAGTAA 
 

> rimM 
Function: protein coding sequence; 16S rRNA processing protein (core genome, constant) 
Best match: rimM_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1224369:1224872] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 49080 … 49584; Length: 504 bp 
Sequence: 
ATGAGAGTTGAAGTTGGTCAAATTGTTAACACACATGGTATTAAAGGTGAAATTAAAGTA
AAATCCAATTCAGACTTTACAGACGTTCGTTTTCAACCCGGTCAAGTGCTGACAGTTGTGC
ATAACAATAACGACCTTGAATATACTGTTAAGTCACATAGAGTGCATAAAG GGCTTCATA
TGCTTACATTTGAAGGTATTAATAATATTAATGATATTGAGCATTTAAAAG GGAGTTCTAT
TTATCAAGAGCGTGATCATGAAGATATCGTACTTGAGGAAAATGAATTTTA TTATTCAGA
TATTATAGGATGTACAGTTTTTGATGATCAAGAAACACCAATAGGTCGTGTAATTAATAT
ATTTGAAACAGGTGCGAATGATGTGTGGGTGATTAAAGGATCTAAAGAATATTTGATTCC
TTATATTGCTGATGTTGTAAAAGAAGTGGATGTTGAAAATAAAAAAATTAT CATCACGCC
AATGGAAGGATTGTTGGATTAA 
 

> trmD 
Function: protein coding sequence; tRNA (guanine-N(1)-)-methyltransferase (core genome, constant) 
Best match: trmD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1224872:1225609] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 49583 … 50321; Length: 738 bp 
Sequence: 
ATGAAAATTGATTATTTAACTTTATTTCCTGAAATGTTTGATGGTGTTTTA AATCATTCAA
TTATGAAACGTGCCCAAGAAAACAATAAATTACAAATCAATACGGTTAATT TTAGAGATT
ATGCAATTAACAAGCACAACCAAGTAGATGATTATCCGTATGGTGGCGGACAAGGTATG
GTGTTAAAGCCTGAACCTGTTTTTAATGCGATGGAAGACTTAGATGTCACAGAACAAACA
CGCGTTATTTTAATGTGTCCACAAGGCGAGCCATTTTCACATCAGAAAGCTGTTGAATTA
AGCAAGGCCGACCACATCGTTTTCATATGCGGACATTATGAAGGTTACGATGAACGTATC
CGAACACATCTTGTCACAGATGAAATATCAATGGGTGACTATGTTTTAACTGGTGGAGAA
TTGCCAGCGATGACCATGACTGATGCTATTGTTAGACTGATTCCAGGTGTTTTAGGTAATG
AACAGTCACATCAAGACGATTCATTTTCAGATGGGTTATTAGAGTTTCCGCAATATACAC
GTCCGCGTGAATTTAAGGGTCTAACAGTTCCAGATGTTTTATTGTCTGGAAATCATGCCAA
TATTGATGCATGGAGACATGAGCAAAAGTTGATCCGCACATATAATAAAAG ACCTGACTT
AATTGAAAAATATCCATTAACTAATGCAGATAAGCAAATATTAGAAAGATA TAAAATAG
GATTGAAAAAAGGTTAG 
 

> L19 
Function: noncoding RNA ribosomal protein L leader RNA (core genome, constant) 
Best match: L19_leader_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1225650:1225692] (completely 
identical) 
Position: 030-contig_240: 50361 … 50404; Length: 43 bp 
Sequence: 
ACTATGATCCGCTGCTATATATTTGTCGAGGCAAGAACATAGG 
 

> rplS 



Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L19 (core genome, constant) 
Best match: rplS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1225712:1226062] (completely identical) 
Position: 030-contig_240: 50423 … 50774; Length: 351 bp 
Sequence: 
ATGACAAATCACAAATTAATCGAAGCAGTAACTAAATCACAATTACGTACA GACTTACCT
AGTTTCCGTCCTGGTGATACTTTACGTGTACACGTACGTATCATTGAGGGTACTCGTGAGC
GTATCCAAGTATTCGAAGGCGTTGTAATTAAACGTCGTGGCGGTGGCGTTTCTGAAACGT
TTACAGTTCGTAAAATTTCATCAGGTGTTGGCGTGGAACGTACATTCCCATTACACACACC
AAAAATTGAAAAAATCGAAGTTAAACGTCGTGGTAAAGTACGTCGTGCTAA ATTATATTA
CTTACGTAGTTTACGTGGTAAAGCTGCTAGAATCCAAGAAATTCGTTAA 
 

> tx_universal2 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC030_MRSA252_BX571856.1[2550413:2550453] 
Position: 030-contig_240: 51013 … 51043; Length: 30 bp 
Sequence: 
CTGAACGAAAATACGCTTGTAACAAGCTTT 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[2700866:2700976]RC 
Position: 031-contig_247: 6 … 36; Length: 30 bp 
Sequence: 
TGGCGGAAAGTCAGCTTACAATAATGTGCA 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC008_COL_CP000046.1[1182242:1182414]  
Position: 031-contig_247: 12 … 42; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAGTCAGCTTACAATAATGTGCAAGTTGG 
 

> yfhO 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: yfhO_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[160663:163269]RC (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 115 … 2722; Length: 2607 bp 
Sequence: 
TTATTTTTGTCTTGCCCATCTCGTGAAAATAATACTACATATAATGCCAAATATAGTAATT
GTTATAAGTAAATAATAGTATGGTGGGGCATAGCTCAATTGAATCTTTGTTATATTTTTAG
GTGCTTTAATGCCGGTCATAACACCATTTACTTGTTCAACTTTAAGACTTTGATCACCTGA
TGTCGCTTTCATACCTTGATTATATGCTGTTGGCAAAACAATATACCCAGATGAATTTTTA
TTTTTAGTAATAGTATAACCTTGCTTTGTCTTACTAACTTTGACAGCCTCTAATGAATTTGA
AGCGTCTTTAAGCGTGGTATAATCTTCGCCGTATATCCCTTTTAAATTTACACGATACTTA
CCTTTAGGCAATGATAATCTAATCCTATCTGAAGCTTTAATGCGTATTGTTACGGGTGTTA
CAAAGCGTCGATATTTATAAGTGAGTTTATTTCTTTCTTGTGTATATTCATTCACTTTAACA
TCATGAGCTTTATCCGGCGAAAGTAATTCTAAATCCATTTCAAAATACAAA TCTTTAAATT
GATTAGAAACTGATTTTGGCAACTGTACAGTTAGACCACCATTATTTTGTTTAACTTGTAA
TAAATGTTTTGTAGGAGATTGCCAGGCTGCACTATTTAATTTAATTGTTGAATCTGATAGT
AAATTTTTATTGGCTTTAAAATGTGTATTAACATCTTTAGTCTTGTTAGAA ACAATCCCTT
GCAACATTGCTTGTTCTTTATCTAATGGAGATTTTAATTCTTTATTGGAAAAGACCTTATTT
GTAATATGTGCACTTGGATAATGGATGGTATTTTTAGAATGAATCCAACGAACTTTATTGT
CTTTGTGTTCAGACTTAATTTTAAATCCATATGGTAAGTTGTCATCATGATTCACTCTAATT
CGATCATTAACATTCCAAAGTGATAGTAAATTTTGACGATTGCCAAGTAAT CTATAAGTG
CTGTTTTTATCGATTGGCATATTAATTTGGAGTGTCTTGTCATAATATTTTAATATGTCTCC
ATTAAAAATACTAGAATATAATGAAATGCCATTATAATGATATATAAATGG TGAATTTAA



TGCATAGTCTGACATATAATCAATGCGATTAAATGGACCAGTTGCATTTTGATTTATCTTT
TTTATAAGCTGGTTTACATAGTTACTATGGTAATCGTGTTGTTTCAACGTTGATAATGATT
GTTGATAAGGTTTGATTGCCATATTTTTATTGTTATCTAAAATGACGATTTGTTGAATCAT
AACGATTAATACTAATATTGCAACGGTTAATTTTTTATAACGCCATAAACT AAATTTTAAA
ATAACGGCAAGCACCATTAGCAGGATAATACCTACTATAAGTGCAAGTGGGTGTGTCGGT
GATAGTAATACATAAAGTAATGCGATGATGCTTACTGGTATTGTTCTGATTAAATAATATT
TCATATTTAATGTTGATAAATGTTGAATAAACAATCCGCAAAGAGCGCTTG ATGATAGTG
CTAAGATATACACCCAACGCCTTTCTGGAAATGAAAAACCATTAAAAGCAC TGTCGAAAT
ACTGTGATAATGAACCAATAAATAATAACCATGTTACTATTGCGAAAAGTC TATAAAAGT
AAAAACGATACAGTTTGAATGACAATAATGCAACGATAGTAAGAATTGAAA TCGTAATA
TAAAATCCATCGCTAAAGAAAAAATAATGGTAATCAAGTGGTGTCAAAAAC GGTATATC
AACATTGGGATTTTGCTTTCTGTCATTTTCCAAAAACGCAGAAATGCCAGTGAATAAACC
AAATACACTTGATAACACACTCAAAACTGTAGCAGATATGACGCAAATTAA TTTTTGTGT
TCTAGAGACAATGTCATATTTGTAAGTGAAAATGAGTCGATATAAATAGTA GCAACCTAT
AATAATAGCTTGATAATAACTGAAATAAAAATTGCTAAATAGTGTTAAGGC TATCGCAAC
AATGAAAATACCGATTTTGCGTTGTTGAAAATATCTTTCCAAACCAAGAAT CGATAATGG
TAATAAATATAATAAACTTCCATAAAATGACCAAGTAAAATTAAAGTATAT AACGACAGT
TGACATGCCGTATAAAATCGTAGCGATCATATTTGTTGAGCGTTTAAAGTGTAATATTTTA
AATAAGTAGAAGGTCACGACAAATGTTATGATAGCTCTTATCATGGCCATAATAAGTTGG
TTTGTCGGCCAAAAATGTATTGTTGTCGGATTAAATATACCAACCGTTTCTCCTATTTTAA
TGAATAGAAAATTTAGCCACATTAAAGGTGACAGCGAATAATAATATGATA GTCCTTTCA
TATAATCGCCACCTAATCCAAACGATGCATCATATAAACTAGAAAAACTAC TTAAATGTT
CATACAAATACATTTGAAATGGCATCATTTGACGGAATCCATCTCCAGCCCCACTAAAAA
CAGTACCATTCACAATATAATCATAGATATGAGTAGAAAATAAAATAAGCG TTAATATTA
CACTAATGAAAGTTATAACAAAGAATTGTTTGACGTTTGAATTTAGCCACT TTTTTAACAC 
 

> rbgA 
Function: protein coding sequence; putative GTP-binding protein (core genome, constant) 
Best match: rbgA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1229652:1230536] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 3122 … 4007; Length: 885 bp 
Sequence: 
ATGGTTATTCAATGGTATCCAGGACATATGGCGAAAGCCAAAAGAGAAGTAAGTGAACA
ATTAAAAAAAGTAGATGTAGTGTTTGAACTAGTAGATGCAAGAATTCCATA TAGTTCAAG
AAACCCTATGATAGATGAAGTTATTAACCAAAAACCACGTGTTGTTATATT AAATAAAAA
AGATATGTCTAATTTAAATGAGATGTCAAAATGGGAACAATTTTTTATTGA TAAAGGATA
CTATCCTGTATCGGTGGATGCTAAGCACGGTAAAAATTTAAAGAAAGTGGAAGCTGCAGC
AATTAAAGCGACTGCTGAAAAATTTGAACGTGAAAAAGCAAAGGGACTTAA GCCAAGAG
CGATTAGAGCGATGATTGTTGGAATTCCAAATGTTGGTAAATCCACATTAATAAATAAAC
TGGCAAAGCGTAGTATTGCGCAGACTGGTAATAAACCAGGTGTGACCAAACAACAACAA
TGGATTAAAGTTGGTAATGCATTACAACTATTAGACACACCAGGGATACTTTGGCCTAAA
TTTGAAGATGAAGAAGTCGGTAAGAAGTTGAGTTTAACAGGCGCGATTAAAGATAGCAT
TGTGCACTTAGATGAAGTAGCTATATATGGATTGAACTTTTTAATTCAACATGATTTAGCG
CGATTAAAGTCACATTATAATATTGAAGTTCCTGAAGATGCAGAAATCATA GCGTGGTTT
GATGCGATAGGGAAAAAACGTGGCTTAATTCGACGTGGTAATGAAATTGATTACGAAGC
AGTCATTGAACTGATTATTTATGATATTCGAAATGCTAAAATAGGAAATTA TTGTTTTGAT
ATTTTTAAAGATATGACTGAGGAATTAGCAAATGACGCTAACAATTAA 
 

> rnhB 
Function: protein coding sequence; ribonuclease HII (core genome, constant) 
Best match: rnhB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1230520:1231287] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 3990 … 4758; Length: 768 bp 
Sequence: 
ATGACGCTAACAATTAAAGAAGTTAAGCAGTTGATTAATGCGGTTAATACA ATAGAAGA
ATTAGAAAATCATGAATGCTTTTTAGATGAGCGAAAAGGTGTTCAAAATGC CATAGCTAG
GCGCAGAAAAGCGTTAGAAAAAGAACAAGCTTTAAAAGAAAAGTATGTTGA AATGACTT



ACTTTGAAAATGAAATATTAAAAGAGCATCCTAATGCAATTATTTGTGGTA TTGATGAAG
TTGGAAGAGGACCTTTAGCAGGTCCAGTCGTTGCATGCGCAACAATTTTAAATTCAAATC
ACAATTATTTGGGCCTTGATGACTCGAAAAAAGTACCTGTTACGAAACGTCTAGAATTAA
ATGAAGCACTAAAAAATGAAGTTACTGCTTTTGCATATGGTATCGCGACAGCTGAAGAAA
TAGATGAATTTAATATTTATAAAGCTACTCAAATCGCCATGCAGCGAGCTATTGATGGAT
TATCAGTACAACCAACGCATTTATTGATAGACGCGATGACGCTTGATAATGCACTGCCTC
AAGTATCTTTAATCAAGGGTGATGCAAGAAGTGTATCTATTGCAGCGGCAAGTATCATGG
CAAAGGTTTTTCGTGATGATTATATGACACAGTTATCTAAAGATTATCCTGAATATGGTTT
TGAAAAAAACGCGGGTTACGGTACCAAACAACATTTACTAGCAATCGATGATATTGGCAT
TATGAAAGAGCATAGAAAAAGCTTTGAACCTATAAAATCGTTACTGTAA 
 

> sucC 
Function: protein coding sequence; succinyl-CoA synthetase subunit beta (core genome, constant) 
Best match: sucC_CC001_MSSA476_BX571857.1[1259891:1261057] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 4866 … 6033; Length: 1167 bp 
Sequence: 
ATGAATATCCACGAGTATCAAGGTAAAGAAATATTTCGTTCAATGGGCGTTGCAGTTCCA
GAAGGACGAGTAGCATTTACTGCTGAAGAAGCGGTGGAGAAAGCAAAAGAATTAAATTC
TGATGTTTATGTTGTAAAAGCACAAATTCATGCTGGAGGTAGAGGTAAAGCAGGCGGAGT
AAAAATTGCTAAATCTTTATCTGAGGTAGAAACATATGCAAAAGAATTATT AGGGAAAAC
TTTGGTGACACATCAAACTGGTCCAGAAGGTAAAGAAATTAAGCGTTTATATATCGAAGA
AGGTTGTGCTATTCAAAAAGAATATTACGTTGGATTCGTTATTGATCGTGCGACTGACCA
AGTAACATTGATGGCGTCTGAAGAAGGGGGCACTGAGATTGAAGAAGTTGCTGCGAAGA
CTCCTGAAAAGATCTTCAAAGAAACTATCGATCCAGTAATCGGACTTTCACCATTCCAAG
CAAGACGAATTGCGTTTAATATTAATATTCCTAAAGAATCTGTTAACAAAG CAGCTAAAT
TCTTATTAGCACTTTATAATGTATTCATTGAAAAAGATTGTTCAATCGTAG AAATCAACCC
ATTAGTTACAACAGCTGATGGTGATGTATTGGCATTAGATGCTAAAATTAATTTTGATGAT
AATGCATTATTCAGACATAAAGATGTTGTAGAATTACGTGATTTAGAAGAA GAAGATCCG
AAAGAGATTGAAGCGTCTAAACATGATTTATCATACATTGCATTAGATGGT GACATCGGA
TGTATGGTTAATGGTGCAGGTTTAGCCATGGCAACAATGGATACGATTAATCATTTCGGT
GGAAACCCAGCCAATTTCTTAGATGCAGGCGGAAGCGCTACTAGAGAAAAAGTAACTGA
AGCATTTAAAATCATTTTAGGTGATGAAAATGTTAAAGGTATTTTTGTAAA CATTTTCGGT
GGCATTATGAAATGTGATGTTATCGCAGAAGGTATCGTTGAAGCTGTAAAAGAAGTAGAT
TTAACTTTACCACTAGTTGTACGCTTAGAAGGTACAAATGTTGAGTTAGGTAAAAAAATC
TTAAAAGACTCAGGATTAGCAATTGAACCAGCAGCAACAATGGCTGAAGGTGCACAAAA
AATTGTTAAACTAGTCAAAGAAGCATAA 
 

> sucD 
Function: protein coding sequence; succinyl-CoA synthetase subunit alpha (core genome, constant) 
Best match: sucD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1232584:1233492] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 6054 … 6963; Length: 909 bp 
Sequence: 
ATGAGTGTATTTATAGATAAGAATACTAAAGTAATGGTACAAGGTATTACA GGGTCTACT
GCCCTTTTCCATACAAAACAAATGCTTGATTATGGTACGAAAATAGTAGCAGGTGTGACG
CCTGGTAAAGGTGGTCAAGTTGTTGAAGGCGTTCCTGTTTTCAACACTGTTGAAGAAGCT
AAAAATGAAACCGGGGCAACGGTTTCAGTCATTTACGTTCCAGCACCATTTGCTGCAGAC
TCAATTTTAGAAGCAGCTGATGCAGACTTAGATATGGTTATTTGTATCACTGAACATATTC
CTGTATTAGACATGGTTAAAGTTAAACGCTACTTACAAGGTAGAAAAACAC GTTTAGTTG
GTCCAAACTGTCCAGGTGTGATTACAGCAGATGAATGTAAAATTGGTATTATGCCTGGCT
ATATTCACAAAAAAGGTCATGTTGGTGTAGTATCTCGTTCAGGTACATTAACATATGAAG
CAGTGCACCAATTGACTGAAGAAGGTATTGGTCAAACTACAGCTGTTGGTATTGGTGGAG
ACCCAGTCAACGGAACAAACTTTATTGATGTTTTAAAAGCATTCAATGAAG ATGACGAAA
CGAAAGCAGTTGTTATGATTGGTGAAATCGGTGGTACGGCTGAAGAAGAAGCAGCTGAA
TGGATTAAAGCGAATATGACAAAACCAGTTGTAGGCTTTATCGGTGGACAAACAGCACCT
CCTGGAAAACGTATGGGACATGCTGGTGCAATCATTTCAGGTGGTAAAGGTACTGCTGAA



GAGAAAATTAAAACATTAAATAGTTGTGGTGTGAAAACAGCGGCAACACCT TCAGAAAT
TGGTTCAACATTAATTGAAGCTGCTAAAGAAGCAGGTATTTATGAAGCATTATTAACTGT
TAATAAATAA 
 

> lytN 
Function: protein coding sequence; cell-wall hydrolase (genomic island) 
Best match: lytN_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1233686:1234837] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 7156 … 8308; Length: 1152 bp 
Sequence: 
ATGTTTGTATATTATTGTAAGGAGTGTTTCATCATGAATAAACAACAAAGT AAAGTACGC
TATTCAATTAGAAAAGTTAGTATTGGAATTTTGTCAATTTCAATAGGTATG TTTTTGGCAT
TGGGTATGTCGAACAAAGCATATGCAGATGAAATTGATAAATCTAAAGATT TTACAAGAG
GGTATGAGCAAAATGTATTCGCGAAATCAGAGTTAAATGCTAATAAAAATA CGACAAAA
GACAAAATAAAAAATGAAGGTGCTGTTAAAACATCGGACACAAGTTTAAAG TTAGACAA
CAAATCAGCAATTTCAAACGGAAATGAAATTAATCAAGATATAAAGATTTC AAATACTCC
GAAAAACTCAAGCCAAGGTAACAATCTAGTTATTAATAACAATGAACCTAC TAAAGAAA
TTAAAATTGCAAACTTGGAAGCTCAAAATTCTAATCAGAAGAAAACGAATA AAGTTACTA
ATAATTACTTTGGTTACTACAGTTTTAGAGAAGCTCCAAAAACACAAATCT ATACTGTAA
AAAAAGGAGACACACTTAGTGCTATAGCATTAAAATACAAAACTACAGTTT CAAATATTC
AAAATACAAATAATATAGCAAATCCTAATTTAATATTTATTGGTCAAAAAT TAAAAGTGC
CAATGACACCATTAGTAGAACCAAAACCAAAAACAGTGTCTTCAAATAATA AAAGTAAT
AGTAATAGCAGTACATTAAATTATTTGAAAACATTAGAGAATAGAGGATGG GATTTCGAC
GGTAGTTATGGATGGCAATGTTTCGATTTAGTTAATGTATATTGGAATCATCTTTATGGTC
ATGGATTAAAAGGATATGGAGCTAAAGATATACCATATGCAAATAATTTTA ATAGTGAAG
CTAAAATTTATCACAACACACCAACTTTCAAAGCTGAACCTGGGGACTTAGTGGTTTTTA
GTGGAAGATTTGGTGGAGGATATGGTCATACAGCTATTGTCTTAAATGGTGATTATGATG
GAAAATTAATGAAGTTCCAAAGTTTAGATCAAAACTGGAATAATGGTGGAT GGCGTAAA
GCAGAGGTTGCACATAAAGTTGTTCATAATTATGAAAATGATATGATTTTT ATTAGACCA
TTTAAAAAAGCATAA 
 

> fmhC 
Function: protein coding sequence; endopeptidase resistance gene (genomic island) 
Best match: fmhC_CC008_TCH1516_CP000730.1[1264248:1265492] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 8335 … 9580; Length: 1245 bp 
Sequence: 
ATGAAATTTTCAACTTTAAGTGAAGAAGAATTTACCAACTACACCAAAAAG CACTTCAAA
CATTATACACAGTCTATAGAATTATATAATTATAGAAATAAAATAAATCAT GAAGCACAT
ATTGTGGGAGTGAAGAATGATAAAAATGAAGTTATAGCTGCATGTTTATTA ACAGAGGCA
CGAATTTTTAAATTCTACAAATATTTCTACTCTCATAGAGGTCCTTTACTTGATTATTTCGA
TGCTAAATTAGTTTGTTACTTTTTTAAAGAATTATCTAAATTCATTTATAA AAATAGAGGA
GTATTTATTCTTGTTGATCCATATTTAATAGAGAATTTAAGAGATGCAAAT GGTAGGATA
ATAAAGAATTATAATAATTCAGTGATAGTAAAGATGCTAGGGAAAATTGGG TATCTCCAT
CAAGGTTATACAACAGGATATTCAAATAAAAGTCAAATTAGGTGGATTTCT GTATTGGAT
TTAAAAGATAAAGATGAGAATCAACTTTTAAAAGAAATGGAATACCAAACT AGAAGAAA
TATAAAAAAGACTATTGAGATTGGTGTTAAGGTTGAAGATTTATCTATTGA AGAAACAAA
TCGATTTTATAAATTGTTTCAAATGGCTGAAGAAAAACATGGTTTTCATTT CATGAATGAA
GATTATTTTAAACGAATGCAAGAAATATATAAAGATAAGGCAATGTTAAAG ATAGCTTGT
ATAAATCTTAATGAATATCAAGATAAATTAAAAATACAATTATTGAAAATC GAAAATGAA
ATGATGACTGTGAACAGAGCATTAAATGAAAATCCAAATTCTAAAAAAAAT AAATCAAA
ATTAAATCAGTTAAATATGCAATTATCTAGTATTAATAATAGAATTAGTAA AACCGAAGA
ACTAATATTTGAAGATGGACCTGTTTTGGATTTAGCTGCTGCTTTATTTATATGTACTGAT
GATGAAGTTTATTATCTATCAAGTGGATCAAATCCGAAATATAATCAGTAT ATGGGTGCA
TATCATCTACAATGGCATATGATAAAATATGCAAAATCACATAATATTAAT AGGTATAAT
TTTTATGGAATAACAGGCGTCTTTAGTAATGAGGCGGATGATTTTGGTGTTCAACAATTTA



AAAAGGGTTTTAATGCACATGTTGAAGAATTAATTGGTGATTTCATCAAAC CAGTAAGAC
CAATTCTATATAAATTTGCAAAACTTATTTATAAGGTTTAA 
 

> dprA 
Function: protein coding sequence; putative DNA processing protein/chain A (core genome, variable) 
Best match: dprA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1236282:1237154] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 9752 … 10625; Length: 873 bp 
Sequence: 
TTGATTAAACTATTTTTGCTTAAGTTATACTGGGCACACTTTTCGACTAAACAAATTCATC
AATTTTTAATGGCATATCCTAATGTAATTAAAGAGGAGGGAAGAAAAAAAG ATAGTTATT
TATGTGAATGGGTGAATAGGGAAGAAAATGTTCATTTATTACGTAAATACT ATGCTTTTA
TAAAACTTGATCATAACGATATTATTAAAGAACTGCAGAAATTAAAAGTAA GTTACATTA
CATATATGGATTCTGAATACCCAGTGCTATTAAAAGAAATATATCAATTTC CATTACTTCT
TTTCTATAAAGGGAACATCAAATTAATAAATAATATGCATCATTTGGCAGT AGTAGGTGC
AAGAGATTCTACAAGTTATACCCAACAGTCTTTAGAATTTTTATTATCAAA TGATAAAAG
CAAATATTTAACAATTGTTTCCGGCCTTGCTCAAGGAGCTGATGCAATGGCACATCAAAT
AGCTTTAAAATACAATCTCCCTACAATTGCAGTTTTAGCCTTTGGCCATCAAACACATTAT
CCCAAAAGTACATTAGCATTAAGAAATAAAATAGAAGAAAAAGGTTTAGTT ATATCCGA
ATATCCACCACATACACCAATTGCTAAATATAGATTTCCTGAGCGCAATAGAATTATCAG
CGGTTTGTCAAAAGGGGTTTTAATTACTGAGGCTAAGGAACAAAGTGGCAGTCACATCAC
GATAGATTTTGCATTAGAGCAAAATAGAAATGTTTATGTTTTACCTGGATCTATGTTTAAT
CCTATGACAAAAGGTAATTTATTACGTATCCAAGAAGGTGCTAAGGTAGTATTAAACGCT
AATGATATATTTGAAGACTACTATATTTAA 
 

> topA 
Function: protein coding sequence; DNA topoisomerase 1 (core genome, constant) 
Best match: topA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1237334:1239403] 
Position: 031-contig_247: 10804 … 12874; Length: 2070 bp 
Sequence: 
TTGGCAGATAATTTAGTCATTGTTGAATCGCCTGCAAAAGCAAAAACCATTGAAAAGTAT
TTAGGTAAGAAATATAAAGTTATAGCTTCAATGGGACACGTCAGAGACTTA CCAAGAAGT
CAAATGGGTGTCGACACTGAAGATAATTACGAACCAAAATATATAACAATA CGCGGAAA
AGGTTCTGTTGTAAAAGAATTGAAAAAACATGCAAAAAAAGCGAAAAACGT CTTTCTCG
CAAGTGACCCCGACCGTGAAGGTGAAGCAATTGCTTGGCATTTATCAAAAATTTTAGAGC
TTGAAGATTCTAAAGAAAATCGCGTTGTTTTCAACGAAATAACTAAAGACG CTGTTAAAG
AAAGTTTTAAAAATCCTAGAGAAATTGAAATGAACTTAGTCGATGCACAAC AAGCGCGTC
GAATATTAGATAGATTGGTTGGCTATAACATCTCGCCAGTTCTATGGAAAAAAGTAAAAA
AAGGTTTGTCAGCGGGTCGAGTTCAATCTGTTGCACTTCGTTTAGTCATTGACCGTGAAAA
TGAAATTCGAAACTTTAAACCAGAAGAATATTGGACTATTGAAGGAGAATT TAGATACAA
AAAATCAAAATTCAATGCTAAATTCCTTCATTATAAAAATAAACCTTTTAA ATTAAAAAC
GAAAAAAGATGTTGAGAAAATTACAGCTGCACTAGATGGAGATCAATTCGA AATTACAA
ACGTGACTAAAAAAGAAAAAACGCGTAATCCAGCAAACCCATTTACAACTT CTACATTAC
AACAAGAGGCGGCACGTAAATTAAACTTTAAAGCAAGAAAAACAATGATGG TCGCACAA
CAATTATATGAAGGTATAGATTTGAAAAAACAAGGTACGATTGGTTTAATA ACATATATG
AGAACCGATTCTACACGTATTTCAGATACTGCCAAAGCTGAAGCAAAACAGTATATAACT
GATAAATACGGTGAATCTTACACTTCTAAACGTAAAGCATCAGGGAAACAA GGTGACCA
AGATGCCCATGAGGCTATTAGACCTTCAAGTACTATGCGTACGCCAGATGATATGAAGTC
ATTTTTGACGAAAGACCAATACCGATTATACAAATTAATTTGGGAACGATT TGTTGCTAG
TCAAATGGCTCCAGCAATACTTGATACAGTCTCATTAGACATAACACAAGGTGACATTAA
ATTTAGAGCGAATGGTCAAACAATCAAGTTTAAAGGATTTATGACACTTTA TGTAGAAAC
TAAAGATGATAGTGATAGCGAAAAGGAAAATAAACTGCCTAAATTAGAGCA AGGTGATA
AAGTCACAGCAACTCAAATTGAACCAGCTCAACACTATACACAACCACCTCCAAGATATA
CTGAGGCGAGATTAGTAAAAACACTAGAAGAATTGAAAATTGGGCGACCATCAACTTAT
GCACCGACAATAGATACGATTCAAAAGCGTAACTATGTCAAATTAGAAAGT AAGCGTTTT
GTTCCTACTGAGTTGGGAGAAATAGTTCATGAACAAGTGAAAGAATACTTCCCAGAGATT



ATTGATGTGGAATTCACAGTGAATATGGAAACGTTACTTGATAAGATTGCAGAAGGCGAC
ATTACATGGAGAAAAGTAATCGACGGTTTCTTTAGTAGCTTTAAACAAGAT GTTGAACGT
GCTGAAGAAGAGATGGAAAAGATTGAAATCAAAGATGAGCCAGCCGGTGAAGACTGTGA
AGTTTGTGGTTCTCCTATGGTTATAAAAATGGGACGCTATGGTAAGTTCATGGCTTGCTCA
AACTTCCCGGATTGTCGTAATACAAAAGCGATAGTTAAGTCTATTGGTGTTAAATGTCCA
AAATGTAATGATGGTGACGTCGTAGAAAGAAAATCTAAAAAGAATCGTGTC TTTTATGGA
TGTTCGAAATATCCTGAATGCGACTTTATCTCTTGGGATAAGCCGATTGGAAGAGATTGT
CCAAAATGTAACCAATATCTTGTTGAAAATAAAAAAGGCAAGACAACACAA GTAATATG
TTCAAATTGCGATTATAAAGAGGCAGCGCAGAAATAA 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807]RC (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 12319 … 12328; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATAGTTCAT 
 

> gid 
Function: protein coding sequence; tRNA uridine 5-carboxymethylaminomethyl modification enzyme 
(core genome, constant) 
Best match: gid_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1239559:1240866] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 13029 … 14337; Length: 1308 bp 
Sequence: 
ATGACTCAAACTGTAAATGTAATAGGTGCTGGTCTTGCCGGTTCAGAAGCGGCATATCAA
TTAGCTGAAAGAGGAATTAAAGTTAATCTAATAGAGATGAGACCTGTTAAA CAAACACC
AGCGCACCATACTGATAAATTTGCGGAACTTGTATGTTCCAATTCATTACGAGGAAATGC
TTTAACTAATGGTGTGGGTGTTTTAAAAGAAGAAATGAGAAGATTGAATTC TATAATTAT
TGAAGCGGCTGATAAGGCACGAGTTCCAGCTGGTGGTGCATTAGCAGTTGATAGACACG
ATTTTTCAGGTTATATTACTGAAACACTTAAAAATCATGAAAATATCACAG TTATTAATGA
AGAAATTAATGCCATTCCAGATGGATACACAATTATCGCAACAGGACCACTTACTACAGA
AACCCTTGCGCAAGAAATAGTGGACATTACTGGTAAAGATCAACTTTATTTCTATGATGC
GGCTGCTCCAATTATTGAAAAAGAATCTATTGATATGGATAAAGTTTACTT AAAGTCCCG
TTATGATAAAGGTGAAGCTGCATATTTAAACTGTCCTATGACTGAGGATGAATTTAATCG
CTTTTATGATGCAGTATTAGAAGCTGAAGTTGCGCCTGTAAATTCATTTGAAAAAGAAAA
ATATTTCGAGGGTTGTATGCCTTTTGAAGTAATGGCAGAACGCGGACGCAAGACATTACT
ATTTGGACCAATGAAACCAGTAGGATTAGAAGATCCAAAGACTGGGAAACGTCCTTATG
CAGTGGTTCAATTAAGACAAGATGATGCTGCTGGCACACTCTACAATATTGTCGGCTTCC
AAACGCATTTAAAATGGGGAGCTCAAAAAGAAGTTATTAAATTAATTCCAG GTTTAGAAA
ATGTTGATATTGTTAGATATGGTGTGATGCATAGAAATACCTTCATTAACTCACCGGACGT
ATTAAACGAGAAATATGAATTGATTTCACAACCAAACATACAGTTTGCGGG ACAAATGAC
TGGTGTTGAAGGTTATGTAGAAAGCGCAGCTAGCGGCTTAGTTGCAGGTATCAATCTTGC
GCATAAAATATTAGGCAAAGGTGAGGTAGTATTTCCTAGAGAAACGATGATTGGAAGTA
TGGCTTACTATATTTCTCATGCTAAAAATAATAAGAATTTCCAACCTATGA ATGCTAACTT
CGGGTTATTACCATCTTTAGAAACTAGAATTAAAGATAAAAAAGAACGCTA TGAAGCAC
AAGCTAATAGAGCTTTGGATTACTTAGAAAATTTCAAAAAAACTTTATAA 
 

> xerC 
Function: protein coding sequence; site-specific recombinase C (core genome, constant) 
Best match: xerC_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1176773:1177669] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 14753 … 15650; Length: 897 bp 
Sequence: 
TTGAATCATATTCAAGATGCGTTTTTAAATACATTGAAAGTTGAACGGAAT TTTTCGGAAC
ACACATTGAAATCATATCAAGATGACTTAATTCAGTTTAATCAATTTTTAG AACAAGAAC
ATTTAGAGTTGAATACTTTTGAATACAGAGATGCTAGAAATTATTTGAGCT ATTTATATTC
AAATCATTTGAAAAGAACATCTGTTTCTCGTAAAATCTCAACGTTAAGAAC TTTCTATGA



ATATTGGATGACGCTTGATGAGAACATTATTAATCCATTTGTTCAATTAGTACATCCGAAA
AAAGAAAAATATCTTCCGCAATTCTTTTACGAAGAAGAAATGGAAGCGTTA TTCAAAACT
GTAGAAGAGGACACTTCAAAAAATTTACGGGATCGAGTTATTCTTGAATTGTTGTATGCT
ACAGGCATCCGTGTTTCGGAATTAGTAAATATTAAAAAACAAGATATAGAT TTTTACGCG
AATGGTGTTACCGTATTAGGAAAAGGGAGCAAAGAGCGCTTTGTACCGTTTGGTGCTTAT
TGTAGACAAAGCATCGAAAATTATTTAGAACATTTCAAACCAATTCAGTCA TGCAATCAT
GATTTTCTTATTGTAAATATGAAGGGTGAAGCAATCACTGAACGCGGTGTACGATATGTT
TTAAATGATATTGTTAAACGAACAGCAGGCGTAAGTGAGATTCATCCCCACAAGCTCAGA
CATACATTTGCAACGCATTTATTGAATCAAGGTGCAGACCTAAGAACAGTACAATCGTTA
TTAGGTCATGTTAATTTGTCAACAACTGGTAAATATACACACGTATCTAACCAACAATTA
AGAAAAGTGTATCTAAATGCACATCCTCGAGCGAAAAAGGAGAATGAAACA TGA 
 

> hslV 
Function: protein coding sequence; heat shock protein/ATP-dependent protease (core genome, 
constant) 
Best match: hslV_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1242176:1242721] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 15646 … 16192; Length: 546 bp 
Sequence: 
ATGAGTAATACAACATTACATGCAACAACAATTTATGCTGTAAGACATAAT GGGAAAGC
AGCTATGGCTGGAGATGGGCAAGTAACGCTTGGTCAACAAGTCATCATGAAACAAACGG
CAAGAAAAGTGCGACGTTTATATGAAGGTAAAGTGTTAGCTGGTTTCGCAGGTAGTGTAG
CAGATGCGTTTACGTTATTTGAAAAATTCGAAACAAAATTACAACAGTTTA GTGGTAACT
TAGAAAGAGCTGCTGTTGAATTGGCACAAGAATGGCGAGGCGATAAACAATTACGTCAA
TTAGAAGCTATGCTAATTGTAATGGATAAAGATGCTATTTTAGTTGTCAGTGGAACTGGC
GAAGTTATTGCCCCAGATGATGACCTTATCGCTATTGGATCAGGAGGCAACTACGCATTA
AGCGCAGGACGTGCATTGAAACGCCATGCATCGCATTTGTCTGCTGAAGAAATGGCATAT
GAGAGCTTGAAAGTAGCGGCTGATATTTGTGTCTTTACCAACGATAATATTGTTGTTGAA
ACACTATAA 
 

> hslU 
Function: protein coding sequence; heat shock protein/ATPase subunit (core genome, constant) 
Best match: hslU_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1242787:1244190] 
Position: 031-contig_247: 16257 … 17661; Length: 1404 bp 
Sequence: 
ATGGATACAGCTGGAATAAGATTAACTCCAAAAGAAATCGTATCTAAATTA AATGAATAC
ATCGTTGGACAAAATGATGCTAAACGTAAAGTGGCAATTGCCTTACGTAATCGATACAGA
AGAAGTTTATTAGATGAGGAATCAAAGCAAGAAATTTCACCTAAAAATATT TTGATGATT
GGACCAACTGGCGTTGGTAAAACTGAAATTGCAAGAAGAATGGCCAAAGTTGTCGGCGC
GCCATTTATAAAAGTAGAAGCTACTAAATTTACTGAGGTAGGTTATGTAGGACGAGATGT
TGAAAGTATGGTTAGAGATCTTGTTGATGTTTCAGTAAGATTAGTCAAGGCACAGAAAAA
ATCATTGGTACAAGATGAAGCAACAGCTAAGGCCAATGAAAAACTTGTTAA GTTATTAGT
TCCAAGTATGAAAAAGAAAGCGTCTCAAACGAATAATCCTTTAGAGTCACT TTTCGGAGG
TGCAATTCCAAATTTCGGACAAAATAACGAAGATGAAGAAGAACCACCTAC TGAGGAAA
TTAAAACAAAACGTTCTGAAATTAAGAGACAGCTAGAAGAAGGCAAACTTG AAAAAGAA
AAGGTAAGAATTAAAGTCGAACAAGATCCTGGTGCTTTAGGTATGCTAGGTACAAATCAA
AATCAGCAAATGCAAGAGATGATGAATCAATTAATGCCTAAAAAGAAAGTT GAGCGAGA
AGTTGCTGTTGAGACGGCAAGGAAAATCTTAGCTGATAGTTATGCGGATGAACTAATTGA
TCAAGAAAGCGCTAACCAAGAAGCGCTTGAATTAGCAGAACAAATGGGTATCATCTTTAT
AGATGAAATCGACAAAGTTGCGACGAATAATCATAATAGTGGTCAAGATGT CTCAAGAC
AAGGTGTTCAAAGAGATATTTTACCTATACTTGAAGGTAGCGTTATTCAAACCAAATATG
GTACTGTGAATACTGAACATATGCTGTTTATAGGTGCTGGAGCTTTCCATGTATCTAAGCC
GAGTGACTTGATACCAGAATTGCAAGGTCGTTTTCCGATTAGAGTTGAACTTGATAGTTT
ATCGGTAGAAGATTTTGTAAGAATTTTGACAGAACCAAAATTGTCATTAAT TAAACAATA
TGAAGCATTGCTTCAAACAGAAGAAGTTACTGTAAACTTTACCGATGAAGCAATTACTCG
CTTAGCTGAGATTGCTTATCAAGTAAATCAAGATACAGACAACATTGGTGCACGTCGACT



TCATACAATTTTAGAAAAGATGCTAGAAGATTTATCATTCGAAGCACCAAG TATGCCGAA
TGCAGTTGTAGATATTACCCCACAATATGTTGATGATAAATTAAAATCAAT TTCAACAAA
TAAAGATTTAAGTGCATTTATTCTATAA 
 

> codY 
Function: protein coding sequence; GTP-sensing transcript pleiotropic repressor (core genome, 
constant) 
Best match: codY_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1179705:1180478] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 17685 … 18459; Length: 774 bp 
Sequence: 
ATGAGCTTATTATCTAAAACGAGAGAGTTAAACACGTTACTTCAAAAACAC AAAGGTATT
GCGGTTGATTTTAAAGATGTAGCACAAACGATTAGTAGCGTAACTGTAACAAATGTATTT
ATTGTATCGCGTCGAGGTAAAATTTTAGGATCGAGTCTAAATGAATTATTAAAAAGTCAA
AGAATTATTCAAATGTTGGAAGAAAGACATATTCCAAGTGAATATACAGAA CGATTAATG
GAAGTTAAACAAACAGAATCAAATATTGATATCGACAATGTATTAACAGTA TTCCCACCT
GAAAACAGAGAATTATTCATAGATAGTCGTACAACTATCTTCCCAATTTTA GGTGGAGGG
GAAAGATTAGGTACATTAGTACTTGGTCGAGTACATGATGATTTTAATGAAAATGATTTG
GTACTAGGTGAATATGCTGCTACAGTTATTGGTATGGAAATCTTACGTGAGAAGCATAGT
GAAGTAGAAAAAGAAGCGCGCGATAAAGCTGCTATTACAATGGCAATTAAT TCATTATCT
TATTCTGAAAAAGAAGCGATTGAACATATCTTTGAAGAACTTGGCGGTACGGAAGGCCTA
TTAATCGCATCAAAAGTTGCAGATAGAGTTGGTATTACTAGATCTGTAATTGTAAATGCA
CTACGTAAATTAGAAAGTGCTGGTGTAATTGAATCACGTTCTTTAGGAATGAAAGGTACT
TTCATTAAAGTTAAAAAAGAAAAATTCTTAGATGAATTAGAAAAAAGTAAA TAA 
 

> rpsB 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S2 (core genome, constant) 
Best match: rpsB_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1245330:1246097] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 18800 … 19568; Length: 768 bp 
Sequence: 
ATGGCAGTAATTTCAATGAAACAATTACTAGAAGCGGGTGTTCACTTCGGTCACCAAACA
CGTCGTTGGAACCCAAAAATGAAAAAATATATCTTCACTGAGAGAAATGGT ATTTATATC
ATCGACTTACAAAAAACAGTGAAAAAAGTAGACGAGGCATACAACTTCTTG AAACAAGT
TTCAGAAGATGGTGGACAAGTCTTATTCGTAGGAACTAAAAAACAAGCACAAGAATCAG
TTAAATCTGAAGCAGAACGTGCTGGTCAATTCTACATTAACCAAAGATGGTTAGGTGGAT
TATTAACTAACTATAAAACGATCTCAAAACGAATCAAACGTATTTCTGAAA TTGAAAAAA
TGGAAGAAGATGGTTTATTCGAAGTATTACCTAAAAAAGAAGTAGTAGAAC TTAAAAAA
GAATACGACCGTTTAATCAAATTCTTAGGCGGAATTCGTGATATGAAATCAATGCCTCAA
GCATTATTCGTAGTTGACCCACGTAAAGAGCGTAATGCAATTGCTGAAGCTCGTAAATTA
AATATTCCTATCGTAGGTATCGTTGACACTAACTGTGATCCTGACGAAATTGACTACGTTA
TCCCAGCAAACGACGATGCTATCCGTGCGGTTAAATTATTAACTGCTAAAATGGCAGATG
CAATCTTAGAAGGTCAACAAGGCGTTTCTAATGAAGAAGTAGCTGCAGAACAAAACATC
GATTTAGATGAAAAAGAAAAATCAGAAGAAACAGAAGCAACTGAAGAATAA  
 

> tsf 
Function: protein coding sequence; translation elongation factor Ts (core genome, constant) 
Best match: tsf_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1181770:1182651] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 19749 … 20631; Length: 882 bp 
Sequence: 
ATGGCAACTATTTCAGCAAAACTTGTTAAAGAATTACGTGAAAAAACTGGC GCGGGTATG
ATGGATTGTAAAAAAGCGCTAACTGAAACTGATGGTGACATCGATAAAGCGATTGACTA
CCTACGTGAAAAAGGTATTGCTAAAGCAGCTAAAAAAGCAGACCGTATTGCGGCTGAAG
GTTTAGTACATGTAGAAACTAAAGGTAACGACGCAGTTATCGTTGAAATCAACTCTGAAA
CAGACTTTGTTGCTCGTAACGAAGGTTTCCAAGAGTTAGTTAAAGAAATCGCTAATCAAG
TATTAGATACAAAAGCTGAAACTGTTGAAGCTTTAATGGAAACAACTTTAC CAAATGGTA
AATCAGTTGATGAAAGAATTAAAGAAGCAATTTCAACAATCGGTGAAAAAT TAAGTGTTC



GTCGTTTTGCTATCAGAACTAAAACTGATAACGATGCTTTCGGCGCTTACTTACACATGGG
TGGACGCATTGGTGTATTAACAGTTGTTGAAGGTTCAACTGACGAAGAAGCAGCAAGAG
ACGTTGCTATGCATATCGCTGCAATCAACCCTAAATATGTTTCTTCTGAACAAGTTAGCGA
AGAAGAAATCAACCACGAAAGAGAAGTTTTAAAACAACAAGCATTAAATGA AGGTAAAC
CAGAAAACATCGTTGAAAAAATGGTGGAAGGACGTTTACGTAAATACTTAC AAGAAATT
TGTGCTGTAGATCAAGACTTCGTTAAAAACCCTGATGTAACAGTTGAAGCTTTCTTAAAA
ACAAAAGGTGGAAAACTTGTTGACTTCGTACGCTATGAAGTAGGCGAAGGTATGGAAAA
ACGCGAAGAAAACTTTGCGGATGAAGTTAAAGGACAAATGAAATAA 
 

> pyrH 
Function: protein coding sequence; uridylate kinase (core genome, constant) 
Best match: pyrH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1247297:1248019] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 20767 … 21490; Length: 723 bp 
Sequence: 
ATGGCTCAAATTTCTAAATATAAACGTGTAGTTTTGAAACTAAGTGGTGAA GCGTTAGCT
GGAGAAAAAGGATTTGGCATAAATCCAGTAATTATTAAAAGTGTTGCTGAG CAAGTGGCT
GAAGTTGCTAAAATGGACTGTGAAATCGCAGTAATCGTTGGTGGCGGAAACATTTGGAG
AGGTAAAACAGGTAGTGACTTAGGTATGGACCGTGGAACTGCTGATTACATGGGTATGCT
TGCAACTGTAATGAATGCCTTAGCATTACAAGATAGTTTAGAACAATTGGATTGTGATAC
ACGAGTATTAACATCTATTGAAATGAAGCAAGTGGCTGAACCTTATATTCGTCGTCGTGC
AATTAGACACTTAGAAAAGAAACGCGTAGTTATTTTTGCTGCAGGTATTGGAAACCCATA
CTTCTCTACAGATACTACAGCGGCATTACGTGCTGCAGAAGTTGAAGCAGATGTTATTTT
AATGGGCAAAAATAATGTAGATGGTGTATATTCTGCAGATCCTAAAGTAAA CAAAGATG
CGGTAAAATATGAACATTTAACGCATATTCAAATGCTTCAAGAAGGTTTAC AAGTAATGG
ATTCAACAGCATCCTCATTCTGTATGGATAATAACATTCCGTTAACTGTTTTCTCTATTAT
GGAAGAAGGAAATATTAAACGTGCTGTTATGGGTGAAAAGATAGGTACGTTAATTACAA
AATAA 
 

> frr 
Function: protein coding sequence; ribosome recycling factor (core genome, constant) 
Best match: frr_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1248038:1248592] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 21508 … 22063; Length: 555 bp 
Sequence: 
ATGAGTGACATTATTAATGAAACTAAATCAAGAATGCAAAAATCAATCGAA AGCTTATCA
CGTGAATTAGCTAATATCAGTGCAGGAAGAGCTAATTCAAATTTATTAAAC GGCGTAACA
GTTGATTACTATGGTGCACCAACACCTGTACAACAATTAGCAAGCATCAATGTTCCAGAA
GCACGTTTACTTGTTATTTCTCCATACGACAAAACTTCTGTAGCTGACATCGAAAAAGCG
ATAATAGCGGCTAACTTAGGTGTCAACCCAACAAGTGATGGTGAAGTGATACGTATTGCA
GTACCTGCCTTAACAGAAGAGCGTAGAAAAGAGCGCGTTAAAGATGTTAAGAAAATTGG
TGAAGAAGCTAAAGTATCTGTTCGAAATATTCGTCGTGATATGAATGATCAGTTGAAAAA
AGATGAAAAAAATGGCGACATTACTGAAGATGAGTTGAGAAGTGGTACTGAAGATGTTC
AGAAAGCAACAGACAATTCAATAAAAGAAATTGATCAAATGATTGCTGATA AAGAAAAA
GATATTATGTCAGTATAA 
 

> uppS 
Function: protein coding sequence; undecaprenyl pyrophosphate synthetase (core genome, constant) 
Best match: uppS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1248965:1249735] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 22435 … 23206; Length: 771 bp 
Sequence: 
ATGTTTAAAAAGCTAATAAATAAAAAGAACACTATAAATAATTATAATGAA GAATTAGA
CTCGTCTAATATACCTGAACATATCGCTATTATTATGGATGGTAATGGGCGATGGGCTAA
GAAGCGAAAAATGCCTAGAATTAAAGGTCATTACGAAGGTATGCAAACAAT AAAAAAAA
TTACTAGGGTAGCTAGTGATATTGGTGTTAAGTACTTAACTTTATACGCCTTTTCCACTGA
AAATTGGTCAAGACCTGAAAGTGAAGTAAATTATATTATGAATTTGCCTGT CAATTTCTTA
AAGACATTCTTACCGGAACTAATTGAAAAAAATGTCAAAGTTGAAACAATT GGATTTACT



GATAAGTTGCCAAAATCAACGATAGAAGCAATTAATAATGCTAAAGAAAAG ACAGCTAA
TAATACCGGCTTAAAATTAATATTTGCAATTAATTATGGTGGCAGAGCAGA ACTTGTTCA
TAGTATTAAAAATATGTTTGACGAGCTTCATCAACAAGGTTTAAATAGTGA TATCATAGA
TGAAACATATATAAACAATCATTTAATGACAAAAGACTATCCTGATCCAGA GTTGTTAAT
TCGTACTTCAGGAGAACAAAGAATAAGTAATTTCTTGATTTGGCAAGTTTCGTATAGTGA
ATTTATCTTTAATCAAAAATTATGGCCTGACTTTGACGAAGATGAATTAAT TAAATGTATA
AAAATTTATCAGTCACGTCAAAGACGCTTTGGCGGATTGAGTGAGGAGTAG 
 

> cdsA 
Function: protein coding sequence; phosphatidate cytidylyltransferase (core genome, constant) 
Best match: cdsA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1185233:1186015] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 23212 … 23995; Length: 783 bp 
Sequence: 
ATGAAAGTTAGAACGCTGACAGCTATTATTGCCTTAATCGTATTCTTGCCTATCTTGTTAA
AAGGCGGCCTTGTGTTAATGATATTTGCTAATATATTAGCATTGATTGCATTAAAAGAATT
GTTGAATATGAATATGATTAAATTTGTTTCAGTTCCTGGTTTAATTAGTGCAGTTGGTCTT
ATCATCATTATGTTGCCACAACATGCAGGGCCATGGGTACAAGTAATTCAATTAAAAAGT
TTAATTGCAATGAGCTTTATTGTATTAAGTTATACTGTCTTATCTAAAAAC AGATTTAGTT
TTATGGATGCTGCATTTTGCTTAATGTCTGTGGCTTATGTAGGCATTGGTTTTATGTTCTTT
TATGAAACGAGATCAGAAGGATTACATTACATATTATATGCCTTTTTAATT GTTTGGCTTA
CAGATACAGGGGCTTACTTGTTTGGTAAAATGATGGGTAAACATAAGCTTTGGCCAGTAA
TAAGTCCGAATAAAACAATCGAAGGATTCATAGGTGGCTTGTTCTGTAGTTTGATAGTAC
CACTTGCAATGTTATATTTTGTAGATTTCAATATGAATGTATGGATATTAC TTGGAGTGAC
ATTGATTTTAAGTTTATTTGGTCAATTAGGTGATTTAGTGGAATCAGGATTTAAGCGTCAT
TTCGGCGTTAAAGACTCAGGTCGAATACTACCTGGACACGGTGGTATTTTAGACCGATTT
GACAGCTTTATGTTTGTGTTACCATTATTAAATATTTTATTAATACAATCT TAA 
 

> rseP 
Function: protein coding sequence; RIP metalloprotease (core genome, variable) 
Best match: rseP_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[137892:139178:r] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 24206 … 25493; Length: 1287 bp 
Sequence: 
GTGAGCTATTTAGTTACAATAATTGCATTTATTATTGTTTTTGGTGTACTAGTAACTGTTCA
TGAATATGGCCATATGTTTTTTGCGAAAAGAGCAGGCATTATGTGTCCAGAATTTGCGAT
CGGTATGGGGCCGAAAATTTTTAGTTTTAGAAAAAATGAAACACTTTACACTATTAGGTT
ATTGCCTGTTGGTGGATATGTTCGTATGGCAGGAGATGGCTTAGAAGAGCCACCAGTCGA
GCCCGGTATGAACGTTAAAATTAAACTTAATGAAGAAAATGAAATAACACA TATCATATT
AGATGATCATCATAAGTTTCAACAAATTGAAGCGATCGAAGTTAAAAAATG TGATTTTAA
GGATGACTTATTCATAGAAGGTATCACTGCTTATGATAATGAAAGACATCATTTTAAAAT
TGCTAGAAAGTCTTTCTTTGTTGAAAATGGTAGCTTAGTTCAAATTGCTCCGAGAGACAG
ACAATTTGCACATAAAAAGCCATGGCCGAAATTTTTAACATTATTTGCGGGACCGTTATTT
AACTTTATATTAGCTTTAGTCCTATTTATTGGTCTTGCATATTATCAAGGCACGCCTACGT
CTACTGTAGAACAAGTCGCAGATAAGTATCCAGCTCAACAAGCAGGATTACAAAAAGGT
GATAAGATCGTCCAAATTGGCAAATATAAAATATCTGAATTTGATGATGTT GATAAGGCG
TTAGATAAAGTTAAAGATAATAAGACGACTGTTAAATTTGAACGTGATGGT AAAACAAA
GTCAGTTGAATTAACACCTAAAAAGACTGAAAAAAAACTGACTAAAGTAAG TTCAGAGA
CGAAGTATGTTCTCGGATTCCAACCAGCGAGTGAACATACACTTTTTAAACCAATTGTATT
CGGATTTAAAAGCTTTTTAATCGGTAGTACTTATATTTTTACAGCTGTAGTAGGTATGTTG
GCTAGTATATTTACGGGCGGATTCTCATTTGATATGTTAAATGGTCCGGTTGGTATTTATC
ATAACGTCGACTCAGTTGTTAAAGCGGGTATCATTAGCTTAATTGGTTACACTGCGTTATT
AAGTGTAAACTTAGGTATTATGAATTTAATTCCTATTCCTGCACTAGACGGTGGTCGTATT
TTATTTGTTATATATGAAGCGATTTTCAGAAAACCAGTTAATAAAAAAGCG GAAACAACG
ATTATTGCTATTGGTGCCATTTTCATGGTCGTTATAATGATATTAGTAACGTGGAATGATA
TTCGACGATATTTCTTATAA 
 



> proS 
Function: protein coding sequence; prolyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: proS_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1187558:1189261] 
Position: 031-contig_247: 25512 … 27216; Length: 1704 bp 
Sequence: 
ATGAAGCAATCCAAAGTTTTTATACCAACGATGCGTGACGTGCCATCAGAAGCAGAAGC
ACAAAGTCATCGTTTATTATTGAAATCGGGTTTGATAAAACAAAGTACAAG TGGGATTTA
TAGTTATTTACCGCTAGCAACACGTGTGTTAAATAATATTACTGCAATTGTGCGACAAGA
AATGGAACGTATCGATTCTGTTGAAATTTTAATGCCAGCGTTACAACAAGCTGAATTATG
GGAAGAATCAGGACGTTGGGGTGCATATGGCCCAGAATTAATGCGTTTACAAGATAGAC
ATGGAAGACAATTTGCATTAGGTCCAACACATGAAGAATTAGTTACATCAA TAGTAAGAA
ATGAATTGAAATCATACAAACAATTACCGATGACATTATTCCAAATTCAAT CTAAATTCC
GTGATGAAAAGAGACCACGTTTTGGTTTACTTCGTGGGCGTGAATTTATTATGAAAGATG
CATATTCATTCCATGCTGACGAGGCATCATTAGATCAAACGTATCAAGATATGTATCAAG
CGTATAGCCGTATTTTTGAGAGAGTTGGCATTAACGCAAGACCAGTAGTTGCAGATTCAG
GTGCTATAGGCGGTAGCCATACACATGAATTTATGGCATTAAGTGCTATCGGTGAGGATA
CAATCGTTTACAGTAAAGAAAGTGATTATGCTGCTAACATCGAAAAAGCAG AAGTCGTTT
ACGAACCAAATCATAAGCATACTACTGTGCAACCTTTAGAAAAAATTGAAA CACCAAAT
GTTAAGACTGCGCAAGAATTGGCAGACTTCTTAGGTAGACCAGTAGATGAAATCGTTAAA
ACGATGATTTTCAAAGTTGATGGCGAATATATTATGGTTTTAGTGCGTGGCCATCATGAA
ATTAATGACATTAAATTAAAATCTTATTTCGGCACAGATAATATTGAATTA GCAACACAA
GACGAAATTGTTAATTTAGTTGGTGCAAATCCTGGTTCACTAGGTCCTGTAATTGATAAA
GAAATCAAAATTTATGCAGATAATTTTGTGCAAGATTTAAATAATTTAGTT GTCGGTGCTA
ACGAAGATGGTTATCACTTAATTAATGTAAATGTAGGTAGAGACTTCAACGTTGATGAAT
ATGGCGATTTCCGTTTTATTTTAGAAGGCGAAAAGTTAAGTGATGGTTCAGGCGTTGCAC
ATTTTGCTGAAGGTATTGAAGTTGGTCAAGTATTCAAATTGGGTACTAAGTATTCAGAAT
CAATGAATGCTACATTCTTAGATAACCAAGGAAAAGCTCAACCTTTAATTA TGGGTTGTT
ACGGAATTGGAATTTCTAGAACGCTAAGTGCGATTGTTGAACAAAATCACGATGATAATG
GAATTGTTTGGCCTAAATCAGTTACTCCGTTTGATTTACATTTAATTTCTATTAATCCTAAG
AAAGATGATCAACGAGAACTAGCAGATGCACTATATGCTGAATTTAATACT AAATTTGAT
GTGTTGTACGATGATCGTCAGGAACGTGCAGGTGTCAAATTTAATGATGCCGATTTAATT
GGTTTACCACTGCGAATTGTTGTTGGTAAACGTGCATCGGAAGGTATTGTAGAAGTTAAA
GAACGTTTAACAGGTGATAGCGAAGAAGTTCACATTGATGACTTAATGACTGTCATTACA
AATAAATATGATAACTTAAAATAA 
 

> polC 
Function: protein coding sequence; DNA polymerase III alpha chain (core genome, constant) 
Best match: polC_CC030_MRSA252_BX571856.1[1295711:1300021] 
Position: 031-contig_247: 27479 … 31790; Length: 4311 bp 
Sequence: 
ATGACAGAGCAACAAAAATTTAAAGTGCTTGCTGATCAAATTAAAATTTCA AATCAATTA
GATGCTGAAATTTTAAATTCAGGTGAACTGACACGTATAGATGTTTCTAACAAAAACAGA
ACATGGGAATTTCATATTACATTACCACAATTCTTAGCTCATGAAGATTAT TTATTATTTA
TAAATGCAATAGAGCAAGAGTTTAAAGATATCGCCAACGTTACATGTCGTTTTACGGTAA
CAAATGGCACGAATCAAGATGAACATGCAATTAAATACTTTGGGCACTGTATTGACCAAA
CAGCTTTATCTCCAAAAGTTAAAGGTCAATTGAAACAGAAAAAGCTTATTA TGTCTGGAA
AAGTATTAAAAGTAATGGTATCAAATGACATTGAACGTAATCATTTTGATA AGGCATGTA
ATGGAAGTCTTATCAAAGCGTTTAGAAATTGTGGTTTTGATATCGATAAAA TCATATTCG
AAACAAATGATAATGATCAAGAACAAAACTTAGCTTCTTTAGAAGCACATA TTCAAGAA
GAAGACGAACAAAGTGCACGATTGGCAACAGAGAAACTTGAAAAAATGAAA GCTGAAA
AAGCGAAACAACAAGATAACAACGAAAGTGCTGTCGATAAGTGTCAAATTG GTAAGCCG
ATTCAAATTGAAAATATTAAACCAATTGAATCTATTATTGAGGAAGAGTTT AAAGTTGCA
ATAGAGGGTGTCATTTTTGATATAAACTTAAAAGAACTTAAAAGTGGTCGC CATATCGTA
GAAATTAAAGTGACTGACTATACGGACTCTTTAGTTTTAAAAATGTTTACT CGTAAAAAC
AAAGATGATTTAGAACATTTTAAAGCGCTAAGTGTTGGTAAATGGGTTAGGGCTCAAGGT



CGTATTGAAGAAGATACATTTATTAGAGATTTAGTTATGATGATGTCTGAT ATTGAAGAG
ATTAAAAAAGCGACAAAAAAAGATAAGGCTGAAGAAAAGCGTGTAGAATTC CACTTGCA
TACTGCAATGAGCCAAATGGATGGTATACCCAATATTGGTGCGTATGTTAAACAGGCAGC
AGACTGGGGACATCCAGCCATTGCGGTTACAGACCATAATGTTGTGCAAGCATTTCCAGA
TGCTCACGCAGCAGCGGAAAAACATGGCATTAAAATGATATACGGTATGGAAGGTATGT
TAGTTGATGATGGTGTTCCGATTGCATACAAACCACAAGATGTCGTATTAAAAGATGCTA
CTTATGTTGTGTTCGACGTTGAGACAACTGGTTTATCAAATCAGTATGATAAAATCATCGA
GCTTGCAGCTGTGAAAGTTCATAACGGTGAAATCATCGATAAGTTTGAAAGGTTTAGTAA
TCCGCATGAACGATTATCGGAAACGATTATCAATTTGACGCATATTACGGATGATATGTT
AGTAGATGCCCCTGAGATTGAAGAAGTACTTACAGAGTTTAAAGAATGGGTTGGCGATGC
GATATTCGTAGCGCATAATGCTTCGTTTGATATGGGCTTCATCGATACGGGATATGAACG
TCTTGGGTTTGGACCATCAACGAATGGTGTTATCGATACTTTAGAATTATCTCGTACGATT
AATACTGAATATGGTAAACATGGTTTGAATTTCTTGGCTAAAAAATATGGC GTAGAATTA
ACGCAACATCACCGTGCCATTTATGATACAGAAGCAACAGCTTACATTTTCATAAAAATG
GTTCAACAAATGAAAGAATTAGGCGTATTAAATCATAACGAAATCAACAAA AAACTCAG
TAATGAAGATGCATATAAACGTGCAAGACCTAGTCATGTCACATTAATTGTACAAAACCA
ACAAGGTCTTAAAAATCTATTTAAAATTGTAAGTGCATCATTGGTGAAGTA TTTCTACCGT
ACACCTCGAATTCCACGTTCATTGTTAGATGAATATCGTGAGGGATTATTGGTAGGTACA
GCGTGTGATGAAGGTGAATTATTTACGGCAGTTATGCAGAAGGACCAGAGTCAAGTTGA
AAAAATTGCCAAATATTATGATTTTATTGAAATTCAACCACCGGCACTTTA TCAAGATTTA
ATTGATAGAGAGCTTATTAGAGATACTGAAACATTACATGAAATTTATCAA CGTTTAATA
CATGCAGGTGACACAGCGGGTATACCTGTTATTGCGACAGGAAATGCACACTATTTGTTT
GAACATGATGGTATCGCACGTAAAATTTTAATAGCATCACAACCCGGCAATCCACTTAAT
CGCTCAACTTTACCGGAAGCACATTTTAGAACTACAGATGAAATGTTAAACGAGTTTCAT
TTTTTAGGTGAAGAAAAAGCGCATGAAATTGTTGTGAAAAATACAAACGAA TTAGCAGA
TCGAATTGAACGTGTTGTTCCTATTAAAGATGAATTATACACACCGCGTATGGAAGGTGC
TAACGAAGAAATTAGAGAACTAAGTTATGCAAATGCGCGTAAACTGTATGG TGAAGACC
TGCCTCAAATCGTAATTGATCGATTAGAAAAAGAATTAAAAAGTATTATCG GTAATGGAT
TTGCGGTAATTTACTTAATTTCGCAACGTTTAGTTAAAAAATCATTAGATG ATGGATACTT
AGTTGGTTCCCGTGGTTCAGTAGGTTCTAGTTTTGTAGCGACAATGACTGAGATTACTGAA
GTAAACCCGTTACCGCCACACTATATTTGTCCGAACTGTAAAACGAGTGAATTTTTCAAT
GATGGTTCAGTAGGATCAGGATTTGATTTACCTGATAAGACGTGTGAAACTTGTGGAGCG
CCACTTATTAAAGAAGGACAAGATATTCCGTTTGAAACATTTTTAGGATTT AAGGGAGAT
AAAGTTCCTGATATCGACTTGAACTTTAGTGGTGAATATCAACCGAATGCCCATAACTAC
ACAAAAGTATTATTTGGTGAGGATAAAGTATTCCGTGCAGGTACAATTGGTACTGTTGCT
GAAAAGACTGCTTTTGGTTATGTTAAAGGTTATTTGAATGATCAAGGTATCCACAAAAGA
GGTGCTGAAATAGATCGACTCGTTAAAGGATGTACAGGTGTTAAACGTACAACTGGACA
GCATCCAGGGGGTATTATTGTAGTACCTGATTACATGGATATTTATGATTTTACGCCGATA
CAATATCCTGCCGATGATCAAAATTCAGCATGGATGACGACACATTTTGATTTCCATTCTA
TTCATGATAATGTATTAAAACTTGATATACTTGGACACGATGATCCAACAA TGATTCGTAT
GCTTCAAGATTTATCAGGAATTGATCCAAAAACAATACCTGTAGATGATAA AGAAGTTAT
GCAGATATTTAGTACACCTGAAAGTTTGGGTGTTACTGAAGATGAAATTTTATGTAAAAC
AGGTACGTTTGGGGTTCCAGAATTCGGTACAGGGTTCGTGCGTCAAATGTTAGAAGATAC
AAAGCCAACAACATTTTCTGAATTAGTTCAAATCTCAGGATTATCTCATGGTACAGATGT
GTGGTTAGGCAATGCTCAAGAATTAATTAAAACCGGTATATGTGATTTATCAAGTGTAAT
TGGTTGTCGTGATGATATCATGGTTTATTTAATGTATGCTGGTTTAGAACCATCAATGGCT
TTTAAAATAATGGAGTCAGTACGTAAAGGTAAAGGTTTAACTGAAGAAATG ATTGAAAC
GATGAAAGAAAATGAAGTGCCGGATTGGTATTTAGATTCATGTCTTAAAAT TAAGTACAT
GTTCCCTAAAGCCCATGCAGCAGCATACGTTTTAATGGCAGTACGTATCGCATATTTCAA
AGTACATCATCCACTTTATTACTATGCATCTTACTTTACAATTCGTGCGTCAGATTTTGATT
TAATCACGATGATTAAAGATAAAACAAGCATTCGAAATACTGTAAAAGACA TGTATTCTC
GCTATATGGATCTAGGTAAAAAAGAAAAAGACGTATTAACTGTCTTGGAAA TTATGAATG
AAATGGCACATCGAGGTTATCGCATGCAACCGATTAGTTTAGAAAAGAGTCAGGCGTTCG
AATTTATCATTGAAGGCGATACACTTATTCCGCCGTTCATATCAGTGCCTGGGCTTGGCGA
AAACGTTGCGAAACGAATTGTTGAAGCTCGTGACGATGGACCATTTTTATCAAAAGAAGA



TTTAAACAAAAAAGCTGGATTATCTCAGAAAATTATTGAGTATTTAGATGA GTTAGGCTC
ATTACCGAATTTACCAGATAAAGCTCAACTTTCGATATTCGATATGTAA 
 

> rimP 
Function: protein coding sequence; ribosome maturation factor (core genome, constant) 
Best match: rimP_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1258609:1259076] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 32079 … 32547; Length: 468 bp 
Sequence: 
ATGAGTAAAATTACAGAACAAGTAGAAGTGATTGTTAAACCAATTATGGAA GACTTGAA
TTTTGAACTTGTAGACGTTGAATATGTCAAAGAGGGTAGAGATCATTTTCTTAGAATCTCT
ATTGATAAAGAAGGTGGCGTAGATTTAAATGATTGTACGCTAGCTTCTGAAAAAATAAGT
GAAGCTATGGATGCAAATGATCCTATTCCTGAAATGTATTATTTAGACGTAGCGTCACCT
GGTGCAGAACGTCCAATTAAAAAAGAACAAGATTTCCAAAATGCAATAACT AAACCTGT
ATTTGTTTCTTTATATGTACCAATTGAAGGTGAAAAGGAATGGTTAGGCATTTTACAAGA
AGTCAATAATGAAACAATTGTAGTACAAGTTAAAATCAAAGCAAGAACGAA AGATATAG
AGATACCGAGAGACAAAATAGCAAAAGCACGTCACGCAGTTATGATTTAA 
 

> nusA 
Function: protein coding sequence; transcription termination-antitermination factor (core genome, 
constant) 
Best match: nusA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1194613:1195788] 
Position: 031-contig_247: 32567 … 33743; Length: 1176 bp 
Sequence: 
GTGTCAAGTAATGAATTATTATTAGCTACTGAGTATTTAGAAAAAGAAAAG AAGATTCCT
AGAGCAGTATTAATTGATGCTATTGAAGCAGCTTTAATTACTGCATACAAA AAGAATTAT
GATAGTGCAAGAAATGTCCGTGTGGAATTAAATATGGATCAAGGTACTTTCAAAGTTATC
GCTCGTAAAGATGTTGTTGAAGAAGTATTTGACGACAGAGATGAAGTGGATTTAAGTACA
GCGCTTGTTAAAAACCCTGCATATGAAATTGGTGATATATACGAAGAAGATGTAACACCT
AAAGATTTTGGTCGTGTAGGTGCTCAAGCAGCGAAACAAGCAGTAATGCAACGTCTTCGT
GATGCTGAACGTGAAATTTTATTTGAAGAATTTATAGACAAAGAAGAAGAC ATACTTACT
GGAATTATTGACCGTGTTGACCATCGTTATGTATATGTGAATTTAGGTCGTATCGAAGCTG
TTTTATCTGAAGCAGAAAGAAGTCCTAACGAAAAATATATTCCTAACGAAC GTATCAAAG
TATATGTTAACAAAGTGGAACAAACGACAAAAGGTCCTCAAATCTATGTTT CTCGTAGCC
ATCCAGGTTTATTAAAACGTTTATTTGAACAAGAAGTTCCAGAAATTTACG ATGGTACTG
TAATTGTTAAATCAGTAGCACGTGAAGCTGGCGATCGCTCTAAAATTAGTGTCTTCTCTGA
AAACAATGATATAGATGCTGTTGGTGCATGTGTTGGTGCTAAAGGCGCACGTGTTGAAGC
TGTTGTTGAAGAGCTAGGTGGCGAAAAAATCGACATCGTTCAATGGAATGAAGATCCAA
AAGTATTTGTAAAAAATGCTTTAAGCCCTTCTCAAGTTTTAGAAGTTATTG TTGATGAAAC
AAATCAATCTACAGTAGTTGTTGTTCCTGATTATCAATTGTCATTAGCGATTGGTAAAAGA
GGACAAAACGCACGTCTAGCTGCTAAATTAACCGGCTGGAAAATTGATATTAAATCAGA
AACAGATGCGCGTGAAGCGGGTATCTATCCAGTAGTTGAAGCTGAAAAAGTAACTGAAG
AAGATGTTGCTTTAGAAGATGCTGACACAACAGAATCAACCGAAGAGGTAAATGATGTTT
CAGTTGAAACAAATGTAGAGAAAGAATCTGAATAA 
 

> infB 
Function: protein coding sequence; translation initiation factor IF-2 (core genome, constant) 
Best match: infB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1260896:1263013] 
Position: 031-contig_247: 34366 … 36484; Length: 2118 bp 
Sequence: 
ATGAGTAAACAAAGAATTTACGAATATGCGAAAGAATTAAATCTAAAGAGT AAAGAGAT
TATAGATGAGTTAAAAAGCATGAATATTGAGGTTTCAAATCATATGCAAGC TTTGGAAGA
TGACCAAATTAAAGCATTAGATAAAAAGTTCAAAAAAGAACAAAAGAACGA CAATAAAC
AAAGCACTCAAAATAATCACCAAAAATCAAACAATCAAAACCAAAATAAAG GGCAACAA
AAAGATAACAAAAAGAATCAACAACAAAATAATAAAGGCAACAAAGGCAAT AAAAAGA
ATAATAGAAATAATAAGAAAAATAACAAGAATAATAAACCACAAAATCAAC CAGCTGCT



CCAAAAGAAATACCATCAAAAGTGACATATCAAGAAGGTATTACATTAGGC GAATTTGC
GGATAAATTAAATGTTGAATCATCAGAAATTATCAAAAAATTATTCTTACT TGGTATTGTT
GCTAATATCAATCAATCATTAAATCAAGAAACAATCGAATTAATTGCCGAT GATTATGGC
GTTGAGGTTGAAGAAGAAGTTGTGATTAATGAAGAAGATTTATCAATCTAC TTCGAAGAC
GAAAAAGATGATCCAGAAGCAATTGAGAGACCAGCAGTTGTAACAATTATG GGACATGT
TGACCATGGTAAAACGACTTTATTAGATTCAATTCGTCATACAAAAGTTAC AGCAGGTGA
AGCAGGCGGAATCACTCAACATATTGGTGCATATCAAATTGAAAACGATGGCAAAAAAA
TCACTTTCTTAGATACACCGGGACATGCTGCATTTACAACGATGCGTGCGCGTGGTGCAC
AAGTAACAGATATTACAATTTTAGTAGTTGCAGCTGACGATGGTGTTATGCCACAAACAA
TTGAAGCAATTAACCATGCTAAAGAAGCAGAAGTACCAATTATTGTTGCAGTAAATAAAA
TTGATAAACCAACTTCAAACCCTGATCGAGTTATGCAAGAATTAACTGAAT ATGGTTTAA
TTCCTGAAGATTGGGGCGGCGAAACAATTTTCGTTCCACTTTCTGCATTAAGTGGTGATGG
TATCGACGATTTATTAGAAATGATAGGATTAGTTGCAGAAGTTCAAGAACT TAAAGCAAA
TCCTAAAAACCGTGCTGTTGGTACAGTTATCGAAGCTGAATTAGATAAATCACGTGGTCC
TTCTGCATCATTATTAGTACAAAATGGTACATTAAATGTTGGTGATGCGATTGTAGTTGGT
AATACTTACGGCCGTATCCGTGCAATGGTTAATGACTTAGGTCAAAGAATCAAAACGGCT
GGTCCATCAACGCCTGTTGAAATTACAGGTATTAATGATGTGCCACAAGCTGGGGATCGC
TTTGTTGTATTTAGTGATGAAAAACAAGCTCGTCGTATTGGTGAATCAAGACACGAAGCT
AGCATTGTACAACAACGTCAAGAAAGTAAAAATGTTTCATTAGATAACCTG TTTGAACAA
ATGAAACAAGGTGAAATGAAAGATTTAAACGTTATTATTAAAGGTGATGTT CAAGGTTCT
GTTGAAGCTTTAGCTGCATCATTAATGAAAATTGATGTTGAAGGCGTAAATGTTCGTATC
ATTCATACAGCGGTTGGTGCAATTAATGAGTCAGACGTGACACTTGCTAATGCCTCAAAT
GGTATTATCATTGGTTTCAATGTTCGTCCAGACAGTGGTGCAAAACGTGCTGCAGAAGCT
GAAAATGTTGATATGCGTTTACACAGAGTTATTTATAATGTTATCGAAGAA ATTGAATCA
GCGATGAAAGGTTTACTTGATCCAGAATTTGAAGAACAAGTTATCGGACAAGCTGAAGTT
CGTCAAACATTCAAAGTTTCTAAAGTTGGTACTATTGCTGGATGTTATGTTACTGAAGGTA
AAATTACGCGAAATGCTGGTGTACGTATTATTCGTGATGGTATTGTTCAATATGAAGGCG
AATTAGATACACTTAAACGTTTCAAAGATGATGCTAAGGAAGTTGCAAAAG GTTATGAAT
GTGGTATTACAATTGAAAACTACAATGACCTTAAAGAAGGCGATGTTATCGAAGCATTTG
AAATGGTTGAAATTAAGCGTTAA 
 

> rbfA 
Function: protein coding sequence; ribosome-binding factor A (core genome, constant) 
Best match: rbfA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1263399:1263749] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 36869 … 37220; Length: 351 bp 
Sequence: 
ATGAGCAGTATGAGAGCAGAGCGTGTTGGTGAACAAATGAAGAAGGAATTAATGGATAT
CATCAACAATAAAGTCAAAGATCCTCGAGTTGGTTTTATTACAATTACAGA TGTTGTTTTA
ACAAATGATTTATCGCAGGCTAAAGTATTTTTAACTGTATTAGGTAACGAT AAAGAAGTA
GAAAATACATTTAAAGCACTTGATAAAGCAAAAGGCTTCATTAAGTCTGAA TTAGGTTCT
AGAATGCGATTACGTATTATGCCGGAATTAATGTATGAATATGATCAATCA ATCGAATAT
GGTAATAAAATTGAACGAATGATTCAAGATTTACACAAACAAGATAGATAA  
 

> truB 
Function: protein coding sequence; tRNA pseudouridine synthase B (core genome, constant) 
Best match: truB_CC001_MSSA476_BX571857.1[1292414:1293331] 
Position: 031-contig_247: 37389 … 38307; Length: 918 bp 
Sequence: 
ATGTATAATGGGATATTACCAGTATATAAAGAGCGCGGTTTAACAAGTCATGACGTTGTA
TTCAAATTGCGTAAAATATTAAAAACTAAAAAAATAGGTCACACGGGTACG CTTGATCCC
GAAGTTGCAGGCGTGTTACCGGTATGTATAGGTAATGCAACGAGAGTTAGTGATTATGTT
ATGGATATGGGCAAAGCTTATGAAGCAACTGTATCGATAGGAAGAAGTACAACGACTGA
AGATCAAACGGGTGATACATTGGAAACAAAAGGTGTACACTCAGCAGATTTTAATAAGG
ACGATATTGACCGATTGTTAGAAAGTTTTAAAGGTATCATTGAACAAATTC CGCCGATGT
ACTCATCCGTCAAAGTAAATGGTAAAAAATTATATGAATATGCGCGTAATA ATGAAACAG



TTGAAAGACCAAAGCGTAAAGTTAATATTATAGACATTGGGCGTATATCTGAATTAGATT
TTAAAGAAAATGAGTGTCATTTTAAAATACGCGTCATCTGTGGTAAAGGTA CATATATTA
GAACGCTAGCAACTGATATTGGTGTGAAATTAGGCTTTCCGGCACATATGTCGAAATTAA
CACGAATCGAGTCTGGTGGATTTGTGTTGAAAGATAGCCTTACATTAGAACAAATAAAAG
AACTTCATGAGCAGGATTCATTGCAAAATAAATTGTTTCCTTTAGAATATG GATTAAAGG
GTTTGCCAAGCATTAAAATTAAAGATTCGCACATAAAAAAACGTATTTTAA ATGGGCAGA
AATTTAATAAAAATGAATTTGATAACAAAATTAAAGACCAAATTGTATTTA TTGATGATG
ATTCAGAAAAAGTATTAGCAATTTATATGGTACACCCTACAAAAGAATCAG AAATTAAAC
CTAAAAAAGTCTTTAATTAA 
 

> ribF 
Function: protein coding sequence; riboflavin biosynthesis protein (core genome, constant) 
Best match: ribF_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1200366:1201337] 
Position: 031-contig_247: 38321 … 39293; Length: 972 bp 
Sequence: 
ATGAAAGTCATAGAAGTGACACATCCTATACAATCTAAACAGTATATTACA GAGGATGTT
GCAATGGCATTCGGATTTTTCGATGGCATGCATAAAGGTCATGACAAAGTCTTTGATATA
TTAAACGAAATAGCTGAGGCACGCAGTTTAAAAAAAGCGGTGATGACATTTGATCCGCAT
CCATCTGTCGTGTTGAATCCTAAAAGAAAACGAACAACGTATTTAACGCCACTTTCAGAT
AAAATCGAAAAAATTAGCCAACATGATATTGATTATTGTATAGTGGTTAAT TTTTCATCTA
GGTTTGCTAATGTGAGCGTTGAAGATTTTGTTGAAAATTATATAATTAAAA ATAATGTAA
AAGAAGTCATTGCTGGTTTCGATTTTACTTTTGGTAAATTTGGAAAAGGTAATATGACTGT
ACTTCAAGAATATGATGCGTTTAATACGACAATTGTGAGTAAACAAGAAAT TGAAAATGA
AAAAATTTCTACAACTTCTATTCGTCAAGATTTAATCAATGGTGAGTTGCA AAAAGCGAA
TGATGCTTTAGGCTATATATATTCTATTAAAGGCACTGTAGTGCAAGGTGAAAAAAGGGG
AAGAACTATTGGCTTCCCAACAGCTAACATTCAACCTAGTGATGATTATTTGTTACCTCGT
AAAGGTGTTTATGCTGTTAGTATTGAAATCGGCACTGAAAATAAATTATAT CGAGGGGTA
GCTAACATAGGTGTAAAGCCAACATTTCATGATCCTAACAAAGCAGAAGTTGTCATCGAA
GTGAATATCTTTGACTTTGAGGATAATATTTATGGTGAACGAGTGACCGTGAATTGGCAT
CATTTCTTACGTCCTGAGATTAAATTTGATGGTATCGACCCATTAGTTAAACAAATGAACG
ATGATAAATCGCGTGCTAAATATTTATTAGCAGTTGATTTTGGTGATGAAGTAGCTTATAA
TATCTAG 
 

> rpsO 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S15 (core genome, constant) 
Best match: rpsO_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1265937:1266206] 
Position: 031-contig_247: 39407 … 39677; Length: 270 bp 
Sequence: 
ATGGCAATTTCACAAGAACGTAAAAACGAAATCATTAAAGAATACCGTGTA CACGAAAC
TGATACTGGTTCACCAGAAGTACAAATCGCTGTACTTACTGCAGAAATCAACGCAGTAAA
CGAACACTTACGTACACACAAAAAAGACCACCATTCACGTCGTGGGTTATTAAAAATGGT
AGGTCGTCGTAGACATTTATTAAACTACTTACGTAGTAAAGATATTCAACGTTACCGTGA
ATTAATTAAATCACTTGGTATCCGTCGTTAA 
 

> pnpA 
Function: protein coding sequence; polyribonucleotide nucleotidyltransferase (core genome, constant) 
Best match: pnpA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1266574:1268670] 
Position: 031-contig_247: 40046 … 42143; Length: 2097 bp 
Sequence: 
ATGTCTCAAGAAAAGAAAGTTTTTAAAACTGAATGGGCAGGAAGATCTTTA ACGATTGAA
ACAGGGCAATTAGCTAAACAAGCAAATGGCGCTGTATTGGTTCGTTATGGAGATACAGTC
GTGTTATCGACGGCAACTGCATCAAAAGAACCTCGTGATGGAGATTTCTTCCCATTAACA
GTGAACTATGAAGAAAAAATGTACGCTGCGGGTAAAATTCCTGGTGGATTTAAAAAGAG
AGAAGGACGTCCTGGTGACGATGCAACATTAACTGCGCGATTAATTGATAGACCAATTAG
ACCTTTATTCCCTAAAGGATATAAGCATGATGTTCAAATTATGAACATGGTATTAAGTGC



AGATCCTGATTGTTCACCACAAATGGCTGCAATGATTGGTTCATCTATGGCGCTTAGTGTG
TCGGATATTCCATTCCAAGGGCCAATCGCCGGTGTAAATGTGGGTTATATTGACGGTAAA
TATATCATTAACCCAACAGTAGAAGAAAAAGAAGTTTCTCGCTTAGACCTT GAAGTAGCT
GGTCATAAAGATGCAGTAAACATGGTAGAGGCAGGCGCTAGTGAGATTACTGAACAAGA
AATGTTAGAGGCGATCTTCTTTGGTCATGAAGAGATTCAACGTTTAGTTGATTTCCAACAA
CAAATCGTCGACCACATTCAACCTGTTAAACAAGAATTTATTCCAGCAGAGCGTGATGAA
GCGCTAGTTGAACGTGTAAAATCTTTAACCGAAGAAAAAGGACTTAAAGAA ACAGTTTTA
ACATTTGATAAACAACAACGAGATGAAAATCTTGATAACTTAAAAGAAGAA ATCGTCAA
TGAATTTATCGATGAAGAAGATCCAGAGAATGAATTACTTATTAAAGAAGT TTATGCAAT
TTTAAATGAATTAGTGAAAGAAGAAGTTAGACGTTTAATTGCAGATGAAAA AATTAGACC
AGACGGCCGTAAACCTGATGAAATCCGTCCATTAGATTCTGAAGTTGGTATTTTACCTAG
AACGCATGGTTCAGGTCTATTTACACGTGGTCAGACTCAAGCACTTTCAGTTTTAACATTA
GGTGCTTTAGGCGATTATCAATTAATTGATGGTTTAGGACCTGAAGAAGAAAAAAGATTC
ATGCATCATTACAACTTCCCGAATTTTTCAGTAGGTGAAACTGGTCCAGTACGTGCGCCA
GGTCGTCGTGAAATTGGACATGGTGCGTTAGGTGAAAGAGCATTAAAATATATTATTCCT
GATACTGCTGATTTCCCATATACAATTCGTATTGTAAGTGAGGTACTTGAATCAAATGGTT
CATCATCTCAAGCGTCAATTTGTGGATCAACATTAGCATTAATGGATGCGGGCGTACCGA
TTAAAGCACCAGTTGCTGGTATTGCTATGGGCCTTGTTACACGTGAAGATAGCTATACGA
TTTTAACTGATATCCAAGGTATGGAAGATGCATTAGGTGATATGGACTTTAAAGTCGCTG
GTACTAAAGAAGGTATTACAGCAATCCAAATGGATATTAAAATTGACGGTT TAACGCGTG
AAATTATCGAAGAGGCTCTAGAACAAGCGAGACGTGGTCGTTTAGAAATAATGAATCAT
ATGTTACAAACAATTGATCAACCACGTACTGAATTAAGTGCTTACGCGCCAAAAGTTGTA
ACTATGACAATTAAACCAGATAAGATTAGAGATGTTATCGGACCTGGTGGTAAAAAAATT
AACGAAATTATTGATGAAACAGGCGTTAAATTAGATATTGAACAAGATGGT ACTATCTTT
ATTGGTGCCGTTGATCAAGCTATGATAAATCGCGCTCGTGAAATCATTGAGGAAATTACA
CGTGAAGCGGAAGTAGGTCAAACTTATCAAGCCACTGTTAAACGTATTGAAAAATACGGT
GCGTTTGTAGGCCTATTCCCGGGTAAAGATGCGTTGCTTCACATTTCACAAATTTCAAAAA
ATAGAATTGAAAAAGTGGAAGATGTATTAAAAATCGGTGACACAATTGAAG TTAAGATT
ACTGAAATTGATAAACAAGGTCGAGTAAATGCTTCACACAGAGCATTAGAA GAATAA 
 

> rnjB 
Function: protein coding sequence; ribonuclease J2 (core genome, constant) 
Best match: rnjB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1268906:1270579] 
Position: 031-contig_247: 42378 … 44052; Length: 1674 bp 
Sequence: 
TTGAGTTTAATAAAGAAAAAGAATAAAGATATTCGCATTATACCATTAGGC GGTGTTGGC
GAAATTGCTAAAAATATGTATATCGTTGAAGTAGACGATGAAATGTTTATG TTAGATGCT
GGACTTATGTTTCCAGAAGACGAAATGCTAGGTATTGATATTGTTATACCAGACATTTCAT
ACGTACTTGAAAATAAAGATAAATTGAAGGGTATATTCCTTACACACGGAC ATGAGCACG
CGATTGGTGCAGTGAGTTATGTTTTAGAACAATTAGATGCACCAGTATATGGATCTAAAT
TGACAATAGCGTTAATTAAAGAAAATATGAAAGCCCGTAATATTGATAAAA AAGTTCGCT
ACTATACAGTTAATAATGATTCAATTATGAGATTCAAAAACGTGAATATTA GTTTCTTTAA
TACGACACACAGTATTCCTGATAGTTTAGGTGTTTGTATTCACACTTCATATGGTGCCATT
GTGTATACAGGTGAATTTAAGTTTGACCAAAGTTTACATGGACATTATGCACCAGATATT
AAACGTATGGCAGAGATTGGTGAAGAAGGCGTATTTGTCTTAATCAGTGATTCTACTGAG
GCAGAGAAACCTGGATATAATACTCCGGAAAATGTGATTGAACATCATATGTATGATGCT
TTTGCAAAAGTGCGAGGTCGCTTGATAGTTTCATGTTATGCTTCGAACTTTATACGTATTC
AGCAAGTTTTAAATATTGCTAGCAAGCTAAATCGTAAAGTGTCATTTTTAG GAAGATCAC
TTGAAAGTTCATTTAATATTGCTCGTAAAATGGGGTATTTCGACATTCCTAAAGATTTGCT
AATTCCTATAACAGAAGTTGATAATTATCCTAAAAATGAAGTGATAATTAT AGCTACTGG
TATGCAAGGAGAACCTGTAGAAGCCTTAAGTCAAATGGCGCAACATAAGCATAAAATTA
TGAATATCGAAGAAGGCGATTCTGTATTTTTAGCAATTACGGCTTCTGCTAATATGGAAG
TTATCATTGCGAATACATTAAATGAGCTTGTACGTGCTGGCGCACATATTATTCCAAATAA
CAAGAAGATTCATGCTTCAAGTCATGGTTGCATGGAAGAATTAAAAATGAT GATTAATAT
TATGAAACCTGAATACTTTATTCCTGTACAAGGTGAATTTAAAATGCAGAT AGCACATGC
GAAGCTAGCAGCTGAAGCAGGTGTTGCACCAGAAAAGATTTTCCTTGTGGAAAAAGGAG



ATGTCATTAATTACAACGGTAAAGATATGATATTAAATGAAAAGGTAAATT CAGGAAATA
TTTTAATAGATGGTATTGGTATTGGGGATGTAGGAAATATCGTGTTGAGAGACCGTCATC
TTTTAGCAGAAGATGGTATCTTTATTGCTGTAGTAACGTTAGATCCTAAAAATAGACGTAT
AGCTGCGGGACCTGAAATTCAATCTCGTGGGTTTGTATATGTACGTGAAAGTGAAGACTT
ATTACGTGAAGCAGAAGAGAAAGTACGTGAAATAGTAGAGGCTGGTTTACAAGAAAAAC
GCATAGAATGGTCTGAAATTAAGCAAAATATGCGTGATCAAATTAGTAAAC TATTATTCG
AAAGTACAAAACGTCGTCCTATGATTATTCCAGTAATTTCTGAAATTTAA 
 

> ftsK 
Function: protein coding sequence; cell division protein K (core genome, variable) 
Best match: ftsK_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1270962:1273205] 
Position: 031-contig_247: 44433 … 46677; Length: 2244 bp 
Sequence: 
ATGGTGTTGGGTGTTTTCCAATTAGGAATAATAGGTCGTCTAATTGACAGCTTCTTTAATT
ATTTATTTGGGTACAGTAGATATTTAACATATATTTTAGTACTCTTAGCAA CTGGTTTTATT
ACATACTCTAAACGTATTCCTAAAACTAGACGAACGGCTGGTTCGATTGTATTGCAAATT
GCATTGCTATTTGTATCACAGTTAGTTTTTCATTTTAATAGTGGTATCAAAGCTGAAAGAG
AACCTGTACTTTCTTATGTGTATCAGTCATACCAACACAGTCATTTCCCAAATTTTGGTGG
CGGTGTATTAGGCTTTTATTTATTAGAGTTAAGCGTACCTTTAATTTCATTATTTGGTGTAT
GTATTATTACTATTTTATTATTATGCTCAAGTGTTATTTTATTAACAAACC ATCAACATCGT
GAAGTTGCAAAAGTTGCACTGGAAAATATAAAAGCTTGGTTTGGTTCATTTAATGAAAAA
ATGTCGGAAAGAAACCAAGAAAAACAATTGAAGCGTGAAGAAAAAGCAAGA CTTAAAG
AAGAACAAAAGGCACGTCAAAATGAACAGCCACAAATAAAAGATGTGAGTG ATTTTACG
GAAGTGCCTCAAGAAAGAGATATTCCAATTTATGGGCATACTGAAAATGAA AGTAAAAG
CCAGAGTCAACCAAGTCGAAAAAAACGAGTGTTTGATGCAGAGAATAGTTCGAATAACA
TCGTAAATCATCATCAAGCAGATCAGCAAGAACAATTAACAGAACAAACTC ATAACAGT
GTTGAAAGTGAAAACACTATTGAAGAAGCTGGTGAAGTTACGAATGTATCGTATGTTGTT
CCACCGTTAACTTTACTTAATCAACCTGCAAAACAAAAAGCAACATCTAAA GCTGAAGTG
CAACGTAAAGGACAAGTACTAGAGAATACATTAAAAGATTTTGGGGTAAAT GCAAAAGT
GACACAAATTAAAATTGGTCCTGTAGTAACTCAATATGAAATTCAACCAGC TCAAGGGGT
TAAAGTGAGTAAAATTGTAAACTTGCATAATGATATTGCATTAGCTTTAGC AGCAAAAGA
TGTTAGAATCGAAGCGCCAATACCTGGTCGTTCTGCAGTAGGTATTGAAGTGCCAAATGA
GAAAATTTCATTAGTTTCACTAAAAGAAGTTTTAGATGAAAAATTCCCGTC TAATAATAA
ACTAGAAGTTGGATTAGGAAGAGATATATCAGGTGATCCAATTACTGTTCCACTAAATGA
AATGCCACACTTATTGGTGGCAGGATCGACGGGTAGTGGTAAATCTGTTTGTATAAATGG
TATTATTACAAGTATTTTATTAAATGCTAAGCCGCATGAAGTTAAACTTAT GTTAATCGAT
CCGAAAATGGTTGAACTAAATGTTTATAACGGAATTCCACACTTATTAATT CCGGTTGTTA
CAAATCCTCATAAAGCTGCTCAAGCTTTAGAAAAAATTGTAGCTGAGATGGAAAGACGTT
ATGATTTATTCCAACATTCATCAACTAGAAACATTAAAGGTTATAACGAAT TAATCCGTA
AGCAAAATCAAGAATTAGATGAGAAGCAACCAGAATTACCTTATATCGTTG TTATTGTAG
ATGAGCTTGCAGATTTAATGATGGTAGCTGGTAAAGAAGTTGAAAATGCGATTCAACGTA
TTACACAAATGGCACGTGCAGCAGGTATACATTTAATTGTAGCGACACAAAGACCTTCTG
TGGATGTAATTACAGGTATCATTAAAAATAATATTCCATCTAGAATAGCTT TTGCTGTGAG
TTCTCAAACAGATTCAAGAACTATTATTGGTACTGGCGGCGCAGAAAAGTTACTTGGTAA
AGGTGACATGTTATACGTTGGAAATGGTGACTCATCACAAACACGTATTCAAGGGGCGTT
TTTAAGTGACCAAGAGGTGCAAGATGTTGTAAATTATGTAGTAGAACAACA ACAGGCAA
ATTATGTAAAAGAAATGGAACCAGATGCACCAGTGGATAAATCGGAAATGA AAAGTGAA
GATGCTTTATATGATGAAGCGTATTTGTTTGTTGTTGAACAACAAAAGGCAAGTACATCA
TTGTTACAACGCCAATTTAGAATTGGTTATAATAGAGCATCTAGGTTGATGGATGATTTA
GAACGCAATCAGGTAATCGGTCCACAAAAAGGAAGCAAGCCTAGACAAGTTTTAATAGA
TCTTAATAATGACGAGGTGTAA 
 

> pgsA 
Function: protein coding sequence; CDP-diacylglycerol--glycerol-3-phosphate 3-
phosphatidyltransferase (core genome, constant) 



Best match: pgsA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1278586:1279164] 
Position: 031-contig_247: 52057 … 52636; Length: 579 bp 
Sequence: 
ATGAATATTCCGAACCAGATTACGGTTTTTAGAGTAGTGTTAATACCAGTTTTTATATTGT
TTGCGTTAGTTGATTTTGGATTTGGCAATGTGTCATTTCTAGGAGGATATGAAATAAGGAT
TGAGTTATTAATCAGTGGTTTTATTTTTATATTGGCTTCCCTTAGCGATTTTGTTGATGGTT
ATTTAGCTAGAAAATGGAATTTAGTTACAAATATGGGGAAATTTTTGGATC CATTAGCGG
ATAAATTATTAGTTGCAAGTGCTTTAATTGTACTTGTGCAACTAGGACTAACAAATTCTGT
AGTAGCAATCATTATTATTGCCAGAGAATTTGCCGTAACTGGTTTACGTTTACTACAAATT
GAACAAGGATTCGTAAGTGCAGCTGGTCAATTAGGTAAAATTAAAACAGCAGTTACTATG
GTAGCAATTACTTGGTTGTTATTAGGTGATCCATTGGCAACATTGATTGGTTTGTCATTAG
GACAAATTTTATTATACATTGGCGTTATTTTTACTATCTTATCTGGTATTGAATACTTTTAT
AAAGGTAGAGATGTTTTTAAACAAAAATAA 
 

> cinA 
Function: protein coding sequence; competence-damage inducible protein (core genome, constant) 
Best match: cinA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1279391:1280542] 
Position: 031-contig_247: 52860 … 54012; Length: 1152 bp 
Sequence: 
ATGTCAATTGCCATTATTGCTGTAGGCTCAGAACTATTGCTAGGTCAAATCGCTAATACCA
ACGGACAATTTCTATCTAAAGTATTTAATGAAATTGGACAAAATGTATTAG AACATAAAG
TTATTGGAGATAATAAAAAACGTTTAGAATCAAGTGTACGTCATGCGCTAGAAAAATATG
ATACTGTTATTTTAACAGGTGGCTTAGGTCCTACGAAAGATGACTTAACGAAGCATACAG
TGGCCCAGATTGTTGGTAAAGATTTAGTTATTGATGAGCCTTCTTTAAAATATATTGAAAG
CTATTTTGAGGAACAAGGACAAGAAATGACACCTAATAATAAACAACAGGC TTTAGTAA
TTGAAGGTTCAACTGTATTAACAAATCATCATGGCATGGCTCCAGGAATGATGGTGAATT
TTGAAAACAAACAAATTATTTTATTACCAGGTCCACCGAAAGAAATGCAAC CAATGGTGA
AAAATGAATTGTTGTCACATTTTATAAACCATAATCGAATTATACATTCTG AACTATTAAG
ATTTGCGGGAATAGGTGAATCTAAAGTAGAAACAATATTAATAGATCTTAT CGATAAACA
GACTAATCCTACGATTGCGCCTTTGGCGGGAAGTCATGAAGTATATATTAGATTGACTGC
AAATGCCGACTCAAAAGAACAAGCACAATCATTGATTCAACCTGTTAAACA AGAAATTCT
TGATCGTATTGGAGAATATTATTATGGTTCAGATGACACATTAATTGAGCAAGCTGTAAT
AAAGAAAATTCATGAACCTTTTGTAATATATGATGGTATTACTAATGGTGC TTTATATCAT
CGATTGAAAGAAGTGGATTTAAACGATGTTCTAAAGGGTATGATTAATCACAATGAAAAC
TTTGTTGATATTAATAAACCTATTGAGCAGCAATTAAAAGATGCAGTGCAA TTTGTTAAT
AAATTGTTTAATGTGTCATCAGCAATTATTCTATTAGAGTATGATGGTGTAGTCCATATAG
GCTATGATAATAACTTAGAATTTAAAACTGAGCAATTTAAAATGTCTAAAT CTAGAAATT
TATTAAAGAACAGAAGTCAAAATTATGCGCTCATAAGATTATTAAATTGGC TTAGAACAA
CAAATTAA 
 

> recA 
Function: protein coding sequence; recombinase A (core genome, constant) 
Best match: recA_CC007_TCH959-USA300_AASB02000234.1[54337:55380] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 54176 … 55220; Length: 1044 bp 
Sequence: 
TTGGATAACGATCGTCAAAAAGCTTTAGATACAGTAATTAAAAATATGGAG AAATCTTTC
GGTAAAGGTGCCGTAATGAAGTTGGGTGACAATATAGGTCGCCGAGTTTCAACTACATCA
ACTGGTTCAGTTACATTAGATAATGCGCTAGGTGTAGGTGGCTATCCTAAAGGACGAATT
ATTGAAATTTATGGTCCTGAAAGTTCTGGTAAGACAACAGTAGCGCTTCACGCTATTGCT
GAAGTACAAAGTAATGGCGGGGTGGCAGCATTTATCGATGCTGAACATGCTTTAGATCCA
GAATATGCTCAAGCATTAGGCGTAGATATCGATAATTTATATTTATCGCAACCGGATCAT
GGTGAACAAGGTCTTGAAATCGCCGAAGCATTTGTTAGAAGTGGTGCAGTTGATATTGTA
GTTGTAGACTCAGTTGCTGCTTTAACACCTAAAGCTGAAATTGAAGGAGAAATGGGAGAC
ACTCACGTTGGTTTACAAGCTCGTTTAATGTCACAAGCGTTACGTAAACTTTCAGGTGCTA
TTTCTAAATCAAATACAACTGCTATTTTCATCAACCAAATTCGTGAAAAAG TTGGTGTTAT



GTTCGGTAATCCAGAGACTACACCAGGTGGACGTGCATTAAAATTCTATAGTTCAGTAAG
ACTAGAAGTACGCCGTGCAGAACAGCTTAAACAAGGACAAGAAATTGTAGGTAATAGAA
CTAAAATTAAAGTCGTTAAAAATAAAGTGGCACCACCATTTAGAGTAGCTG AAGTTGATA
TTATGTATGGACAAGGTATTTCTAAAGAGGGTGAACTTATTGATTTAGGTGTTGAAAACG
ACATCGTTGATAAATCAGGAGCATGGTATTCTTACAATGGCGAACGAATGGGTCAAGGTA
AGGAAAATGTTAAAATGTACTTGAAAGAAAATCCACAAATTAAAGAAGAAA TTGATCGT
AAATTGAGAGAAAAATTAGGTATATCTGATGGTGATGTTGAAGAAACAGAA GATGCACC
AAAGTCATTATTTGACGAAGAATAG 
 

> rny 
Function: protein coding sequence; ribonuclease Y (core genome, constant) 
Best match: rny_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1282104:1283663] 
Position: 031-contig_247: 55573 … 57133; Length: 1560 bp 
Sequence: 
GTGAATTTATTAAGCCTCCTACTCATTTTGCTGGGGATCATTCTAGGAGTTGTTGGAGGGT
ATGTTGTTGCCCGAAATTTGTTGCTTCAAAAGCAATCACAAGCTAGACAAACTGCCGAAG
ATATTGTAAATCAAGCACATAAAGAAGCTGACAATATCAAAAAAGAGAAAT TACTTGAG
GCAAAAGAAGAAAACCAAATCCTAAGAGAACAAACTGAAGCAGAACTACGA GAAAGAC
GTAGCGAACTTCAAAGACAAGAAACCCGACTTCTTCAAAAAGAAGAAAACT TAGAGCGC
AAATCTGATCTATTAGATAAAAAAGATGAGATTTTAGAGCAAAAAGAATCA AAAATTGA
AGAAAAACAACAACAAGTAGATGCAAAAGAGAGTAGTGTTCAAACGTTAAT AATGAAGC
ATGAACAAGAATTAGAACGCATCTCCGGTCTCACTCAAGAAGAAGCTATTAATGAGCAA
CTTCAAAGAGTAGAGGAAGAACTGTCACAAGATATTGCAGTACTTGTTAAAGAAAAAGA
AAAAGAAGCTAAAGAAAAAGTTGATAAAACAGCAAAAGAATTATTAGCTAC AGCAGTAC
AAAGATTAGCAGCAGATCACACAAGTGAATCAACGGTATCAGTAGTTAACTTACCTAATG
ATGAGATGAAAGGTCGAATCATTGGACGAGAAGGACGAAACATCCGCACACTTGAAACT
TTAACTGGCATTGATTTAATTATTGATGACACACCAGAAGCGGTTATATTATCTGGTTTTG
ATCCAATAAGAAGAGAAATTGCTAGAACAGCACTTGTTAACTTAGTATCTG ATGGACGTA
TTCATCCAGGTAGAATTGAAGATATGGTCGAAAAAGCTAGAAAAGAAGTAG AGGATATT
ATTAGAGAAGCAGGTGAACAAGCTACATTTGAAGTGAACGCACATAATATGCATCCTGA
CTTAGTAAAAATTGTAGGGCGTTTAAACTATCGTACGAGTTACGGTCAAAATGTACTTAA
ACATTCAATTGAAGTTGCGCATCTTGCTAGTATGTTAGCTGCTGAGCTAGGCGAAGATGA
GACATTAGCGAAACGAGCTGGACTTTTACATGATGTTGGTAAAGCAATTGATCATGAAGT
AGAAGGTAGTCATGTTGAAATCGGTGTAGAATTAGCGAAAAAATATGGTGAAAATGAAA
CGGTTATTAATGCAATCCATTCTCATCATGGTGATGTTGAACCTACATCTATTATATCTAT
CCTTGTTGCTGCTGCAGATGCATTGTCTGCGGCTCGTCCAGGTGCAAGAAAAGAAACATT
AGAGAATTATATTCGTCGATTAGAACGTTTAGAAACGTTATCAGAAAGTTA TGATGGTGT
AGAAAAAGCATTTGCGATTCAGGCAGGTAGAGAAATCCGAGTGATTGTATCTCCTGAAG
AAATTGATGATTTAAAATCTTATCGATTGGCTAGAGATATTAAAAATCAGA TTGAAGATG
AATTACAATATCCTGGTCATATCAAGGTGACAGTTGTTCGAGAGACTAGAGCAGTAGAAT
ATGCGAAATAA 
 

> porA 
Function: protein coding sequence; pyruvate ferredoxin oxidoreductase alpha chain (core genome, 
constant) 
Best match: porA_CC005_Mu50-omega_BABM01000001.1[1362657:1364417] 
Position: 031-contig_247: 58755 … 60516; Length: 1761 bp 
Sequence: 
ATGAAACCACAATTATCGTGGAAAGTTGGCGGTCAACAAGGCGAAGGTATTGAATCAAC
TGGGGAAATCTTCGCTACGGCTATGAATAGAAAAGGATATTATTTATATGGATATAGACA
TTTTTCAAGTCGTATCAAAGGTGGACATACGAATAATAAAATTAGAGTTTC TACGACGCC
TGTTCATGCAATTAGTGATGATTTAGATATTTTGATTGCATTTGACCAAGAAACAATTGAT
GTTAACCATCATGAAATGAGAGAAGACAGTACTATTTTAGCTGATGCCAAGGCTAAACCT
GTGAAACCAGAAGGATGTCATGCACAGCTTATTGAATTACCTTTTACAGCAACCGCTAAA
GAATTAGGTACAGCATTAATGAAAAACATGGTTGCAATAGGTGCTACTAGCGCATTGATG



AATTTGAATACAAATACATTTGAAGAACTTATTACTAATATGTTTTCTAAA AAAGGTGAC
AAGGTAGTTGAAGTCAATATCCAAGCATTAAACGAAGGTTATCAATTAATG CAATCCCGC
TTACCTGAAATCGACGGGGACTTTGAATTAGAGTCAACAGATGCACTACCACATCTATAT
ATGATTGGTAACGATGCCATTGGATTAGGTGCAATTGCTGCAGGTTCACAATTTATGGCG
GCATATCCTATTACACCTGCGTCTGAAGTTATGGAATATATGATTGCCAATATATCTAAAG
TAAACGGAGCGGTTATTCAAACAGAAGATGAAATTGCTGCTGTAACTATGGCTATTGGTG
CAAATTATGGTGGAGTCAGAGCGTTTACGGCTAGTGCTGGTCCAGGTTTATCTTTAATGAT
GGAAGCAATTGGATTATCTGGTATGACTGAAACGCCATTAGTCATTATTAATACTCAACG
AGGTGGACCTTCTACTGGATTACCTACGAAACAAGAACAGTCAGATTTAATGCAAATGAT
TTATGGTACACATGGTGATATTCCAAAAATAGTTGTAGCACCAACTGATGCAGAAGATGC
ATTTTATTTAACTATGGAAGCCTTTAATTTAGCAGAACAATATCAATGCCC TGTTATAGTT
TTAAGTGATTTGCAATTATCTTTAGGTAAACAAACTGTTGAAAAATTAGAT TATAATCGC
ATTGAAATTAAACGTGGTGAAATCATTCAATCTGATATTGAACGTGAAGAA GATGATAAA
GGTTATTTCAAGCGTTATGCGTTAACATCCAATGGTGTTTCTCCTAGACCTATCCCCGGTG
TTAAAGGAGGTATTCATCATATAACTGGTGTGGAACACAATGAAGAAGGTAAACCTAGT
GAATCTGCGTCAAATAGACAACAACAAATGGAAAAACGAATGCGTAAAATT GAGCAGTT
ACTAATTGAATCGCCAGTAGAAGCTAACTTACAACATGAGGATGCAGATATTCTTTATAT
CGGTTTTATTTCTACAAAAGGTGCAATTCAAGAAGGTAGTAACCGTTTGAATCAACAAGG
CATAAAAGTTAACACTATACAAATTAGACAATTGCATCCATTCCCAACAAG CGTTATTCA
AGATGCAGTTAATAAAGCGAAGAAAGTCGTTGTAGTGGAGCACAATTATCAAGGACAAT
TGGCTAGTATTATAAAAATGAATGTCAATATTCATGATAAGATTGAAAATT ATACAAAGT
ATGATGGGACACCTTTCCTACCACATGAAATCGAAGAAAAAGGCAAAATAA TTGCTACTG
AAATAAAGGAGATGGTATAG 
 

> porB 
Function: protein coding sequence; 2-oxoglutarate ferredoxin oxidoreductase subunit beta (core 
genome, constant) 
Best match: porB_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[1252184:1253050] 
Position: 031-contig_247: 60516 … 61383; Length: 867 bp 
Sequence: 
ATGGCGACATTTAAAGATTTTAGAAATAATGTTAAGCCTAACTGGTGCCCTGGATGTGGC
GATTTCTCAGTACAAGCTGCAATTCAAAAAGCAGCCGCAAATATAGGGTTAGAACCTGAA
GAAGTAGCTATCATCACCGGTATAGGATGTTCTGGCCGTCTTTCAGGATATATTAATTCTT
ATGGCGTTCATTCTATTCACGGACGTGCATTACCTTTAGCTCAAGGTGTAAAAATGGCGA
ATAAAGATTTAACTGTTATTGCATCTGGAGGAGATGGTGATGGTTATGCTATAGGTATGG
GGCATACAATCCATGCTTTAAGAAGAAATATGAACATGACGTATATAGTCA TGGATAATC
AAATTTATGGTTTGACAAAGGGACAAACATCGCCGTCATCAGCAGTAGGATTTGTTACTA
AAACAACGCCAAAAGGTAATATAGAAAAAAATGTTGCGCCTTTAGAATTAG CATTATCAT
CTGGTGCCACATTTGTAGCCCAAGGTTTTTCAAGTGATATTAAAGGATTAACAAAACTAA
TTGAAGATGCAATTAATCATGATGGATTTTCATTCGTTAATGTCTTTTCACCATGTGTGAC
TTATAATAAAATTAACACATACGATTGGTTTAAAGAACATTTAACAAGTGT TGATGACAT
TGAAAATTATGATTCTACAGATAAACAATTAGCGACTAGAACTGTTATTGA ACATGAATC
TTTAGTAACTGGTATTGTTTATCAAGATAAAGAAACACCATCATATGAATC TCAAATTAA
AGAGTTAGATGATACACCACTTGCTAAAAGAGATATCAAAATTACTGAAGA CACGTTCAA
TGCATTAACTGAACAATTTATTTAA 
 

> miaB 
Function: protein coding sequence; (dimethylallyl)adenosine tRNA methylthiotransferase (core 
genome, constant) 
Best match: miaB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1288434:1289978] 
Position: 031-contig_247: 61903 … 63448; Length: 1545 bp 
Sequence: 
GTGAACGAAGAACAAAGAAAAGCAAGTTCTGTGGATGTTTTAGCTGAGAGAGATAAGAA
AGCAGAAAAAGATTATAGTAAATATTTTGAACATGTTTATCAACCGCCTAA TTTAAAAGA
AGCGAAAAAAAGAGGTAAACAAGAAGTTCGTTATAATAGAGATTTCCAAAT TGATGAAA



AATATCGCGGTATGGGGAACGAGCGTACATTTTTAATTAAAACATATGGATGTCAAATGA
ATGCACATGACACTGAGGTCATTGCTGGTATACTTAAAGCATTAGGCTATCAAGCAACGA
CTGATATTAACACTGCAGATGTTATTTTAATTAATACATGTGCGATTAGAGAAAATGCCG
AGAACAAAGTGTTTAGTGAAATAGGTAATTTGAAGCATTTGAAAAAAGAAC GACCTGAT
ATTTTAATCGGTGTTTGTGGTTGTATGTCACAAGAAGAGTCAGTAGTGAATAAAATTTTA
AAATCGTATCAAAATGTAGATATGATATTTGGTACACATAATATTCATCAT TTACCAGAA
ATTTTAGAAGAAGCATACTTATCTAAAGCAATGGTTGTTGAAGTATGGTCTAAAGAAGGA
GACGTTATTGAAAATCTTCCAAAAGTCCGTGAAGGCAACATTAAAGCATGGGTCAATATT
ATGTATGGTTGTGATAAGTTTTGTACATATTGTATTGTTCCATTTACAAGAGGTAAAGAAC
GAAGCCGTAGACCTGAAGACATTATAGATGAAGTACGTGAACTTGCTCGTGAAGGTTACA
AAGAAATAACGCTTTTAGGTCAAAATGTAAATTCTTATGGTAAAGATTTAC AGGATATAG
AATATGACTTAGGAGATCTTTTACAAGCAATTTCTAAAATAGCGATTCCAA GAGTTCGTTT
CACAACAAGTCATCCTTGGGACTTTACAGATCACATGATTGATGTTATTTCAGAGGGTGG
TAATATCGTTCCGCATATCCACTTGCCAGTTCAATCTGGAAATAATGCAGTATTAAAAAT
AATGGGTAGAAAATATACACGAGAAAGTTATTTGGATTTAGTAAAACGAAT CAAAGATA
GAATTCCTAATGTAGCATTAACTACAGATATTATTGTAGGGTATCCAAATGAATCAGAGG
AACAATTTGAAGAAACTTTAACTCTGTATGATGAAGTTGGTTTTGAACATG CATATACGT
ACTTGTATTCACAACGTGATGGTACGCCTGCTGCTAAAATGAAAGATAATGTACCTTTAG
ATGTCAAAAAGGAACGATTGCAACGTTTGAATAAAAAAGTTGGTCATTATT CACAAATAG
CTATGAGTAAGTACGAAGGACAAACTGTAACAGTACTTTGTGAAGGTAGTAGTAAAAAA
GATGATCAGGTTCTTGCTGGCTACACTGATAAAAATAAGCTAGTTAATTTCAAAGCGCCT
AAAGAAATGATTGGTAAACTAGTGGAAGTACGAATAGATGAAGCTAAACAG TATTCATT
AAATGGCAGTTTTGTAAAGGAAGTAGAGCCGGAAATGGTGATTCAATAA 
 

> thiW 
Function: protein coding sequence; ThiW family protein (core genome, constant) 
Best match: thiW_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[99053:99544:r] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 63840 … 64332; Length: 492 bp 
Sequence: 
ATGAAATCAAGAAAACTGGCTATAACTGCACTTTTAATTGCAATAAATGTT GTATTAAGC
AGTATTATCATCATTCCTCTAGGACCAGTTAAGGCAGCACCAGTACAGCATTTTGTAAAT
GTATTAAGTGCGGTGATAGTAGGTCCTTGGTATGGATTAGCTCAAGCGCTTATATCATCA
ATTTTAAGAGTTCTTTTTGGTACTGGTACAGCTTTTGCATTTCCGGGTAGTATGATTGGAG
TTTTATTGGCTAGTATGTTTTACATATATCGTAAACATATATTTATGGCCGCGGTCGGTGA
AGTACTTGGAACTGGTGTCATCGGAAGTTTAATTTGTATACCATTAGCATATTTCCTTGGG
CTTCAAGACTTCTTCATTAAACCGTTAATGATTACGTTCATAGTCTCAAGTGCTATCGGAT
CTATTATAAGTTATTTCTTATTAATTACTCTAAAAAAACGTGGTATTCTTC AAAGGTTTAT
AAAATAA 
 

> mutS 
Function: protein coding sequence; DNA mismatch repair protein (core genome, constant) 
Best match: mutS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1291165:1293783] 
Position: 031-contig_247: 64634 … 67253; Length: 2619 bp 
Sequence: 
ATGTCTAATGTTACACCAATGATGCAGCAATATTTAAAAATAAAATCAGAA TACCAAGAT
TGCTTATTATTTTTTAGACTAGGTGATTTCTATGAAATGTTTTATGAAGATGCCAAGGAGG
CATCACGTGTACTTGAAATTACTTTAACTAAAAGAGATGCTAAAAAAGAAA ATCCAATTC
CGATGTGTGGTGTTCCGTATCATTCTGCAGATAGTTATATAGATACACTTGTTAATAATGG
ATATAAAGTAGCTATTTGTGAACAGATGGAAGATCCGAAACAAACGAAAGG TATGGTTA
GACGTGAGGTAGTAAGAATTGTGACTCCAGGAACTGTGATGGAGCAAGGTGGTGTAGAT
GATAAACAAAATAACTATATTTTAAGTTTTGTTATGAATCAACCTGAAATT GCGCTTAGTT
ACTGTGATGTTTCTACTGGCGAATTAAAGGTTACACATTTTAATGATGAAGCGACTTTATT
AAATGAAATTACGACGATAAACCCTAACGAAGTTGTTATCAATGACAATAT TTCCGATAA
TTTAAAAAGACAAATTAATATGGTGACAGAAACAATAACAGTCAGGGAAAC GTTATCAT
CAGAAATCTATAGTGTGAATCAAACTGAACATAAATTAATGTATCAAGCGA CACAATTAT



TGCTAGATTATATTCATCATACACAAAAACGTGATTTATCGCATATCGAGGATGTTGTTCA
ATATGCAGCTATAGATTATATGAAAATGGATTTTTATGCTAAGAGAAACCT TGAGTTAAC
GGAAAGCATTCGATTAAAATCAAAAAAAGGAACGCTACTTTGGCTAATGGA CGAAACGA
AAACACCAATGGGAGCACGCCGCTTAAAACAATGGATAGATAGACCACTAATAAGTAAA
GAACAAATTGAAGCACGATTAGATATCGTTGATGAATTTAGTGCTCATTTCATAGAAAGA
GACACCTTAAGAACATATCTTAATCAAGTGTATGATATTGAACGTCTTGTTGGGCGTGTTA
GTTACGGAAATGTTAATGCGAGAGATTTAATTCAACTTAAACATTCCATTT CTGAAATAC
CGAATATTAAAGCATTACTAAATTCTATGAATCAGAATACTCTTGTACAAG TTAATCAAC
TAGAACCCCTTGATGATTTACTTGATATATTAGAACAGAGTTTAGTAGAAGAACCACCAA
TTTCAGTTAAAGATGGCGGACTATTCAAAGTTGGTTTTAATACGCAATTAGATGAATATCT
TGAAGCTTCAAAAAACGGAAAAACATGGTTAGCAGAATTACAAGCCAAAGA AAGACAAC
GTACAGGAATAAAATCATTGAAAATAAGCTTTAATAAAGTGTTTGGTTATT TTATAGAAA
TAACACGTGCCAACTTGCAAAATTTTGAACCAAGTGAATTTGGTTATATGAGGAAGCAAA
CGTTATCGAATGCTGAACGTTTTATAACTGATGAACTTAAAGAAAAAGAAG ATATCATTT
TAGGTGCGGAAGACAAAGCCATCGAATTAGAATATCAATTATTTGTTCAGCTACGTGAAG
AAGTTAAAAAATATACTGAACGTTTACAACAACAAGCTAAAATTATTTCAG AGCTAGATT
GTTTACAGAGCTTTGCAGAAATTGCTCAAAAATATAATTACACTAGGCCTTCATTTAGTG
AAAATAAAACATTAGAATTAGTGGAATCTAGGCACCCAGTAGTGGAAAGAG TAATGGAT
TATAATGACTATGTGCCTAATAATTGTCGATTAGATAATGAAACATTTATA TATTTAATTA
CAGGTCCGAATATGTCTGGTAAATCGACATATATGAGACAAGTTGCCATAATTAGTATAA
TGGCCCAAATGGGAGCTTATGTCCCTTGTAAAGAGGCAGTGTTACCTATATTTGATCAAA
TATTCACTAGAATAGGTGCGGCAGATGATTTGGTTTCAGGTAAGAGTACGTTTATGGTAG
AAATGCTAGAAGCACAAAAGGCATTAACTTATGCAACAGAGGATAGTTTGA TTATTTTCG
ATGAAATTGGACGTGGTACTTCAACGTATGACGGTTTAGCTTTAGCGCAGGCAATGATAG
AGTATGTAGCTGAAACATCGCATGCTAAAACGTTATTTTCAACACATTATCATGAATTGA
CAACATTAGATCAAGCATTACCAAGTCTAAAAAATGTTCACGTCGCTGCTAATGAATATA
AAGGTGAACTTATATTCTTGCATAAAGTCAAAGATGGTGCAGTTGACGATAGTTATGGTA
TTCAAGTTGCGAAATTAGCTGATTTACCTGAAAAAGTTATTAGCAGAGCACAAGTGATCC
TAAGCGAGTTTGAAGCGTCTGCTGGTAAAAAATCATCGATATCAAATTTAAAAATGGTCG
AAAATGAACCTGAAATTAATCAAGAAAATTTAAACTTAAGTGTTGAAGAAA CAACTGAT
ACTTTATCCCAAAAAGACTTTGAACAAGCATCATTTGATTTGTTTGAAAAT GATCAAGAA
AGCGAGATTGAACTACAAATTAAAAATTTGAATTTATCTAATATGACACCA ATTGAGGCA
TTGGTGAAGTTAAGTGAATTACAAAATCAATTAAAATAG 
 

> mutL 
Function: protein coding sequence; DNA mismatch repair protein (core genome, constant) 
Best match: mutL_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1293796:1295805] 
Position: 031-contig_247: 67265 … 69275; Length: 2010 bp 
Sequence: 
ATGGGGAAAATTAAAGAACTCCAAACCTCATTAGCAAATAAAATCGCAGCA GGTGAAGT
AGTTGAAAGACCGAGTTCTGTTGTGAAAGAACTGTTGGAAAATGCTATAGATGCAGGCGC
TACAGAAATAAGCATTGAAGTAGAGGAATCTGGCGTCCAATCTATTCGCGTAGTCGATAA
TGGAAGCGGAATTGAAGCGGAAGACTTAGGATTAGTATTTCATAGACATGCGACTAGTA
AATTAGATCAAGATGAAGATTTATTTCATATTAGGACATTAGGATTCCGTG GTGAAGCAC
TAGCCAGTATTTCATCAGTTGCTAAAGTAACATTGAAGACTTGCACGGATAATGCTAATG
GAAATGAAATATATGTAGAAAATGGTGAAATATTAAATCATAAGCCTGCAA AAGCGAAA
AAAGGAACAGATATACTTGTAGAATCATTATTTTATAATACACCAGCACGT TTAAAATAT
ATTAAAAGTTTATACACTGAACTAGGTAAAATAACAGATATTGTCAACAGA ATGGCAATG
AGCCATCCGGACATTCGAATAGCACTCATTTCAGATGGCAAAACAATGTTAAGTACAAAT
GGTTCAGGACGAACTAATGAAGTGATGGCAGAGATTTATGGGATGAAAGTTGCACGAGA
TTTAGTACATATATCTGGAGATACAAGTGATTATCACATTGAAGGTTTTGTTGCAAAGCCT
GAACATTCTAGAAGTAATAAGCACTATATTTCTATTTTTATTAATGGACGA TACATTAAAA
ACTTTATGCTAAATAAAGCGATTTTAGAAGGCTATCATACACTCTTAACAA TAGGTAGGT
TCCCGATTTGTTATATTAATATTGAAATGGATCCAATCTTAGTAGACGTAAATGTTCATCC
AACAAAACTAGAAGTGCGTTTATCAAAAGAAGAGCAACTATACCAATTGAT TGTGAGCA
AAATACAAGAAGCATTTAAAGACCGTATATTAATTCCTAAAAATAACTTGG ATTATGTGC



CGAAAAAAAATAAAGTGTTACATTCATTCGAACAACAAAAAATCGAATTTG AACAAAGA
CAAAACACAGAGAATAATCAAGAGAAGACGTTTTCATCTGAAGAAAGTAAC AGTAAGCC
ATTTATGGTAGAAAATCAAAACGATGAAATAGTTATAAGAGAAGATTCATA TAATCCATT
CGTAACGAAAACGTCTGAAAGTTTAATAGCTGATGATGAATCTTCCGGTTATAATAATAC
ACGTGAAAAAGATGAAGACTACTTCAAAAAGCAACAAGAAATTCTACAAGA AATGGATC
AAACATTTGATTCGAATGACGATACATCTGTGCAAAATTATGAGAATAAAG CGTCTGATG
ATTATTATGATGTAAACGATATTAAAGGAACAAAAAGTAAAGACCCTAAAC GAAGAATT
CCATATATGGAAATTGTTGGCCAAGTACATGGAACGTATATTATTGCTCAAAATGAATTT
GGCATGTACATGATTGACCAGCATGCAGCTCAAGAAAGAATAAAATATGAA TATTTTCGA
GATAAAATAGGTGAAGTTACCAATGAAGTACAAGATTTATTAATCCCGTTA ACATTTCAT
TTTTCAAAAGATGAACAATTAGTCATTGATCAATATAAAAATGAGCTTCAA CAAGTAGGT
ATCATGTTAGAACATTTTGGTGGTCATGATTATATTGTAAGTAGCTATCCAGTTTGGTTCC
CTAAAGATGAAGTAGAAGAAATTATTAAAGATATGATTGAGCTAATTTTGG AAGAGAAA
AAAGTAGATATCAAAAAATTACGTGAAGATGTAGCAATCATGATGTCATGT AAAAAATCT
ATTAAAGCGAATCATTATTTACAAAAACATGAAATGTCTGATTTAATTGAT CAATTAAGA
GAAGCGGAAGATCCATTTACATGTCCACATGGTCGTCCAATTATCATTAATTTTTCAAAAT
ACGAATTAGAAAAATTATTTAAGCGTGTGATGTAG 
 

> glpP 
Function: protein coding sequence; glycerol uptake operon antiterminator regulatory protein (core 
genome, constant) 
Best match: glpP_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1295820:1296353] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 69289 … 69823; Length: 534 bp 
Sequence: 
GTGAATAACAACATATTGCCTGCCATAAGAAACATTAAAGATTTAGAGAAA CTGATTAAA
ACAGATTATAAAATGTGTGTGCTTCTAGATATGCATATAGGACATATAAAA AGTATTATG
GAATTGCTGAAGCAAAATCATATAGAGTGTTTTATTCATATAGATTTGATA AAAGGTTTA
AGCCACGATGAATTTGCAAGTGAATTTATTATTCAGCAATACAAGCCAAAA GGTATCGTA
TCGACTAAATCTAAAGTAATAAAAAAAGCTAAATCATTAAATACTTTAACG ATTTTTAGA
GTATTTATTATTGATAGTCAAGCATTGAAACGCAGTATAGATTTGATAAAA AAAGTTGAA
CCTGATTTTGTTGAAGTACTTCCAGGTGTTGCGAGTAAAGCGATTCATCATATTCAGAAA
GAAACAAACACACAAGTCATTGCAGGTGGCCTAATTAATACAATAGATGAA GTCAATGA
AGCTGTTAAAAATGGAGCGAAATATGTAACAACTAGTTATGATAAACTTTG GTAA 
 

> glpF 
Function: protein coding sequence; glycerol uptake facilitator (core genome, constant) 
Best match: glpF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1296828:1297646] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 70297 … 71116; Length: 819 bp 
Sequence: 
ATGAATGTATATTTAGCAGAATTCCTAGGAACTGCAATCTTAATCCTTTTTGGTGGTGGCG
TTTGTGCCAATGTCAATTTAAAGAGAAGTGCTGCGAATGGTGCTGATTGGATTGTCATCA
CAGCTGGATGGGGATTAGCGGTTACAATGGGTGTGTTTGCTGTCGGTCAATTCTCAGGTG
CACATTTAAACCCAGCGGTGTCTTTAGCTCTTGCATTAGACGGAAGTTTTGATTGGTCATT
AGTTCCTGGTTATATTGTTGCTCAAATGTTAGGTGCAATTGTCGGAGCAACAATTGTATGG
TTAATGTACTTGCCACATTGGAAAGCGACAGAAGAAGCTGGCGCGAAATTAGGTGTTTTC
TCTACAGCACCGGCTATTAAGAATTACTTTGCCAACTTTTTAAGTGAGATTATCGGAACA
ATGGCATTAACTTTAGGTATTTTATTTATCGGTGTAAACAAAATTGCCGATGGTTTAAATC
CTTTAATTGTCGGAGCATTAATTGTTGCAATCGGATTAAGTTTAGGCGGTGCTACTGGTTA
TGCAATCAACCCAGCACGTGATTTAGGTCCGAGAATTGCACATGCGATTTTACCAATAGC
TGGTAAAGGTGGTTCAAATTGGTCATATGCAATCGTTCCTATCTTAGGACCAATTGCCGGT
GGTTTATTAGGTGCAGTGGTATACGCTGTATTTTATAAACATACATTTAATATTGGTTGTG
CAATTGCAATTGTTGTAGTTATTATTACTTTGATTTTAGGTTACATTTTAA ATAAATCATCA
AAAAAAGGTGATATCGAATCAATTTACTAA 
 

> glpK 



Function: protein coding sequence; glycerol kinase (core genome, constant) 
Best match: glpK_CC001_MSSA476_BX571857.1[1326270:1327766] 
Position: 031-contig_247: 71244 … 72741; Length: 1497 bp 
Sequence: 
ATGGAAAAATATATTTTATCTATAGACCAAGGAACAACAAGCTCAAGAGCG ATTTTATTC
AATCAAAAAGGGGAAATTGCAGGGGTAGCACAACGTGAGTTTAAGCAATATTTTCCACA
ATCAGGTTGGGTTGAACATGATGCAAATGAAATTTGGACATCTGTGTTAGCTGTAATGAC
GGAAGTAATTAATGAAAATGATGTTAGAGCTGATCAAATTGCAGGAATCGGTATTACAA
ACCAACGTGAAACAACGGTTGTTTGGGACAAACATACTGGCCGCCCAATTTATCACGCAA
TTGTTTGGCAATCACGTCAAACACAATCAATTTGTTCAGAGTTAAAACAACAAGGATATG
AACAAACATTTAGAGATAAGACAGGATTACTTTTAGATCCGTATTTTGCAG GTACAAAAG
TTAAATGGATTCTAGACAATGTTGAAGGTGCACGAGAAAAAGCAGAAAATG GCGATCTA
TTATTTGGAACGATTGATACTTGGTTAGTATGGAAATTATCAGGAAAAGCTGCGCATATT
ACTGATTATTCAAATGCGAGTCGTACATTAATGTTTAATATCCATGATTTA GAATGGGAC
GATGAGTTATTAGAACTACTTACAGTACCTAAAAATATGTTGCCAGAAGTT AAAGCTTCG
AGTGAAGTATATGGTAAGACAATTGATTACCACTTCTATGGTCAAGAAGTACCAATCGCT
GGAGTAGCTGGTGATCAACAAGCAGCATTATTTGGACAAGCTTGCTTCGAACGTGGTGAC
GTGAAAAACACATATGGAACTGGTGGCTTCATGTTAATGAATACAGGTGACAAAGCGGTT
AAATCTGAAAGTGGTTTATTAACAACAATTGCTTATGGTATTGATGGAAAA GTAAATTAT
GCGCTTGAAGGTTCCATCTTTGTTTCGGGTTCAGCAATCCAATGGTTACGTGATGGATTAA
GAATGATTAATTCAGCACCACAATCAGAAAGTTATGCGACACGAGTTGACTCTACTGAGG
GTGTTTATGTTGTTCCAGCTTTTGTAGGTTTAGGAACACCATATTGGGATTCTGAAGCACG
TGGTGCGATTTTCGGTTTAACACGTGGAACTGAAAAAGAGCACTTTATCCGTGCAACTTT
AGAATCACTATGTTACCAAACTCGTGACGTTATGGAAGCAATGTCAAAAGACTCTGGTAT
TGATGTCCAAAGTTTACGTGTCGATGGTGGTGCAGTTAAAAATAACTTTATTATGCAGTTC
CAAGCAGACATTGTTAATACTTCTGTTGAAAGACCTGAAATTCAAGAAACT ACAGCTTTA
GGTGCTGCATTTTTAGCAGGTTTAGCAGTTGGATTCTGGGAGAGTAAAGATGATATCGCT
AAAAACTGGAAATTAGAAGAAAAATTCGATCCGAAAATGGATGAAGGCGAA AGAGAAA
AATTATATAGAGGTTGGAAAAAAGCTGTTGAAGCAACACAAGTTTTTAAAA CAGAATAA 
 

> glpD 
Function: protein coding sequence; aerobic glycerol-3-phosphate dehydrogenase (core genome, 
constant) 
Best match: glpD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1299381:1301102] 
Position: 031-contig_247: 72850 … 74572; Length: 1722 bp 
Sequence: 
ATGTGGGACAAGTCTCTCGTTTTTACATTTTTTAGGAGGCGTTTTGGAATGGCATTGTCTA
CTTTTAAGAGAGAACATATTAAAAAGAATTTAAGAAATGATGAATATGATT TAGTAATTA
TTGGTGGCGGTATTACAGGTGCAGGTATTGCACTAGACGCGAGTGAAAGAGGAATGAAA
GTTGCATTAGTTGAAATGCAAGACTTTGCACAAGGAACAAGCTCAAGATCTACAAAATTA
GTCCATGGTGGTTTGCGTTACTTAAAACAATTCCAAATTGGAGTAGTTGCCGAAACTGGT
AAAGAACGTGCGATTGTTTATGAAAATGGGCCTCATGTTACGACTCCAGAGTGGATGCTT
TTACCAATGCATAAAGGTGGAACATTTGGTAAATTCTCAACATCAATTGGTTTAGGAATG
TATGATCGTTTAGCAGGTGTTAAGAAGTCTGAACGTAAAAAAATGTTATCTAAAAAAGAA
ACTTTAGCTAAAGAACCATTAGTTAAAAAAGAAGGTCTAAAAGGCGGCGGTTACTATGTT
GAATATCGTACTGACGATGCGCGTTTAACTATTGAAGTTATGAAGCGTGCTGCTGAAAAA
GGCGCAGAAATTATCAACTATACTAAATCTGAACACTTCACTTATGATAAA AATCAACAA
GTAAATGGTGTTAAAGTTATAGATAAATTAACTAATGAAAATTATACAATT AAGGCTAAA
AAAGTGGTTAATGCAGCAGGTCCATGGGTTGATGATGTTAGAAGTGGTGATTATGCACGC
AATAATAAAAAATTACGTTTAACTAAAGGTGTACATGTTGTTATTGATCAA TCAAAATTC
CCATTAGGTCAAGCAGTATACTTTGATACTGAAAAAGATGGAAGAATGATT TTTGCAATT
CCACGTGAAGGAAAAGCGTATGTAGGTACTACAGATACATTCTATGACAATATCAAATCT
TCACCATTAACTACACAAGAAGACAGAGACTATTTAATCGATGCGATTAAT TACATGTTC
CCTAGTGTTAATGTTACAGATGAAGATATTGAATCAACATGGGCAGGAATTAGACCATTA
ATTTACGAAGAAGGCAAAGACCCTTCTGAAATCTCTCGTAAGGATGAAATTTGGGAAGGT
AAATCAGGTTTATTAACTATTGCAGGTGGTAAATTAACAGGCTATCGTCACATGGCTCAA



GACATTGTTGATTTAGTATCTAAACGCTTGAAAAAAGACTACGGTTTAACA TTTAGTCCAT
GTAATACAAAAGGTCTGGCAATTTCAGGTGGCGATGTAGGTGGTAGCAAGAACTTTGATG
CGTTTGTAGAGCAAAAAGTAGATGTAGCTAAAGGATTCGGCATTGATGAAGATGTTGCAA
GACGTTTAGCATCTAAATATGGTTCAAATGTTGATGAATTGTTCAACATTGCGCAAACAT
CTCAATACCATGATAGCAAGTTACCATTAGAAATTTATGTAGAACTTGTTT ATAGTATTCA
ACAAGAAATGGTATACAAACCTAACGATTTCTTAGTTCGTCGTTCTGGTAAAATGTATTTC
AATATTAAAGATGTATTAGATTATAAAGATGCTGTCATCGATATTATGGTA GATATGCTT
GATTACTCTCCAGCTCAAATTGAAGCATATACTGAAGAAGTTGAGCAAGCAATTAAAGAA
GCGCAACATGGAAATAATCAACCAGCAGTTAAAGAATAA 
 

> miaA 
Function: protein coding sequence; tRNA Delta(2)-isopentenylpyrophosphate transferase (core 
genome, constant) 
Best match: miaA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1302184:1303119] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 75653 … 76589; Length: 936 bp 
Sequence: 
ATGAATAAAAATAAGCCTTTTATTGTAGTAATTGTGGGGCCAACTGCTTCAGGTAAAACA
GAGCTTAGCATAGAACTCGCGAAGCGTATCAATGGTGAAATCATAAGCGGTGATTCTATG
CAAGTTTACAAACATATGAATATTGGAACTGCAAAAGTAACACCTGAAGAA ATGGATGG
TATTCCACATCATTTAATTGATATCTTGAATCCTGATGATACATTTTCAGCATATGAATTC
AAGCGATTAGCAGAAGATTTAATTACTGATATAACGAATAGAGGTAAAGTT CCAATCATA
GCAGGTGGAACAGGCTTATATATTCAATCATTAATATATAATTATGAATTA GAAGATGAA
ACAGTTACACCTGCACAATTATCCATAGTTAAACAAAAGTTATCTGCATTA GAACATTTA
GATAATCAGCAACTACACGATTATTTAGCTCAATTTGATGCGGTTTCTGCAGAAAATATTC
ACCCTAACAACCGCCAAAGAGTGTTGCGCGCTATTGAATATTATTTAAAAACAAAAAAAC
TTTTGAGTAATCGCAAGAAAGTGCAACAATTTACTGAAAATTATGATACAT TATTATTAG
GGATTGAAATGTCGCGTAAAACATTATATTCAAGAATAAATAAACGTGTTG ATATTATGT
TGGATCACGGATTATTTAGAGAAGTGCAACAACTTGTTGAACAAGGCTATGAATCTTGCC
AAAGTATGCAAGCTATTGGATATAAAGAATTAATACCTGTGATTAACGGAC AAATGATTT
ATGAAGATGCTGTCAATGATTTAAAGCAACATTCACGCCAATATGCAAAAC GACAAATG
ACATGGTTCAAGAATAAAATGAGTGTTCATTGGTTAGATAAAGAAAATATG TCACTTCAA
ATGATGTTAGATGAGATTACAACCCAGATTAAGTAA 
 

> hfq 
Function: protein coding sequence; RNA chaperone Hfq (core genome, constant) 
Best match: hfq_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1303134:1303367] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 76603 … 76837; Length: 234 bp 
Sequence: 
ATGATTGCAAACGAAAACATCCAAGACAAAGCACTAGAGAATTTTAAAGCA AACCAAAC
TGAAGTAACTGTATTCTTTCTAAACGGTTTCCAAATGAAAGGTGTTATTGAAGAATACGA
CAAGTATGTCGTAAGCTTAAATTCTCAAGGCAAACAACACTTGATTTACAA ACATGCGAT
CAGCACTTATACAGTAGAAACTGAAGGTCAAGCATCTACTGAAAGTGAAGAATAA 
 

> gpxA-L1 
Function: protein coding sequence; glutathione peroxidase locus 1 (core genome, constant) 
Best match: gpxA-L1_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1239095:1239571:r]RC (completely 
identical) 
Position: 031-contig_247: 77058 … 77535; Length: 477 bp 
Sequence: 
TTATAATAATTTTTCTATTTCTCTTTCGATTTGAACAGGTTTTTTTTGAGGTGCAAATCGTT
TAACAACGTTACCTTCGCGATCCACTAAAAACTTAGTGAAATTCCATTTGATTTTCTCATT
AAAGAATCCGTGTTGTGCCGCAGTCAAATATCTAAATAAAGGTAATTGATGTTCCCCTTTT
ACGTCTATTTTTTGATGCATAGGGAAGGTAACACCATAGTTTAATTTACAGTTTTGAGCTG
CTTCTTCGCCTGAACCAGGTTCTTGGCCACCAAATTGATTACAAGGGAAACCTAGAATTA
CAAACCCTTGATCTTTGTATTTCTCGTATAATGATTGCAAACCTTCAAATTGTGAAGTAAA



GCCACATTCGCTAGCTGTATTAACAATTAGCATAACGTCACCCTTATATGCATCTAATTTG
TAAGTAACACCTTTATTTGTTTCTACTACAAAATCATAAATTGTCTCCAT 
 

> ynbA 
Function: protein coding sequence; GTP-binding proteinase modulator (core genome, constant) 
Best match: ynbA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1239683:1240921] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 77646 … 78885; Length: 1239 bp 
Sequence: 
ATGGCTCAGCAACAAATTCATGATACTAAAAATAAACTAGAAAAAGCTGTC TTAGTCGGT
GTACATGCTCAAGATGATAAGCAATTTAATTTTGAGTCTACAATGGAGGAATTATCATCT
TTATCAGAGACTTGCCAACTTGAAGTGTTGGGTCAAATTACTCAAAACAGAGATCGTGTA
GATCGCAAATATTATGTTGGTAAAGGTAAAATTGAAGAAATTCAAGCATTT ATTGAGTTC
AAAGATATTGATGTAGTCATCACAAATGATGAATTAACGACTGCACAATCC AAATCACTA
AATGAAGCTTTAGGTGTAAAAATTATTGATAGAACTCAGTTGATTCTTGAA ATATTTGCAT
TAAGAGCAAGAAGTAAAGAAGGTAAATTGCAAGTAGAGCTAGCACAACTTG ATTATTTA
TTACCTAGATTGCAAGGCCATGGTAAAAGCCTTTCTCGTTTAGGTGGCGGTATTGGAACT
AGAGGCCCTGGTGAAACGAAGTTAGAGATGGATCGCAGACATATTCGAACTCGTATGAA
TGAAATTAAACATCAATTGCGGACGGTAGAAGAACATCGCGAAAGATATCGAAATAAAA
GAAATCAAAATCAGGTGTTTCAAGTAGCTTTAGTTGGTTATACAAATGCTGGTAAATCAT
CATGGTTTAATGTTTTAGCAAATGAAGAGACGTATGAAAAAGATCAATTAT TTGCAACGT
TAGATCCTAAAACACGACAAATTCAAATAAATGATGGATTTAATTTAATTA TTTCAGATA
CTGTTGGTTTTATACAGAAACTACCTACGACGTTAATTGCAGCTTTTAAATCAACTTTAGA
AGAGGCTAAAGGTGCAGATTTATTAGTACATGTCGTAGATAGTAGCCATCCTGAATACCG
TACGCAGTATGACACAGTTAATGATTTAATCAAACAATTAGATATGAGTCA TATTTCTCA
AATAGTTATTTTTAATAAAAAGGACTTATGTGATCATGCATCAAATCGTCC AGCAAGTGA
TTTGCCTAATGTTTTTGTTTCTTCTAAAAATGATGGTGATAAATTACTTGTTAAGACGTTAT
TTATTGATGAAATCAAAAGGCAATTAACTTATTATGATGAGACAATTGCGA CGAATAATG
CAGATCGATTATATTTTCTAAAACAACATACATTAGTGACTGAACTTAAAT ATGATGAAA
TTGAAAATGTTTATCGTATAAAAGGATTTAAAAAATAA 
 

> glnR 
Function: protein coding sequence; glutamine synthetase repressor (core genome, constant) 
Best match: glnR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1306916:1307284] 
Position: 031-contig_247: 80384 … 80753; Length: 369 bp 
Sequence: 
ATGATATCGAATGATGCAATCAGACGAAATATGGCTGTCTTCTCTATGAGTGTAGTAAGT
AAGTTAACGGATTTAACACCAAGGCAAATACGTTACTATGAAACACATGAA CTCATCAAA
CCTGAAAGAACAGAAGGTCAAAAACGTCTGTTCTCACTCAATGATTTGGAAAGATTACTA
GAAATTAAATCATTATTAGAAAAAGGATTTAATATCAAAGGGATTAAACAA ATCATTTAT
GACTCACAAGAGCATTTAACAACAGATGAACAAGAGATAAGAAAAAAGATG ATTGTAGA
TGCCACGCAAAAGCCTATTGGAGAAACTTTGCCAATAAATCGTGGTGATTTATCCCGATT
TATTAAATAA 
 

> glnA 
Function: protein coding sequence; glutamine synthetase/type I (core genome, variable) 
Best match: glnA_CC007_TCH959-USA300_AASB02000234.1[80932:82272] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 80771 … 82112; Length: 1341 bp 
Sequence: 
ATGCCAAAACGTACTTTCACTAAAGACGACATTCGTAAATTTGCAGAAGAGGAAAATGTA
AGATATTTAAGATTACAATTCACTGATATTTTAGGAACAATTAAAAATGTT GAAGTGCCT
GTAAGCCAATTAGAAAAAGTACTTGATAACGAAATGATGTTTGACGGTTCTTCTATCGAA
GGTTTCGTACGTATCGAAGAATCAGATATGTACTTACATCCAGATTTAGATACTTGGGTA
ATCTTCCCATGGACTGCTGGACAAGGTAAAGTTGCACGTTTAATTTGTGATGTATATAAA
ACAGATGGAACACCATTTGAAGGGGATCCTCGTGCAAACTTAAAACGTGTATTAAAAGA
AATGGAAGATTTAGGCTTCACAGACTTTAACCTAGGGCCTGAACCAGAATTCTTCTTGTTT



AAGTTGGATGAAAAAGGGGAACCAACTTTAGAACTTAATGATGATGGTGGATATTTCGAT
TTAGCACCTACAGATTTAGGTGAAAACTGTCGTCGTGATATTGTTTTAGAATTAGAGGAT
ATGGGCTTCGATATTGAAGCTAGTCACCATGAAGTTGCCCCTGGTCAACATGAAATTGAC
TTTAAATATGCAGATGCTGTTACAGCATGTGATAATATCCAAACATTTAAA TTGGTTGTTA
AAACAATCGCACGTAAACATAATTTACACGCAACATTTATGCCTAAACCAT TATTCGGTG
TGAATGGTAGCGGTATGCACTTTAACGTTTCATTATTCAAAGGTAAAGAAAATGCATTCT
TTGATCCAAATACTGAAATGGGCTTAACGGAAACTGCATATCAATTTACAGCAGGTGTGC
TTAAAAATGCACGCGGATTTACTGCTGTATGTAACCCGTTAGTAAACTCATATAAACGTTT
AGTACCTGGTTATGAAGCACCATGTTATATTGCATGGAGTGGTAAAAACCGTTCACCATT
AATCCGTGTACCATCTTCAAGAGGATTATCTACTCGTATCGAAGTACGTTCAGTAGATCC
AGCTGCAAACCCATACATGGCGTTAGCTGCAATCTTAGAAGCTGGACTAGATGGTATTAA
AAATAAATTAAAAGTTCCAGAACCAGTTAACCAAAATATTTACGAAATGAA CCGTGAAG
AACGTGAAGCAGTAGGCATTCAAGACTTACCTTCAACACTTTATACTGCATTAAAAGCAA
TGCGTGAAAATGAAGTTATTAAAAAAGCTTTAGGAAATCATATCTATAATC AATTTATTA
ATTCAAAATCAATTGAATGGGATTACTACAGAACTCAAGTATCTGAATGGG AAAGAGATC
AGTACATGAAGCAATATTAA 
 

> A6U1C8 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: A6U1C8_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[80583:80780:r] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 82604 … 82802; Length: 198 bp 
Sequence: 
ATGAATTGCTATGATGAAATATTCAATACAATCAAAAAGTTGATAGAAAAC AAAGAGAT
ATCGAGTTATCAAATTAATAAAGATACTGGGATAAGTTACGGTAATATTAA TGCTATGCG
CCGTGGAGAAAGAAGAATAGAAAATTTAAGCTTAAAGAATTCAAAAATCTT ATATGAAT
ATGCGAAAAAGGTATTATAA 
 

> Q2FYY4 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q2FYY4_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[79669:79893:r] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 83491 … 83716; Length: 225 bp 
Sequence: 
TTGACAAAAATAATGAACCAGTTTAAAGAAATTTATAATACAATAGAAAAA TTACTAAAT
GATAAAACAATATCTAATTATAGAATTAATCAAGACACTGGTGTTTCTTAT GGTGGTATA
AGTGAATTAAGAAGCGGGAAAAGAAAAGTGAATAATTTAACTTTAGAAACA GCGGAAAA
ACTCTATAATTACCAAAAACAATTAGAAATAATGATTGAAGATTAA 
 

> A5ISJ3 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A5ISJ3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1310546:1310752] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 84012 … 84219; Length: 207 bp 
Sequence: 
ATGAATGAGATTGAAACTATTATAAGTGAAATAGAAAAGTTATTAACTAAC AATACACCA
TATAGTATTTCAAAAAACTCAGGTGTACCACGTCAAACAGTTACTGATTTA AAGGTAGGT
AAAACTAAAATAAAAGAAGCTAAATTTAAAACGATAATCAAGTTATATGAA TATCAAAG
AACATTAGAAAATAAAACAGAATGTTAA 
 

> Q2YXQ4 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q2YXQ4_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[77742:77927:r] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 85457 … 85643; Length: 186 bp 
Sequence: 
ATGTCAGAATACAAGAAAAAGATAATTGAATTAATTGAAAGTAATTTAACA GGATATGA
AATTTCTAAAAAAACTGGAGTTTCTCAATATGTACTTTCACAATTAAGACA GGGCAAACG



CGAAGTAGATAATCTAACCCTTAATACAACAGAAAAATTATATGAATATGC CAATAAAGT
TTTGTAA 
 

> txbi_1000-3 
Function: ter bidirectional rho-independent terminator 
Best match: txbi_1000-3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1312393:1312470] 
Position: 031-contig_247: 85860 … 85890; Length: 30 bp 
Sequence: 
TGGATCGTCTTGAAATGCTCCCTTCAAAGT 
 

> Q2YXQ3 
Function:  putative protein (genomic island) 
Best match: Q2YXQ3_trunc_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1312686:1312726] 
Position: 031-contig_247: 86154 … 86195; Length: 41 bp 
Sequence: 
ATGTTCAAAGTGAATTATTCGATTTTAAGTTATTATCCAGA 
 

> A6QGL3 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: A6QGL3_CC093_JKD6159-ST93_CP002114.2[1298443:1299024] 
Position: 031-contig_247: 86684 … 86714; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATGCTTTTTTAACTATTTACTGAAATAGCA 
 

> Q8NWW7-L2 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q8NWW7-L2_CC030_58-424_ACUT01000044.1[91:613] 
Position: 031-contig_247: 86843 … 86873; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATGATACCAGGTGTGAATGCGCCACCTATG 
 

> A6QGL6-Sepi 
Function: protein coding sequence; putative protein  
Best match: A6QGL6-Sepi_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[1280590:1281533] 
Position: 031-contig_247: 86936 … 86966; Length: 30 bp 
Sequence: 
GAGCGTGAAGGTAAATATCAAGTAGAAGAT 
 

> Q8NWX1 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q8NWX1_ref_CC001_MSSA476_BX571857.1[1342141:1342575] (completely 
identical) 
Position: 031-contig_247: 87113 … 87548; Length: 435 bp 
Sequence: 
TTGCTTAAAGATGCCAAAGAAAACAATGATAGCAATGAAGTAGCTTATTTA TTAAAAGAT
GGTAAAGTTACAAAAGTATATGGTGATCAAGATAGTGTATCTTTTGCACCAGGGGAAAAA
GCAACAGAATTGTTATTTAACAGTAAACCGAATTCAATTGTTATGTTACAT AACCATCCTG
GGCAGTCTAGTTTTTCTCTTACAGACTTGTATTTATTTATATTTAATAATTCTATTAAAACA
CTGACAATTGTTACAAATAAAGGTCAAACAAAGTACTTAACTAAGACAAAA GAATATTG
CAAATCAACTTGTATTGATTGTATTAAAAAATATAATAAAAATAAGAATAT AAAAAAATT
CAATCATAAGGATATTGATATGATTCTAAAGAGATTATATAATAGTGGTAA CATAATATA
TAAAGTTAGGTGA 
 

> A6QGL8 



Function: protein coding sequence; aromatic amino acid beta-eliminating lyase/threonine aldolase 
(core genome, variable) 
Best match: A6QGL8_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[72308:73333]RC (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 90051 … 91077; Length: 1026 bp 
Sequence: 
TTAGATTAATTCTAATAGTTTATTTAAATTTTCTTCGGTTGTCGCCCAGCTGGTTGCGAATC
TAACAACACGATGTTGATCATCGTATTTTTCCCAAACAGCAAATTTAACTTTTTGTTCTAA
CTCTGCTATTTTCTCGTTACTTAAAATAAAAAATTGTTGATTGGTTGGAGAATCAAAGTAA
AGACGATAGCCTTTATTTTTAAACCCGTCTTTCATCTTATTTGCCATTTCGATAGCATGTCT
GCTTATATTAAAATATAAATTGTCCGTAAATAATTCTAAAAATTGTATGCC TGTTAACCGT
CCTTTTGCTAAAAGGGCACCGTGGTGTTTGATTCGAGTGGTAAATTGTTTTGGTTCATTAT
TTTTTGTGAAAACAATAGCTTCTCCGCAAAGTGCACCAATCTTCGTACCACCTATATAAAA
TACATCACAATATTTAGCGATGTCTTTAATAGTCATATCTGATTGATCACTCATTAATGCA
TATCCTAAACGTGCACCATCCATAAATAATGGAAGCTTATATTGCTTACATACTTTACATA
ACTCTTTCAATTCTGATTTAGAGTATAATGTGCCATATTCTGTAGGATGAGAAATATATAC
CATTCCTGGGAATACCATATGGTCCTTTTTAAAATCACTTTTAAATGTCTCCATGTAAGTT
TCAACATCTGAAGCACTAACTTTTCCTTCGTTAGATGCTAACGTAATTACTTTATGACCAC
TAAATTCAATAGCACCGCCTTCATGTACAGCAACATGTCCCGTATCCGCTGACAATACAC
CTTCGTAGCTTTCTAACATTGAATTAATAACAACCTGATTGGTTTGCGTTCCACCTACTAA
AAAACGGATAGTAGCATTTGGACAATCAATTGTATCTTTAATCTTTTCAAT TGCCTGAGCT
GTGAATTGATCAAAGCCATATCCCGAAGCTTGTACAAGATTTGTATCTACTAATCGTTTTA
ATACTTTTTCATGAGCACCTTCTAAATAATCATTTTCAAATGAGATCAC 
 

> A5ISJ9 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A5ISJ9_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1317882:1318079] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 91346 … 91544; Length: 198 bp 
Sequence: 
ATGGAACAAATTAAACTTAAAACTTTTACAGCTGAGACTTTAGAGTTATTA GAAAAAAAC
ATTAATGCTTTTTTAAGTTCTGAAGAAGCTACAAATTTAAAATTAGTAAAT ATTACTATTA
AAGAAATAGAAGAAAGAACATTCCCAAATAATGAAGAAGAATTCAATGCAA TTTTAACT
TTATCTGTGAATAAATAA 
 

> cls1 
Function: protein coding sequence; cardiolipin synthases 1 (core genome, variable) 
Best match: cls1_CC005_ED98-hen_CP001781.1[1328794:1330275] 
Position: 031-contig_247: 91600 … 93082; Length: 1482 bp 
Sequence: 
ATGCGATATACATTTTCAAATGATTTAGGAACACTTTTTACCATTATTTTA GCCATTGGAT
TCATCATTAACTTAGTATTGGCTTTTGTTATTATCTTTTTAGAAAGAAATA GGCGTACAGC
GAGTTCAACTTGGGCATGGCTATTTGTACTTTTTGTCTTACCATTGATTGGTTTTATTCTTT
ACTTGTTTTTTGGTAGAACCGTTTCGGCACGCAAATTGAATAAAAACAATGGTAACGTGT
TAACGGATTTCGATGGACTTTTAAAACAACAAATAGAAAGCTTTGATAAAG GTAATTATG
GTACTGATAACAAACAAGTTCAAAAACATCATGATTTAGTACGTATGCTTT TGATGGATC
AAGATGGTTTTTTAACTGAAAATAATAAAGTTGATCATTTCATTGATGGAA ATGATTTATA
TGATCAAGTTTTAAAAGATATTAAAAATGCAAAAGAATATATCCATTTAGA GTACTATAC
TTTCGCTTTAGATGGTTTAGGTAAAAGAATTTTACATGCTTTAGAAGAAAA ATTGAAACA
AGGTCTAGAAGTAAAAATATTATATGATGATGTTGGATCTAAAAATGTTAA GATGGCAAA
TTTTGATCACTTTAAATCATTAGGTGGCGAAGTTGAAGCATTTTTTGCTTCTAAATTACCC
TTATTAAATTTCCGTATGAATAACAGAAATCATAGAAAAATCATCGTAATC GATGGTCAA
CTAGGTTATGTCGGAGGATTTAACATTGGTGATGAATATCTAGGATTAGGTAAACTAGGG
TATTGGAGAGATACGCATTTACGTATACAAGGGGATGCGGTTGATGCACTGCAGTTGCGA
TTTATTTTAGACTGGAATTCGCAAGCGCACCGTCCACAATTTGAATATGATGTTAAGTATT
TCCCTAAAAAGAACGGACCATTGGGCAATTCACCAATTCAAATAGCTGCAAGTGGCCCAG
CTAGTGACTGGCATCAAATTGAATATGGTTATACAAAAATGATTATGAGCGCTAAGAAGT



CGGTATATTTGCAATCGCCTTATTTCATTCCGGATAACTCATATATAAATGCCATTAAAAT
TGCAGCTAAATCAGGTGTAGATGTTCATCTAATGATTCCATGTAAGCCAGATCATCCTTTA
GTTTATTGGGCGACATTTTCAAATGCCTCTGACTTATTATCAAGTGGTGTTAAAATTTATA
CGTATGAAAATGGATTTATACATTCTAAAATGTGCTTAATTGATGATGAAA TCGTATCAG
TGGGCACAGCAAATATGGACTTTAGAAGTTTTGAATTAAATTTTGAAGTAA ATGCCTTTG
TATATGATGAAAATCTTGCTAAGGATTTAAGGGTGGCTTATGAACATGATATTACAAAAT
CAAAACAACTAACCAAAGAATCATATGCCAATAGACCGCTGTCTGTTAAAT TCAAAGAAT
CGTTAGCAAAATTAGTTTCGCCAATTTTATAA 
 

> A6QGM1 
Function: protein coding sequence; ABC transporter ATP-binding protein (genomic island) 
Best match: A6QGM1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1319801:1320700] 
Position: 031-contig_247: 93265 … 94165; Length: 900 bp 
Sequence: 
TTGATTCAAATATCTAATATCAACAAGTCATTTAATAAAAGATGTGTTCTA AAAAATATTT
CGTTCGATATTGAACAAGGTAAATGTATCGCTTTAATTGGAAAAAATGGTGCTGGAAAGT
CAACGTTAATTGATATATTAATTGGTAATGTTAATGCTAATTCTGGTGAGA TATTTGATAA
AGACAAGTTATTACAAAGTGAAAATCGCAGTATAATGTTCCAAAAAACGAT GTTTACAGA
TCAATTAAAAGTTATTGAGATTATCAACTTATATCAATCATTTTACGAAAA TCCATTACCA
TTGGAAGAAATAATAGAACTGACGAAATTTGATTCTAGTCAACTGAACCAA TTTGTAAAT
AAACTTTCTGGTGGTCAACAACGATTACTCGATTTTGTATTATCTTTAATCGGACAACCAC
AATTGATCTTATTAGATGAACCAACATCGACTATGGATATAGAAATTAGAG AATATTTTT
GGTCAATTATTGAAAATTTAAAAGAAGATAATCGAACGATACTCTATACAT CGCACTATA
TTGAAGAAGTCGAACGTATGTCAGACAAAATTATTCTCATTGAAAATGGAG AAATAATAC
TTAATGATTCAACGTCACATATTAGAACCAATCAGCAATCTCAGATTACGTTATCCGATG
AATATATAAGAAAGTTAAAACTAGATAAAGATGATTTAGTTATTCAAAAAA ATCATAATG
GCACTATCAAAATTATTACTTCAAATGTAAATGATACGATTTTATATCTTC AACAACTTCA
TATTAATTTGGATGATATTGAAATACAAAAAGTCTCAATTGTTGATTCATA CTTCAACAAT
AAAAAGCAAAGGGGATCTAATTATGATACTAAGTTACTTGAAAATCGAATT TAA 
 

> Q5HGA1 
Function: protein coding sequence; putative ABC transporter/permease protein (genomic island) 
Best match: Q5HGA1_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1256491:1257222] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 94133 … 94865; Length: 732 bp 
Sequence: 
ATGATACTAAGTTACTTGAAAATCGAATTTAAAGTTATAATGCGTAAAAAA ACAACATTA
ATATTATCTATTTTATTTCCTGTTATATTCTATATATTATTTACTTCGATA TTGGAATTGCC
GGAAGATGTTAAACCTAAATTTTATAAAGAGTATATGTATAGTATGACGGT TTATAGTTT
GTTAAGTTTTAGTTTACTAACTTTTCCATTAGATATTATTAATGAAAAACA AAATGAATGG
CGCCAAAGATTAATGGTAACACCATTTACTTTTACTAGTTATTATATTTCA AAAGTAGTGA
AAACTATGCTGCAATTTGCAATAGCGATATTAGTTATTTTTATGGTTGGACATTTTTATAA
AGGTGTTGCAATGAGTGCAGTTCAATGGTTAGAGTCAGGAATATTTTTATGGTTAGGTGC
GTCTCTATTAATAACTTTTGGCATATTATTTTCTTTGTTAAATGATATTCA AAAAACAAGT
GCTTTAGCTAATATCGTAACAATTGGTTTAGCAGTATTAGGTGGATTGTGGTTTCCGATAA
ACACATTTCCAAATTGGCTTCAACATGTTGCTCATGTTTTACCGAGCTATCATTTGCGTAA
ACTAGGTGTAGATATTGCTTCAAATCATCATATCAATTTAATATCATTTGC TATAATACTC
TTGTATGCTTTAGGGAGTATAATAGCAGTATATTGTATTAGTCATTTTAAA AGGGCGGAA
TAA 
 

> A5ISK3 
Function: protein coding sequence; putative sensor kinase protein (genomic island) 
Best match: A5ISK3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1321404:1322495] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 94868 … 95960; Length: 1092 bp 
Sequence: 



ATGAAATTTTTAAAAGATACTTCAATTGCTGAAATATCGTCTATACTTTAT CTGATTTTTC
CTATTGCCGGTATATTTTTTAATGAAGTATATGGTCCCAAATGGTTGTATATTATATCAGT
CATTGTCTTTTCGTTGTCGTATCTTATATTAGTTATAGTAAATAATAGACTTAATACATTA
ATGTTTTACATTTTGTTGATTATTCATTATTTTATTATTTGTTATTTTGTT TTCAGTGTACAT
CCAATGCTAAGTTTGTTTTTCTTTTATAGTGCTTTTGCCGTTCCATTTACTTTTAAAAATAA
TGTTAAAAAAACGGCAACTAATCTTTTCATACTAACAATGATTATATGTAC AATAATAAC
GTACTTATTGTATAACAACTATTTTGTTGCAATGATGGTTTATTATGTCGTTATATCGTTAA
TAATGCTAGATAATTTTAAAAAAATGAAAAACCGTGAATATCAAAAAGAAA TAGCAGAA
AAAAATAGACATATTAATACATTAATTGCTGAACAAGAGCGACATAGAATT GGTCAAGA
CTTACATGATACGTTAGGGCATGTGTTTGCAAGTTTATCATTAAAATCAGAATTAGCTTAT
AAACTAATAGATGCTGATGTAGAAAAAGTAAAAGCTGAATTATTAGCAATT AATAAATTA
TCTCGTGAATCATTGAACAAAGTTCGAGAAATTATTGATGATGTAAAATTA CCATCATTT
ATTGAAGAGATTGATAGTATACGTAAAGTTTTAAAAGATGCTGATATTGAT TTTACATTTG
AAAATAAAGAATTAGCGCAAGTATTAAGTCCTACTAAACAATCTATGTTAG TTATGATTA
CGCGTGAAGCGATAAATAATGTTATTAAACATGCAAATGCTTCAAAAGTTC ATGGTAAAT
TAAAAACTGTAAACAATCATAAATTACTGCTTATGATTGAAGATGATGGCA AAGGTATCG
ATAGTGATTGTGAGGTGAAAAGTATTTCACAGCGTGTACAACATTTAAATGGAACTTTAG
CAGTCGACTCAACAAATGGAACTAAAATAATCATTGAAATCTCAACAGGAG GAATAGCA
TGA 
 

> A5ISK4 
Function: protein coding sequence; two component transcript regulator/LuxR family (genomic island) 
Best match: A5ISK4_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1322492:1323094] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 95956 … 96559; Length: 603 bp 
Sequence: 
ATGACATCTTTAATTATTGCAGAAGATCAAAATATGTTACGACAGGCAATG GTTCAATTA
ATTAAACTACATGGTGATTTTGAAATTTTAGCAGATACTGATAATGGTCTCGATGCAATG
AAACTTATTGAAGAATATAATCCTAACGTTGTTATTTTAGATATAGAAATG CCAGGCATG
ACTGGACTTGAAGTTTTAGCGGAAATTAGAAAAAAGCATTTGAATATTAAA GTGATTATT
GTAACAACTTTTAAAAGACCGGGATACTTTGAAAAAGCAGTTGTGAATGAT GTGGATGCA
TATGTTTTAAAAGAACGTTCTATAGAAGAATTGGTGGAAACCATTAATAAA GTAAATAAC
GGAGAGAAAGAATATAGCGCCACATTGATGACTTCATTTTTTGTAGATAAAAACCCATTA
ACGCCCAAAGAACAAATTGTATTAAGGGAAATTGGCAATGGTTTAAGTAGTAAAGAAAT
AAGTGAAAAATTATTTTTGACAGATGGAACAGTTAGAAATTATACATCTGT TATAATTGA
TAAATTATTTGCAGATAATCGTTTTGATGCTTGGAAAAAGGCAAATGAAAA AGGCTGGAT
CTAA 
 

> Q99UF3 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q99UF3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1323207:1323395:r]RC (completely 
identical) 
Position: 031-contig_247: 96671 … 96860; Length: 189 bp 
Sequence: 
CTAATTTTTTCGCTTATTATAAAACGAAACAATCAAGTAAACGATAAAGCC TACAAAGAT
ACCCAATAAAATAGATAGTACTGCCGTCACTATTAATGGTAATTTGAAAAA TATTTGTAG
GAAAATACCAATGATAATTGCGATAATTACTGCAATTAATGTGACTGTATT TTCATTTGAA
ATGTTCAT 
 

> nuc2 
Function: protein coding sequence; nuclease family protein (core genome, constant) 
Best match: nuc2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1323534:1324067] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 96998 … 97532; Length: 534 bp 
Sequence: 
ATGAAGTCAAATAAATCGCTTGCTATGATTGTGGTAGCCATCATTATTGTAGGTGTATTAG
CATTTCAATTTATGAATCATACGGGTCCTTTCAAAAAGGGGACGAATCATGAAACTGTAC



AAGATTTAAATGGTAAAGATAAAGTACATGTTCAAAGAGTTGTGGATGGTG ATACATTTA
TTGCAAATCAAAATGGTAAAGAAATTAAAGTTAGGCTTATAGGGGTTGATA CGCCAGAA
ACGGTGAAACCGAATACGCCTGTACAACCATTTGGCAAAGAAGCATCAAATTATAGTAA
GAAGACATTAACAAATCAAGATGTTTATTTAGAATATGATAAAGAAAAACA AGATCGCT
ATGGTAGAACATTGGCGTATGTATGGATAAGTAAAGATCGTATGTACAATAAGGAATTAG
TGGAAAAGGGACTTGCTAGAGAGAAGTATTTTTCACCAAATGGCAAATATAGAAATGTAT
TTATAGAAGCACAAAATAAAGCTAAACAACAGAAATTAAATATTTGGAGTA AATAA 
 

> Q5HG96 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HG96_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1324210:1325064:r]RC (completely 
identical) 
Position: 031-contig_247: 97674 … 98529; Length: 855 bp 
Sequence: 
TTACTTGAATATAGCTGTGATTTGATCAACCTGTTCTTTATTTAAAGGGTGTTTAGATAGC
TCTATGGCTTCGCTAATAATACGTCGTAACGAAGATTTTGTTGAAACTGTATCAACATATT
TATCTCTTTCTTCAGAACCTTGAATGATATTAACTGTACCATCACTAAAGTAAATAACACC
GGTACTTTGGACTTTAAAGTTAAAGTTTTGTTCAATATGATCCTTTAATGCTTTCGCATTAT
TTGCTGCTAATTGATACGGATCATAATCATAAAAATCATAAATAACACGAT TTGGTTGAA
CTGTTTCTGTAAAAGTATAGATAGACTTTCTTGATGAATTAAACTGATCAT GATATTGCTG
GCTAATGTAATGACCGACAACTTTTTCAATATTACTATTGCTTATTTCTGTATCATGCTCAT
CAGGTACATCAAAGTGATAAAATGTTTTTTCACCCCAGCTTTTTACATCAACGTTTATTAA
ACCGATATCTGAAACAATGATAAAATCAAATGAACGTGCATACTCGAAAAA CGGATGTTT
AGTAGCTAAATTGCTTGTAACGATAATATCGTAATATTTTAATTTACCATT TTCGAGATAG
CTATCTAAAATCTTGCGTAATTCTCTTTTAGCATTTTTGTATGCATGGTGGCCAACATCATT
ATTAGAACTCAGCATTTGACTTCTTAATTCAGCATTTTCTGCACTTAATGCTTTGTTCTTTT
TAATAAGTTGCTTTCTTGCATAAACTTCGGTATCTATTTTACTATTACTATACCTTTGATTT
AAAACTAATATACCAATTAATGCTACAATGATAATGATAAGTACAACATAA AAAGACAT 
 

> Q5HG95 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HG95_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1325380:1325970] 
Position: 031-contig_247: 98844 … 99435; Length: 591 bp 
Sequence: 
TTGAGAGTGAATGAAATGAATGCTAAAGAACAATTAGTGGACAATTTAATG AAAACATC
ATCGCAATTATTTAAATTTCACGGTGAAGTTGCCATGCAGCTTTTCTTAAATGATGAATTA
AAATTACCTTCTATTGTTGAAATATGCGTAGAACGTAAGCGTTTAAGTGATATTGTGAAA
GTTATTCCGCAATCATATGCGTTACTATACATAGATAAGCAAGATCAAGCAATAGCTAAA
GAAGATTTATCACTTTCAAAAATTGCAAAAGTTTATGTGCAATATGATGAT ACAACAATA
ATGAGTATTTTCGTTTATGATGTAGTAAACGATGAATGGATTTTTAGATTGGATCCGAATA
TACGTATACCTAAGAGTAACATATACTTCCATAGTTTAAATTGGGATGTGGATTATATTAA
ACCGGAGATCGTTCTAATGTATGATCTAATGCAACACCATCAGTATCATCATTATTCCAAT
TATAAACGAGTCATAGATGCATTAAGCTACTATCAATTTTTTATTTTAAAA TTTGTAGTAG
GTGAGCAACGTATTAAGGATGCAATCCAGAGAACAATAAATAATTAA 
 

> txbi_thrA 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of thrA 
Best match: txbi_thrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1325962:1326031:r]RC (completely 
identical) 
Position: 031-contig_247: 99426 … 99496; Length: 70 bp 
Sequence: 
AATAATTAAGAAAAAGCAATTCATAACGCAGTTGAATACATGTGTTACGAA TTGCTTTTA
TATTAGTTTT 
 

> thrA 



Function: protein coding sequence; aspartokinase (core genome, constant) 
Best match: thrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1326024:1327406:r]RC 
Position: 031-contig_247: 99488 … 100871; Length: 1383 bp 
Sequence: 
TTAGTTTTTATCACACAAGTTTTTTAATGCAACCCCGTGATAGCAAAACTCATATGTAGAT
AATACAGCTTTTTCAGCATCATCTACATGAATTCCAAACATCATCGAGATTTCCGAAGCA
CCTTGGTTAATCATTTTTAAGTTAATTTTTGATTCAGCTAAGGCATGTGTAATTTTATTTGC
AGTACCGATGACTTTATTCATACCTTCGCCGACAATCATTAATATTGCTAAATCATGCTCA
ATACTTAGCTCATCAACATCACATTTTTGACGAATTTCATTTAATACTTTT GTTTCTTTATT
TTGAATTTGTTTTGAGCGCATAACGATACTGATAGTATCAATACCTGAAGGCATATGATC
AAATGAAATATTATTATCCTCTAAGACACCTAATATCTTTCTAGTAAAGCC GACTTGTCTA
TTCATTAAATACTTTTTGATATTAATAACGGTAAAATCTTTATCACAACTT ATACCGCTAA
TCACATTTTTCGCATTTATTTCTCTATCATGCACTATAAATGTACCTTTATCTTGAGGGCGG
TTCGTATTTTTAATCACCACAGGGATGCGATCTTTATAAAGTGGTTGTAAGGCTTCATCAT
GGAAAACACTAAAACCAGCATAAGATAATTCACGCATTTCTCGATAAGTGA TTTCTTCGA
TTAATTCAGGATCTTTGATGATATTTGGATTAGCTTTATAAATACCAGACA CATCGGTGAA
ATTTTCATAAATTGTAGCTCTAACACCACTTGATATGATGGCGCCAGTTATATCTGATCCG
CCACGTGGAAATGTAACTATATATCCTTCATGAGATACGCCGAAAAATCCTGGGATAATT
AGTTTCTCATCATAATCTCTTAATTTTTTAATTTCAGAGTAAGCACTATCTAATATTTGTGC
TTCTTGTGGGACGTCAGTAACAAAAATACCCGCTTCCTTCGGTGATATATATTTTGTTGGT
ATACCTTGACTATTATTATATAAAGCTATCAATTGCGCATTAAAATCTTCA CCACAAGAA
AGTAATGCATCTAATAGTCTCTTTGGTTCATTTTTTAATTGATTAATATAA TGTTCCAAAG
TCACATCTATCGTCCGTAAAATACTTTCATCCATTTGCAATTCTTTTACAATATCATCATA
ACGCTGAATAATTTCTCTTTTTTTATCATGATAATCAAGATGATTAATGAC CTTTTCATAT
AATCTGATTAACAAATCAGTTGTTTTAATATCATTATCATGTCTTTTACCT GGAGCAGAAA
CGATAACAATCTTTCGCTCTGGATCAGAATTAACAATATTTAAAACCTTTT TAATTTGAGT
AGCATTGGAGACGGAGCTACCACCGAATTTGGAAACTTTCAT 
 

> metL 
Function: protein coding sequence; homoserine dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: metL_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1327597:1328877] 
Position: 031-contig_247: 101061 … 102342; Length: 1281 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAATTAAATATAGCATTATTAGGATTAGGTACTGTCGGATCTGGT GTTGTTAAA
ATCATCGAAGAGAACCGACAGCAAATTCAAGATACATTAAATAAAGATATT GTCATAAA
GCATATTCTTGTTCGAGATAAATCTAAAAAGAGACCGCTAAATATTAGCCA ATATCATTT
AACTGAAGATGTTAATGAAATTTTAAATGATGATTCATTAGATATTATCGT TGAAGTCAT
GGGAGGAATTGAACCAACTGTAGATTGGTTAAGAACAGCACTTAAAAATAA AAAACATG
TTATTACCGCAAATAAAGATTTATTAGCAGTACATCTTAAACTTTTAGAAG ATTTAGCAG
AAGAAAATGGTGTAGCTTTAAAGTTTGAAGCGAGTGTAGCAGGTGGTATTCCGATCGTAA
ATGCCATAAATAATGGTTTGAATGCGAATAATATTTCAAAATTTATGGGAA TTTTAAATG
GTACCTCTAATTTTATTTTATCTAAAATGACTAAAGAGCAAACGACATTTG AGGAAGCAC
TTGATGAAGCGAAAAGACTTGGTTTTGCTGAAGCGGATCCAACTGATGATGTAGAAGGG
GTAGATGCAGCGCGTAAAGTTGTCATTACATCATATTTATCATTTAACCAAGTCATTAAAT
TAAACGACGTTAAACGAAGAGGAATTAGTGGCGTAACTTTAACTGATATTA ATGTAGCCG
ATCAACTGGGGTATAAAATTAAATTGATTGGTAAGGGAATATATGAAAATG GCAAAGTT
AATGCATCGGTAGAACCAACGTTAATTGATAAAAAGCATCAATTAGCAGCT GTAGAGGA
TGAATATAACGCGATTTATGTCATTGGTGATGCTGTTGGTGACACGATGTTTTATGGAAA
AGGAGCAGGCAGTTTAGCAACAGGTAGTGCCGTTGTCAGTGATTTATTGAATGTAGCATT
ATTCTTTGAATCAGATTTACACACATTGCCACCACATTTTGAATTAAAGACAGATAAAAC
ACGGGAAATGATGGATTCAGATGCAGAAATTAATATTAAAGAAAAATCCAA TTTCTTTGT
AGTAGTGAATCATGTCAAAGGTTCAATTGAAAATTTTGAAAATGAGTTAAA GGCAATATT
ACCATTTCACCGATCATTAAGAGTTGCAAATTACGATAATCAATCATATGCCGCTGTTATA
GTTGGATTGGAATCATCACCGGAAGAATTAATCACTAAGCATGGATACGAAGTTGACAA
AGTATACCCAGTAGAAGGAGTTTAA 
 



> thrC 
Function: protein coding sequence; threonine synthase (core genome, constant) 
Best match: thrC_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1264705:1265766] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 102347 … 103409; Length: 1062 bp 
Sequence: 
ATGAGAAGATGGCAAGGATTAGTAGAAGAGTTTAAAGCACATTTACCAGTA AATGAAAA
TACACCAAAATTAACATTGAACGAGGGAAATACACCACTCATTCATTGTGA AAATATGTC
TAAAATACTAGGCATAGATTTATATGTGAAGTATGAAGGTGCCAATCCGACAGGTTCATT
TAAAGATCGCGGTATGGTAATGGCTGTGACAAAAGCAAAAGAGCAAGGTAAGAAAATTG
TAATATGCGCTTCGACTGGAAATACATCAGCGTCTGCAGCAGCATATGCAGCGAGAGCAG
GTTTAAAAGCTATCGTCGTAATACCAGAAGGTAAAATTGCATTAGGTAAAT TGTCGCAAG
CAGTAATGTATGGTGCAGAAATCGTTTCTATTGAAGGAAACTTTGATGAAGCTTTAGAAA
TTGTAAAAGAAATTGCAAAAAGTGGCGAAATCGAGCTTGTAAACTCTGTCAATCCATTTA
GAATCGAAGGACAAAAGACAGGCTCATTTGAAATTGTACAACAATTAGACG GTGAAGCA
CCTGATATTTTAGCGATTCCTGTAGGTAATGCAGGTAATATTACTGCATATTGGAAAGGCT
TTAAAGAATATCATGAAGCTAAAGGATCACAATTGCCGAAAATGTTTGGCT TCCAAGCTG
AAGGCGCATCACCAATTGTTCAAAATAAAGTCATTAAAAATCCTGAAACGA TTGCAACTG
CTATTCGAATTGGTAATCCTGCTAGTTGGGATAAGGCGACTAATGCTCTTAAAGAATCAA
ATGGATTAATAGATAGTGTTACTGATGATGAAATTCTAGAAGCATATCAGT TAATGACAA
CTAAAGAAGGTGTCTTTAGTGAACCAGCGAGTAATGCTTCTATTGCAGGTTTAATTAAAT
TGCATAGACAAGGTAAATTACCTCAAGGTAAAAAAGTAGTTGCTATTTTAA CTGGTAATG
GATTAAAAGATCCTGATACTGCTATTTCACTACTAGATAATCCGATAAAGCCATTGCCAA
ATGATAAAGATAGCATTATCGATTATATTAAAGGAGCTTTATAA 
 

> thrB 
Function: protein coding sequence; homoserine kinase (core genome, constant) 
Best match: thrB_CC001_MSSA476_BX571857.1[1358442:1359356] 
Position: 031-contig_247: 103410 … 104325; Length: 915 bp 
Sequence: 
ATGTCGAATGTTTTGGAGTTAACAATTCCTGCATCAACAGCCAACCTTGGAGTTGGCTTTG
ATTCTATAGGTATGGCTTTAGATAAATTTTTGCATCTGTCTGTAAAGGAAACATCAGGGA
CAAAATGGGAATATATTTTCCATGATGATGCATCTAAGCAATTGCCTACTGACGAAACAA
ACTTTATTTATCATGTAGCACAACAAGTTGCTTCTAAATATAGTGTTGACTTGCCTAATTT
ATGTATCGAAATGAGAAGTGATATTCCATTAGCAAGAGGGTTAGGTTCGTCAGCTTCTGC
TTTAGTAGGAGCTATATATATCGCAAATTATTTTGGTGATATCCAACTGTCTAAACATGAG
GTATTACAATTAGCGACTGAAATCGAAGGACATCCTGATAATGTTGCGCCGACCATTTAT
GGTGGTTTAATCGCTGGATATTATAATGATGTCTCGAAAGAAACGTCAGTTGCACATATC
GACATACCAGACGTGGATGTGATTGTAACGATACCAACTTATGAACTAAAAACAGAAGC
ATCAAGACGTGCTTTACCACAAAAATTAACACATAGTGAAGCGGTTAAAAG TAGTGCAAT
TAGTAATACAATGATTTGTGCATTAGCACAGCACAATTATGAATTAGCAGGTAAACTCAT
GCAACAAGATGGCTTTCATGAACCGTATCGTCAGCATTTAATTGCTGAATTTGATGAAGT
GAAAACAATTGCTATTCAACATAATGCCTATGCAACTGTAATTAGTGGTGCTGGACCAAC
TATTTTAATATTTAGTCGTAAAGAAAATAGTGGGGAATTGGTTCGCTCTTTAAATAGTCAG
GTAGTATCATGCCATTCTGAATTGGTCGATATTAATATCAGTGGTGTTAAAGAACGAATT
GTATACCAATAG 
 

> Q5HG87 
Function: protein coding sequence; putative amino acid permease (core genome, constant) 
Best match: Q5HG87_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1332546:1334000:r]RC 
Position: 031-contig_247: 106010 … 107465; Length: 1455 bp 
Sequence: 
TTATTTTTGATTGTCATAATCGTGTGGTTTTAAATTTATTGTTTCTAGCTTTACAAATTTTG
TTTTGTGAATGATTTTATGAATAAAGTAAATCAACGCTAGAATGATTAAAG GTAAAAAGT
TTTTAAAAGCATTTAACCATTGATCTTTTAAAATATATTCAACTGAGCCAC CAAATAGCAA
GAATAATAGTGTAGTGATGACAATGATTGGTCCTAATGGATAAAAAGGTGCTTTATATGG



TAGGACCTTATTAGGGTCTTGACCTTGTTTTTTAATAGCTTGTCGCAATCGTATTTGTGAC
CAAATGCTTGATCCCCAAACAACTATAATCATTGAACCAATAATTTCAAGT AAATTAAAA
ACGGCATTTGAATTAAAGTTTGCATAAATAATAACAATAACAACGACTGCA TAAGTAGTT
AATAATGCTCTTAAAGGTAACTTAGTTGTCTTGTTTAATTTACTTAAAAAT TGGGGTGCTT
TTTTGTCTGAACTTAAGGAATACAACATTCTGCCTGTTGTATAAACACCTGAATTTGCAGC
GGATAATAATGAAGTTAAAATAACCGCGTTGATTACTGATGCTGCAAAGGCTATGCCTAC
TCTATCGAATACAATTGTAAATGGGCTTTGACTTATTGAACTACTTGCTCTTAATAATGAT
GGATCTGTGTACGGAATAATTGCACCAATTACTGCAATTGATAAGACATAGAATAAAAGA
ATACGCCAAAATACTTGTTTAATTGCCTTAGGCATAGACTTTTTAGGGTCATCTGATTCAC
CAGCAGTTACTGCTACTACTTCTGTACCACCAACCGAAAATCCGGCGACTAATAATACGC
CTAAGAAACCAGAGATACCACCAACAAACGGTGCTTGGCCTTTTGTATAGTTTTCAAATC
CATATGTATGACCACCTAAGATACCGAAAATCATTAAAAAGCCAAAAATAA CGAATACG
ATAATTGTTAACACTTTAATCAATGATAACCAAAACTCAGTTTCTCCAAAT GATTTTACAG
AAAAAATGTTTAATAATAGTAAAATTGTAATAAAGATTAAGCTCCAAGTAA TGGGGTGG
AAAAATTTAAATGTGTCCCAGAAATAAAGCACATTTGACGCTACTATGACA TCAACACTT
GTAACTAATGACCACAATGCCCAATACAACCATCCCATGGTAAAGCCAAGAGATGAGTC
AATAAAGCGTGTTGAATAAGAGCTGAATGAACCTGATACTGGATAAAATGT TGCCAACTC
TCCAATTGATGACATTAAGAAATATAGCATGACACCAATAACAAGATAAGC GAGTATAG
CGCCTCCAGGACCAGCTTGAGAAATGATATTACCAGTAGCTACAAATAGACCAGTCCCAA
TTGCACCACCTATAGCAATCATGGAAATGTGTCTTGAGTTAAGACTACGGTTCATTTTATT
ATCTTCCAT 
 

> katA 
Function: protein coding sequence; catalase A (core genome, variable) 
Best match: katA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1334204:1335721] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 107668 … 109186; Length: 1518 bp 
Sequence: 
ATGTCACAACAAGACAAAAAGTTAACTGGTGTTTTTGGGCATCCAGTATCAGACCGAGAA
AATAGTATGACAGCAGGGCCTAGGGGACCTCTTTTAATGCAAGATATTTACTTTTTAGAG
CAAATGTCTCAATTTGATAGAGAAGTAATACCAGAACGTCGAATGCATGCCAAAGGTTCT
GGTGCATTTGGGACATTTACTGTAACTAAAGATATAACAAAATATACGAAT GCTAAAATA
TTCTCTGAAATAGGTAAGCAAACCGAAATGTTTGCCCGTTTCTCTACTGTAGCAGGAGAA
CGTGGTGCTGCTGATGCGGAGCGTGACATTCGAGGATTTGCGTTAAAGTTCTACACTGAA
GAAGGGAACTGGGATTTAGTAGGGAATAACACACCAGTATTCTTCTTTAGAGATCCAAAG
TTATTTGTTAGTTTAAATCGTGCGGTGAAACGAGATCCTAGAACAAATATGAGAGATGCA
CAAAATAACTGGGATTTCTGGACGGGTCTTCCAGAAGCATTGCACCAAGTAACGATCTTA
ATGTCAGATAGAGGGATTCCTAAAGATTTACGTCATATGCATGGGTTCGGTTCTCACACA
TACTCTATGTATAATGATTCTGGTGAACGTGTTTGGGTTAAATTCCATTTTAGAACGCAAC
AAGGTATTGAAAACTTAACTGATGAAGAAGCTGCTGAAATTATAGCTACAG ATCGTGATT
CATCTCAACGCGATTTATTCGAAGCCATTGAAAAAGGTGATTATCCAAAATGGACAATGT
ATATTCAAGTAATGACTGAGGAACAAGCTAAAAACCATAAAGATAATCCAT TTGATTTAA
CAAAAGTATGGTATCACGATGAGTATCCTCTAATTGAAGTTGGAGAGTTTGAATTAAATA
GAAATCCAGATAATTACTTTATGGATGTTGAACAAGCTGCGTTTGCACCAACTAATATTA
TTCCAGGATTAGATTTTTCTCCAGACAAAATGCTGCAAGGGCGTTTATTCTCATATGGCGA
TGCGCAAAGATATCGATTAGGAGTTAATCATTGGCAGATTCCTGTAAACCAACCTAAAGG
TGTTGGTATTGAAAATATTTGTCCTTTTAGTAGAGATGGTCAAATGCGCGTAGTTGACAAT
AATCAAGGTGGAGGAACACATTATTATCCAAATAACCATGGTAAATTTGAT TCTCAACCT
GAATATAAAAAGCCACCATTCCCAACTGATGGATATGGCTATGAATATAAT CAACGTCAA
GATGATGATAATTATTTTGAACAACCAGGTAAATTGTTTAGATTACAATCA GAGGACGCT
AAAGAAAGAATTTTTACAAATACAGCAAATGCAATGGAAGGCGTAACGGAT GATGTTAA
ACGACGTCATATTCGTCATTGTTACAAAGCTGACCCAGAATATGGTAAAGGTGTTGCAAA
AGCATTAGGTATTGATATAAATTCTATTGATCTTGAAACTGAAAATGATGA AACATACGA
AAACTTTGAAAAATAA 
 

> rpmG2 



Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L33/locus 2 (core genome, constant) 
Best match: rpmG2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1335812:1335961] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 109276 … 109426; Length: 150 bp 
Sequence: 
GTGCGCGTAAACGTAACATTAGCATGCACAGAATGTGGCGATCGTAACTATATCACTACT
AAAAATAAACGTAATAATCCTGAGCGTATTGAAATGAAAAAATATTGCCCA AGATTAAA
CAAATATACGTTACATCGTGAAACTAAGTAA 
 

> rpsN 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S14 (core genome, constant) 
Best match: rpsN_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1336415:1336684] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 109879 … 110149; Length: 270 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAGAAATCTAAAATAGCAAAAGAGAGAAAAAGAGAAGAGTTAGTA AATAAAT
ATTACGAATTACGTAAAGAGTTAAAAGCAAAAGGTGATTACGAAGCGTTAA GAAAATTA
CCAAGAGATTCATCACCTACACGTTTAACTAGAAGATGTAAAGTAACTGGAAGACCTAGA
GGTGTATTACGTAAATTTGAAATGTCTCGTATTGCGTTTAGAGAACATGCGCACAAAGGA
CAAATTCCAGGTGTTAAAAAATCAAGTTGGTAA 
 

> guaC 
Function: protein coding sequence; GMP reductase (core genome, constant) 
Best match: guaC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1336841:1337818] 
Position: 031-contig_247: 110305 … 111283; Length: 978 bp 
Sequence: 
GTGAAAATATTTGATTACGAAGATATTCAATTAATACCTAATAAATGCATA GTTGAAAGT
AGGTCTGAATGTGATACAACTATCCAATTTGGTCCGAAAAAATTCAATCTACCTGTAGTT
CCTGCAAATATGCAAACAGTTATGAATGAGAAATTAGCGAAATGGTTTGCTGAAAATGAT
TACTTTTATATCATGCATCGTTTTGATGAAGAAGCAAGAATACCTTTTATA AAACATATGC
AAAATTCAGGCTTATTTGCATCTATTTCAGTTGGTGTAAAGAAAGCGGAATTTGATTTTAT
TGAAAAGTTAGCTCAAGAAAAATTAATCCCCGAATATATTACAATAGATAT TGCGCATGG
TCACTCAGATTCAGTGATAAACATGATTAAACATATAAAAAACCATATACC TGATAGTTT
TGTTATTGCTGGTAATGTTGGTACGCCAGAAGGTGTTAGAGAATTAGAAAATGCTGGTGC
TGATGCTACCAAAGTCGGTATAGGTCCTGGTAGAGTTTGTATTACAAAGATTAAAACAGG
TTTTGGTACTGGTGGTTGGCAGTTAGCGGCATTAAACATATGTAGTAAAGCAGCTCGTAA
ACCTTTGATTGCTGATGGTGGTATAAGAACGCATGGCGACATCGCTAAATCAATTAGATT
TGGTGCATCAATGGTCATGATTGGTTCATTATTTGCGGCACACGAAGAATCACCTGGTGA
AACTGTAGAACTTGATGGTAAACAGTATAAAGAATATTTTGGTAGTGCATC TGAATTTCA
AAAAGGCGAACATAAAAATGTGGAAGGTAAAAAAATGTTTGTAGAACATAA GGGTTCAT
TAATGGATACCTTAAAAGAAATGCAACAAGATTTACAAAGCTCAATTTCAT ATGCCGGTG
GAAAAGACTTGAAATCATTACGTACTGTAGATTATGTTATTGTTAGAAACT CTATTTTCAA
CGGTGATAGAGATTAA 
 

> lexA 
Function: protein coding sequence; DNA damage-inducible LexA repressor (core genome, constant) 
Best match: lexA_CC007_TCH959-USA300_AASB02000234.1[113984:114607:r]RC 
Position: 031-contig_247: 112700 … 113324; Length: 624 bp 
Sequence: 
TTACATTTCGCGGTACAAACCAATTACTTTCCCAATTACAGCAACATTGTCGAGGTAAATT
GGCTCCATTGTACTATTTTCAGGTTGTAATCGATAACGATTTTTTTCTTTATAGAAGCGTTT
GACAGTTGCTTCATCTTCCTCAGTCATAGCAACAATAATGTCTCCATTTTCTGCTATGGTT
TGACTGCGAACAATTACTTTGTCTCCGTCTAATATACCAGCCTCAATCATACTGTCGCCTA
CGACGTTTAATATGAATATGTCGCTATTGTGTGTCGATGTTAAGTGTTCAGGTAATGGAA
AATATTCTTCAATATTTTCTACTGCGGTAATAGGAACACCTGCTGTGACTTTACCAATAAC
TGGCACATGAATCGTTTCTTCCATATTAATATTTTCATTTGTTTGATCACTTACAATTTCTA
TAGCACGTGGTTTCGTCGGATCTCTTCTTATATAGCCTTTTTCTTCAAGACGTGAAAGGTG



ACCATGAACAGTTGAACTGGATGCTAAGCCAACTGCTTCACCAATTTCGCGAACACTAGG
CGGATAACCTTTCATTTGAACAACTTGTTTAATATAGTTATATATTTCGCTTTGTCGTTTTG
TTAATTCTCTCAT 
 

> tkt 
Function: protein coding sequence; transketolase (core genome, constant) 
Best match: tkt_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1340731:1342719] 
Position: 031-contig_247: 114195 … 116184; Length: 1989 bp 
Sequence: 
ATGTTTAATGAAAAAGATCAATTAGCTGTTGATACGCTGCGTGCACTAAGTATCGACACA
ATCGAAAAAGCGAATTCTGGTCATCCAGGATTACCTATGGGAGCTGCCCCAATGGCTTAC
ACTTTGTGGACACGTCATCTGAATTTTAATCCACAATCTAAAGATTACTTCAATAGAGACC
GTTTCGTATTATCTGCAGGGCATGGTTCAGCATTATTGTATAGCTTGTTACATGTTTCTGG
TAGTTTAGAATTAGAAGAATTAAAGCAATTTAGACAATGGGGTTCTAAAAC ACCAGGTCA
TCCTGAATACAGACATACAGATGGTGTAGAAGTTACTACCGGACCACTTGGACAAGGTTT
TGCTATGTCAGTAGGATTAGCTTTAGCAGAAGATCACCTAGCAGGGAAATTTAATAAAGA
AGGATATAATGTTGTAGATCATTACACATATGTATTAGCTTCTGACGGTGATTTAATGGA
AGGTATTTCGCATGAAGCAGCTTCATTTGCTGGACATAATAAATTAAGTAAATTAGTTGTT
TTATACGATTCAAATGATATTTCATTAGATGGCGAATTAAACAAAGCTTTT TCTGAAAAC
ACAAAAGCTCGTTTTGAAGCATATGGTTGGAATTACTTACTAGTTAAAGATGGTAATGAT
TTAGAAGAAATTGATAATGCGATTACTACTGCTAAATCTCAAGAAGGACCA ACAATTATC
GAAGTTAAAACAACAATCGGATTTGGTTCACCGAATAAAGCAGGAACTAAT GGTGTTCAT
GGGGCACCTTTAGGTGAAGATGAAAGAAAATTAACATTTGAAAATTACGGTTTAGATCCT
GAAAAACGTTTTAATGTTTCAGAAGAAGTATACGAAATTTTCCAAAATACT ATGTTAAAA
CGTGCTAATGAAGATGAATCTCAATGGAATTCATTATTAGAAAAATATGCA GAAACATAT
CCTGAATTAGCAGAAGAATTTAAATTAGCAATTAGTGGTAAATTGCCTAAA AATTATAAG
GATGAATTACCACGTTTTGAACTTGGTCATAATGGTGCATCTCGTGCTGATTCTGGTACTG
TTATTCAAGCAATCAGTAAAACTGTTCCTTCATTCTTTGGTGGATCAGCAGACCTTGCTGG
TTCAAACAAATCCAATGTAAATGATGCAACTGATTATAGTTCTGAAACACC TGAAGGTAA
AAATGTGTGGTTTGGTGTACGTGAATTTGCTATGGGTGCTGCTGTAAATGGTATGGCTGC
ACATGGAGGTTTACATCCATATGGTGCAACATTCTTCGTATTTAGTGATTATTTAAAACCA
GCGTTACGTTTATCATCAATTATGGGATTAAATGCAACGTTCATCTTCACACATGATTCAA
TTGCAGTAGGTGAAGATGGTCCGACTCATGAACCAATTGAGCAATTAGCTGGATTAAGAG
CCATTCCAAATATGAATGTTATCCGTCCTGCTGATGGTAATGAAACAAGAGTAGCATGGG
AAGTTGCCTTAGAATCTGAATCTACACCTACTTCATTAGTATTGACACGTCAAAACTTACC
GGTATTAGATGTACCAGAAGATGTAGTTGAAGAAGGCGTTCGAAAAGGTGCCTATACAG
TTTATGGCTCTGAAGAGACACCAGAATTCCTATTATTAGCTTCAGGTTCAGAAGTTAGTCT
TGCAGTTGAAGCTGCTAAAGATCTTGAAAAACAAGGTAAATCAGTACGTGTTGTTTCAAT
GCCTAACTGGAATGCATTTGAACAACAATCTGAAGAATATAAAGAATCAGT TATTCCATC
AAGCGTAACAAAACGTGTTGCGATTGAAATGGCTTCACCGCTTGGATGGCATAAATATGT
AGGTACTGCAGGTAAAGTTATTGCTATTGACGGCTTTGGCGCAAGTGCACCTGGCGATTT
AGTAGTTGAAAAATATGGATTTACTAAAGAAAATATCTTAAACCAAGTTAT GAGCTTATA
A 
 

> ccdC 
Function: protein coding sequence; membrane protein involved in cytochrome C biogenesis (core 
genome, constant) 
Best match: ccdC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1343418:1343885] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 116882 … 117350; Length: 468 bp 
Sequence: 
GTGCTCTATTTAATATTTTCAATCATTGTAGCTTTATTTATGGGAACTATAGTTATAGTTAT
TCGTATGAAAGCTCAAAATTATCCGGTAAATGAGAAAAAAATAGTTTTGCC ACCGTTTTT
TATGGCGACCGGTGCATTGATGTACGTCGTTCCATATTTTAGGCTAACAGGATCGGAAAT
GCTAGAAGCCTTTATAATTGGTTTGCTTTTTTCTACAGTTCTAATTTGGACTTCTCGATTTG
AAGTCAAAGGTACAGAAATTTATATGAAACGATCTAAAGCATTTCCAGTTA TTTTGATTT



CATTACTTATCATTCGTACTGTGATGAAAATATTCATTAGTAATGAAATAG ATCCTGGAG
AATTAGGCGGCATGTTCTTTTTATTAGCATTCTGTATGATTGTTCCTTGGAGAGCAGCAAT
GCTATATAAATACAAAAAACTAAAGAAAACATTAATCAATTAA 
 

> sbcD 
Function: protein coding sequence; nuclease SbcCD subunit D (core genome, variable) 
Best match: sbcD_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[44790:45911:r] (completely identical) 
Position: 031-contig_247: 117473 … 118595; Length: 1122 bp 
Sequence: 
ATGAAAATTATACATACAGCAGACTGGCACTTAGGGAAAATATTAAATGGC AAACAGCT
TTTAGAAGATCAAGCGTATATTTTAGATATGTTCGTAGAAAAAATGAAAGA AGAAGAAC
CCGATATCATTGTGATAGCTGGAGATTTATATGACACAACATATCCAAGTAAAGATGCAA
TCATGTTATTAGAACAAGCGATTGGAAAGTTAAATTTAGAACTGCGTATAC CAATAATTA
TGATTAGTGGAAATCACGATGGTAAAGAGAGGTTAAACTATGGGGCGAGTTGGTTTGAA
CATAATCAGTTATTTATAAGAACAGATTTTACATCGATTAATTCACCAATA GAGATAAAT
GGGGTTAATTTTTATACACTCCCTTATGCTACTGTGAGCGAAATGAAACACTACTTTGAAG
ATGACACCATTGAAACACATCAACAGGGAATTACGCGCTGTATTGAAACAATAGCACCG
GAAATTGATGAAGATGCCGTCAATATTTTAATTAGTCATCTGACTGTTCAAGGTGGAAAG
ACATCTGATTCTGAAAGACCATTAACTATTGGAACGGTTGAATCAGTTCAGAAAGGTGTT
TTTGATATATTTGATTATGTCATGCTAGGTCACTTGCATCATCCATTTAGTATAGAAGACG
ACAAAATTAAATATAGTGGCTCCTTATTGCAGTATTCATTTTCGGAAGCGGGTCAAGCTA
AAGGGTATAGACGTGTAACAATTAATGATGGCATTATTAACGATGTATTTA TTCCTCTTAA
GCCACTTAGACAATTGGAAATTATCTCAGGCGAATATAATGATGTTATTAA TGAAAAAGT
TCATGTGAAAAATAAAGATAATTATTTACATTTTAAACTTAAAAATATGTC TCATATTACT
GATCCAATGATGAGTTTAAAACAAATTTATCCTAATACTTTAGCGCTGACGAATGAAACT
TTTAATTACAATGAAGAAAATAATGCTATAGAAATAAGTGGAAAAGATGAC ATGTCAATT
ATCGAAATGTTTTATAAACATATAACTGATAAAGAATTATCGGATATCCAA TCTAAAAAG
ATAAAAAATATTTTAGAAAACGAATTGAGAAAGGAGGATTAA 
 

> sbcC 
Function: protein coding sequence; nuclease SbcCD subunit C (core genome, constant) 
Best match: sbcC_CC001_MSSA476_BX571857.1[1373630:1376659] 
Position: 031-contig_247: 118598 … 121628; Length: 3030 bp 
Sequence: 
ATGAAACCATTACATTTAAAGTTGAATAATTTCGGCCCCTTTTTAAAAGAA GAAATTGAT
TTTTCTAAAATTGATAATAATGAATTGTTTTTAATAAGTGGTAAGACTGGA TCGGGTAAA
ACAATGATTTTTGATGCAATGACTTATGCCTTGTTTGGTAAAGCATCAACTGAACAAAGA
GAAGAAAATGATTTGAGAAGTCATTTCGCTGATGGTAAACAGCCGATGTCAGTAACATTT
GAATTTCAATTAAATCATCGAATTTATAAAGTGCATAGACAAGGCCCTTAT ATCAAAGAA
GGTAATACAACAAAAACGAACGCTAAATTTGATGTATTTGAGATGGTGGAT GGCAAGTAT
GAAATTAGAGAAAGTAAAGTAATTTCAGGTACCCAATTCATTATTGAATTA TTAGGAGTA
AATGCAGATCAATTCCGACAATTGTTTATTTTGCCTCAAGGTGAATTCAAACGCTTTTTAA
TATCAAACAGTCGTGAAAAGCAAGGGATATTAAGAACACTGTTTGACAGTGAAAAATTT
GAAGCTATACGAGAAATATTAAAAGAAGAAGTAAAAAAAGAAAAAGCTCAA ATCGAGA
ATAGATATCAACAAATTGACCTTTTATGGCAAGAAATTGAATCATTTGATG ATGACAATA
TAAAAGGCTTATTAGAGGTTGCCACTCAACAGATAGACAAATTGATTGAAA ATATACCAC
TTTTACAAGCTAGGTCGAAAGAAATACTAGCATCTGTAAATGAAAGTAAAG AAACTGCTA
TTAAAGAATTTGAAATAATAGAAAAGAAAACATTAGAAAATAATATATTAA AAGATAAT
ATTAATCAACTCAACAAAAATAAAATTGATTTCGTTCAATTGAAAGAACAA CAACCTGAA
ATAGAGGGAATTGAAGCTAAGTTAAAGTTGTTACAAGATATTACAAACCTA TTGAATTAT
ATTGAAAATAGAGAAAAAATTGAAACTAAAATTGCTAATAGCAAAAAAGAT ATTTCTAA
AACCAATAATAAAATATTGAATCTTGATTGTGATAAGCGAAACATAGACAA AGAGAAAA
AAATGTTAGAAGAAAACGGAGATTTAATTGAAAGTAAAATCTCTTTTATTG ATAAAACTA
GAGTATTATTTAACGATATTAATAAGTATCAACAAAGTTATCTCAATATTG AAAGCTTGA
GAACTGAGGGTGAACAATTAGGTGATGAATTAAATAATCTAATTAAAGGTT TAGAAAAG



GTCGAAGATTCAATAGGTAATAACGAAAGTGATTACGAGAAAATTATCGAA CTAAATAA
TGCGATAACTAACATAAATAATGAAATTAATATAATTAAAGAAAATGAAAA AGCTAAAG
CTGAATTAGATAAACTATTAGGTAGTAAGCAAGAGTTAGAGAATCAAATTA ATGAAGAA
ACAACTATAATGAAGAATCTCGAAATAAAATTAGATCACTACGATAAATCA AAATTGGA
CTTAAATGATAAAGAAAGCTTTATAAGTGAAATTAAATCTGCTGTAAAGAT TGGAGATCA
ATGTCCGATATGTGGTAATGAAATTCAGGATTTAGGGCATCATATTGATTTTGACAGTATT
GCTAAACGTCAAAATGAAATTAAAGAAATTGAAGCAAATATCCACGCAATA AAATCGAA
TATTGCTGTGCATAATTCTGAAATTAAATTTGTTAATGAAAAAATATCGAA TATTAATATT
AAAACGCAAAGTGATTTTTCACTCGAAGTATTGAATAAGCGTCTGCTAGAAAATGAAAAT
GCATTGAATAATCAAAGAGATCTTAATAAATTTATAGAACAAATGAAAGAA GAAAAAGA
TAATCTAACGTTGCAAATTCATAATAAACAATTGCGACTAAATAAAAATGA ATCTGAGTT
GAAATTATGTCGAGATCTCATCACTGAATTTGAAACACTCTCGAAATATAA TAATATCAC
TAATTTTGAGGTGGATTATAAGAAGTATATTCAAGATGTGAACCAACATCA AGAACACTC
AAAGGAGATTGAAGATAAGTCAATGCAATTGTCTCAAAGAAAGTTAATTGA GCAAAATA
ATCTAAATCACTATGAAAATCAACTAGAAACTTACAATAATGACTTAGAAT TGAATGAAA
AATCTATTGAAATGGAAATGTCGAGGCTGAATTTAACTGACGACAATGATA TAAATGAAA
TAATAGCCTGGAGGGGCGAGCAAGAGGAATTAGAGCAGAAAAGGGATACTTATAAAAA
ACGTTATCATGAATTTGAAATGGAAATAGCTAGGTTAGAATCATTAACCAA GGATAAAGA
GTTATTGGACTCTGATAAATTAAAAGATGAATATGAGCAAAAAAAAGAAAA GATGAATA
CACTGATAGATGAATACTCTGCTGTTCATTATCAATGTCAAAATAATATTA ATAAAACAC
AATCTATAGTTTCGCATATTAATTACTTAAATCAAGAATTAAAGGATCAAC AAGAAATTT
TTCAATTGGCTGAAATTGTCAGTGGTAAGAATAACAAAAATCTTACATTGG AAAACTTTG
TCTTAATTTACTATTTAGATCAAATTATTGCCCAAGCAAATCTGAGATTAG CAACAATGTC
AGATAATCGATACCAACTAATTAGGCGAGAAGCGGTTTCTCATGGTCTTAGTGGCCTAGA
AATTGATGTATTTGATTTGCATTCAAATAAGTCTAGACATATTAGCTCGTTATCAGGTGGA
GAAACTTTCCAATCGTCGCTTGCATTAGCTTTAGGGTTAAGCGAAATTGTACAGCAGCAA
TCAGGAGGTATTTCACTAGAATCAATATTTATTGATGAAGGATTCGGTACATTAGATCAA
GAAACGCTTGAAACAGCGTTAGACACTTTATTAAATCTTAAATCAACTGGTAGAATGGTT
GGGATTATTTCACATGTGAGCGAATTGAAAAATAGAATACCTTTAGTTTTA GAAGTGAAA
TCAGATCAATATCAGAGTTCAACAAGATTCAAAAGAAATTAA 
 

> mscL 
Function: protein coding sequence; large-conductance mechanosensitive ion channel (core genome, 
constant) 
Best match: mscL_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1348234:1348596:r]RC 
Position: 031-contig_247: 121698 … 122061; Length: 363 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTCTCACGTAATAAATCTCTGATTTCAGTTAATAACACAACATT TTCTTCCACAA
CTGCTTCTTCTTCGGCTTCTTCTTTCTTCATTAATGTATTTGCAATCTTAACAAAGATGAAT
AAAGCAAACGCGATGATAATAAAGTCGATAACAGATTGGATAAATAAACCG TATTTAAT
ACCCCAGAATGACCATTCTTTAGCAAAATCAACTGATCCGAAAATTTTACCAATTAATGG
CATGATGATATTTTCTACTAATGAAGATATAATCTTGTTGAAAGCTGCACCCATCACAAC
AGCAATTGCTAAATCTAAGACGTTACCTTTTAAGGCGAACTCTTTGAATTCTTTTAACAT 
 

> opuD1 
Function: protein coding sequence; glycine betaine transporter 1 (core genome, constant) 
Best match: opuD1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1348800:1350446] 
Position: 031-contig_247: 122264 … 123911; Length: 1647 bp 
Sequence: 
ATGAATTCTTCTTCACCAGAGAATCCAAATGGAAAGAAGTATTCACCAGTCTTCATCTAT
AGTGCAATTGTTGTTGCTATAGTCGTATTACTTGGTGCATTTTTACCTGAACAATTCAACT
ATGTTACCAATAATATTAAAATGTGGATTACAGAAAAGTTAGGTTGGTATT ATCTTATTCT
TACTACGATTATCGTGTTCTTCTGTATATTCCTTATTTTTAGTCCTATTGGAAAACTTAAAC
TAGGTAAACCAAATGACAAACCTGAGTTTAATACAATTTCATGGTTTGCTA TGTTGTTTAG
TGCTGGTATGGGGATAGGTTTGGTGTTTTATGGTGCAGCTGAACCGATGGCGCACTTTGCT



ACGCCACCTACAGCAGATCCCAAAACTACTGAAGCTTATACTGAAGCTCTACGTTCAACA
TTTTTCCATTGGGGATTCCATGCTTGGGCTGTTTATGGTGTTGTTGCGTTAGCGTTGGCAT
ATTCGCAATTCCGTAAAGGTGAACCAGGTTTATTATCTAGAACTTTACGTCCTCTTTTAGG
TGATAAAGTAGAAGGTCCTATTGGGATTTTTATTGACGTTTTATCTGTATTTGCGACAATC
GTTGGGGTAGCCGTTTCGTTAGGTATGGGTGCTCTACAAATTAATGGTGGTTTACATTACT
TGTTCAATGTTCCAAATAATACGTTTGTACAAGCGATTATCATCATTGTTGTTACTATCTT
ATTTATAGCAAGTGCATGGTCTGGATTAAGTAAAGGTATTCAATACTTAAGTAACTTGAA
CATTGGTTTAGGTACTATTTTAATGGTAGCTGCTTTAATTGTTGGACCAACTGTTCTTATTT
TAAATATGTTAACTAGCTCTACGGGTAGTTTACTAAACACATTCTTGTTTAATAGTTTTGA
TACAGCAGCTTTAAATCCTCAAAAACGTGAATGGATGTCTTCATGGACACTTTATTACTG
GGGTTGGTGGTTAAGTTGGAGCCCATTCGTTGGAGTGTTTATTGCACGAGTTTCAAAAGG
ACGTTCAATTAGAGAGTTCATTTCTGGTGTCTTGCTAGTTCCAGCAATTGTTAGTTTTGTTT
GGTTTAGTGTCTTTGGTGTATTAGGCATCGAGACAGGTAAGAAACACAAAGAAATTTTTG
ATATGACTCCTGAAACACAGCTATTTGGAGTGTTTAATCATGTGCCATTTGGCATTGTTTT
ATCGTTGATTGCATTATTATTAATTGCATCATTCTTTATTACATCTGCTGACTCAGCAACAT
TTGTATTAGGAATGCAAACAACATTTGGTTCATTAAATCCATCTAGTATGGTAAAAGTTGT
TTGGGGAATTTCACAGGCCTTAATAGCATTTGTACTTTTATTAGCTGGTGGCGGTAACGGC
GCTGAAGCTTTAAATGCGATTCAAAGTGCTGCAATTATAAGTGCATTCCCATTCTCCTTTG
TCGTCATACTCATGATGGTAAGTTTCTACAAGGATGCGAACCAGGAACGTAAATTCCTAG
GTTTAACATTGACTCCGAATAAACATCGCTTACAAGAATATATCAAGAGTC AACAAGAAG
ATTATGAATCTGACATTCTTGAAAAGCGTCAGTCACGTAGAAATATAGAGA AAAAAGAT
AACTAA 
 

> acnA 
Function: protein coding sequence; aconitate hydratase (core genome, constant) 
Best match: acnA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1351280:1353985] 
Position: 032-contig_259_RC: 390 … 3096; Length: 2706 bp 
Sequence: 
ATGGCTGCAAATTTTAAAGAGCAATCAAAAAAACATTTTGACTTGAATGGC CAAAGTTAT
ACTTACTATGATTTAAAAGCTGTAGAAGAGCAAGGTATTACTAAAGTTTCC AATTTACCTT
ATTCAATTCGTGTTTTGTTAGAATCTTTACTTCGTCAAGAAGATGATTTTGTAATTACAGA
CGATCATATTAAAGCTTTAAGTCAGTTTGGAAAAGATGGAAATGAAGGCGAGGTACCATT
TAAACCTTCTCGTGTTATTTTACAAGATTTCACAGGTGTACCAGCCGTAGTTGATTTAGCT
TCTTTACGTAAAGCAATGGATGACGTTGGGGGAGATATTACTAAAATTAATCCAGAAGTA
CCGGTGGATTTAGTTATTGACCACTCAGTTCAAGTGGATAGCTATGCAAATCCAGAAGCT
CTTGAACGTAATATGAAATTAGAATTTGAACGTAACTATGAACGTTATCAG TTTTTAAATT
GGGCAACGAAAGCATTTGATAATTACAATGCAGTTCCTCCTGCAACTGGAATAGTTCACC
AAGTTAACTTAGAATATTTAGCAAGTGTTGTACATGTTCGTGATGTAGATGGTGAAAAAA
CTGCATTTCCGGATACATTAGTTGGTACTGATTCACATACAACAATGATAAATGGTATTG
GCGTACTAGGATGGGGTGTTGGTGGTATTGAAGCTGAAGCTGGAATGCTTGGACAACCTT
CTTATTTCCCAATTCCAGAGGTTATTGGTGTACGACTAGTAAATTCATTACCACAAGGCGC
AACAGCAACTGATTTAGCGTTAAGAGTAACTCAAGAGCTACGTAAAAAAGG TGTTGTTGG
TAAATTTGTAGAGTTCTTTGGTCCAGGTGTACAACATTTACCACTAGCAGACCGTGCTACA
ATTGCAAACATGGCACCAGAGTATGGAGCAACTTGCGGATTCTTCCCAGTTGATGATGAA
TCTCTTAAATATATGAAGTTAACTGGTAGATCAGACGAACATATCGCGCTAGTAAAAGAA
TATTTGAAACAAAACCATATGTTCTTTGATGTTGAGAAAGAAGATCCTAAT TATACAGAT
GTTATCGAATTGGATTTATCAACAGTTGAAGCATCGCTTTCAGGACCAAAACGTCCTCAA
GATTTAATTTTCTTAAGTGATATGAAATCATCATTTGAAAATTCTGTAACA GCTCCAGCAG
GCAACCAAGGACACGGTTTAGATAAAAGTGAATTTGATAAGAAAGCTGAAA TTAACTTT
AAAGATGGATCAAAAGCTACAATGAAAACAGGTGATATTGCAATAGCAGCA ATTACATC
ATGTACAAATACATCTAACCCTTATGTAATGTTAGGTGCAGGTTTAGTTGCTAAAAAAGC
AGTTGAAAAAGGCTTGAAAGTTCCTGAATACGTTAAAACTTCTCTAGCACCAGGATCAAA
AGTTGTTACCGGATATTTAAGAGATGCTGGCTTACAACCTTATTTAGATGATTTAGGCTTC
AACTTGGTTGGTTATGGATGTACAACTTGTATCGGTAATTCAGGTCCTTTATTACCAGAAA
TTGAAAAAGCGATTGCTGATGAGGACCTATTAGTGACATCTGTATTATCTGGTAACCGTA
ACTTTGAAGGTCGTATCCATCCTCTTGTTAAAGCCAATTACCTAGCTTCACCACAGTTAGT



TGTTGCTTATGCATTAGCTGGAACGGTTGATATTGATTTACAGAATGAACCTATTGGTAAA
GGTAATGACGGTGAAGATGTATATTTGAAAGATATTTGGCCATCAATTAAA GAAGTTTCA
GATACCGTTGATAGTGTTGTAACACCTGAATTATTTATTGAAGAATATAAT AACGTATAC
AATAACAACGAATTATGGAATGAGATTGATGTAACTGATCAACCTCTATAT GACTTTGAT
CCTAATTCAACATACATTCAAAATCCATCATTCTTCCAAGGATTATCTAAA GAACCGGGT
ACGATTGTTCCATTAAATGGTTTACGTGTTATGGGTAAATTCGGTGATTCTGTGACAACTG
ACCACATCTCTCCAGCAGGTGCAATTGGTAAAGATACGCCAGCTGGTAAATATTTACAAG
ATCATCAAGTGCCTATTCGTGAATTTAATTCATATGGTTCAAGACGTGGTAATCACGAAG
TAATGGTTCGAGGTACGTTTGCTAATATACGTATTAAAAACCAATTAGCGCCAGGTACTG
AAGGTGGTTTTACAACTTATTGGCCAACAAATGAAGTAATGCCTATCTTTGATGCTGCAA
TGAAATATAAAGAAGATGGTACAGGTTTAGTTGTATTAGCTGGTAACGATTATGGTATGG
GTTCATCTCGTGACTGGGCAGCAAAAGGTACAAACTTATTAGGTGTTAAAACAGTTATTG
CACAAAGTTATGAACGTATCCATCGTTCAAATTTAGTTATGATGGGTGTATTACCATTAGA
GTTTAAAAAAGGTGAATCAGCTGATTCTCTTGGTCTAGATGGTACAGAAGAAATTTCTGT
TAATATTGATGAAAATGTTCAACCACATGACTACGTCAAAGTTACTGCTAA GAAGCAAGA
TGGTGATTTGGTAGAATTTGACGCTATGGTTCGTTTTGACTCACTTGTTGAAATGGATTAC
TATCGTCACGGTGGAATTTTACAAATGGTTTTAAGAAATAAATTAGCGCAA TAA 
 

> grlB 
Function: protein coding sequence; DNA topoisomerase IV/subunit B (core genome, constant) 
Best match: grlB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1356324:1358315] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 5435 … 7427; Length: 1992 bp 
Sequence: 
ATGAATAAACAAAATAATTATTCAGATGATTCAATACAGGTTTTAGAGGGG TTAGAAGCA
GTTCGTAAAAGACCTGGTATGTATATTGGATCAACTGATAAACGGGGATTACATCATCTA
GTATATGAAATTGTCGATAACTCCGTCGATGAAGTATTGAATGGTTACGGTAACGAAATA
GATGTAACAATTAATAAAGATGGTAGTATTTCTATAGAAGATAATGGACGT GGTATGCCA
ACAGGTATACATAAATCAGGTAAACCGACAGTCGAAGTTATCTTTACTGTTTTACATGCA
GGAGGTAAATTTGGACAAGGCGGCTATAAAACTTCAGGTGGTCTTCACGGTGTTGGTGCT
TCAGTTGTAAATGCATTGAGTGAATGGCTTGAAGTTGAAATCCATCGAGATGGTAATATA
TATCATCAAAGTTTTAAAAACGGTGGTTCGCCATCTTCTGGTTTAGTGAAAAAAGGTAAA
ACTAAGAAAACAGGTACCAAAGTAACATTTAAACCTGATGACACAATTTTT AAAGCATCT
ACATCATTTAATTTTGATGTTTTAAGCGAACGACTACAAGAGTCTGCGTTCTTATTGAAAA
ATTTAAAAATAACGCTTAATGATTTACGCAGTGGTAAAGAGCGTCAAGAGCATTACCATT
ATGAAGAAGGAATCAAAGAGTTTGTTAGTTATGTCAATGAAGGAAAAGAAG TTTTGCAT
GACGTGGCTACATTTTCAGGTGAAGCAAATGGTATAGAGGTAGACGTAGCTTTCCAATAT
AATGATCAATATTCAGAAAGTATTTTAAGTTTTGTAAATAATGTACGTACT AAAGATGGT
GGTACACATGAAGTTGGTTTTAAAACAGCAATGACACGTGTATTTAATGATTATGCACGT
CGTATTAATGAACTTAAAACAAAAGATAAAAACTTAGATGGTAATGATATT CGTGAAGGT
TTAACAGCTGTTGTGTCTGTACGTATTCCAGAAGAATTATTACAATTTGAAGGACAAACG
AAATCTAAATTGGGTACTTCTGAAGCTAGAAGTGCTGTTGATTCAGTTGTTGCAGACAAA
TTGCCATTCTATTTAGAAGAAAAAGGACAATTGTCTAAATCACTTGTGAAA AAAGCGATT
AAAGCACAACAAGCAAGGGAAGCTGCACGTAAAGCTCGTGAAGATGCTCGTTCAGGTAA
GAAAAACAAGCGTAAAGACACTTTGCTATCTGGTAAATTAACACCTGCACAAAGTAAAA
ACACTGAAAAAAATGAATTGTATTTAGTCGAAGGTGATTCTGCGGGAGGTTCAGCAAAAC
TTGGACGAGACCGCAAATTCCAAGCGATATTACCATTACGTGGTAAGGTAATTAATACAG
AGAAAGCACGTCTAGAAGATATTTTTAAAAATGAAGAAATTAATACAATTA TCCACACAA
TCGGGGCAGGCGTTGGTACTGACTTTAAAATTGAAGATAGTAATTATAATCGTGTAATTA
TTATGACTGATGCTGATACTGATGGTGCGCATATTCAAGTGCTATTGTTAACATTCTTCTT
CAAATATATGAAACCGCTTGTTCAAGCAGGTCGTGTATTTATTGCTTTACCTCCACTTTAT
AAATTGGAAAAAGGTAAAGGCAAAACAAAGCGAGTTGAATACGCTTGGACA GACGAAG
AGCTTAATAAATTACAAAAAGAACTTGGTAAAGGCTTCACGTTACAACGTT ACAAAGGTT
TGGGTGAGATGAACCCTGAACAATTATGGGAAACGACGATGAACCCAGAAACACGAACT
TTAATTCGTGTACAAGTTGAAGATGAAGTGCGTTCATCTAAACGTGTAACAACATTAATG
GGTGACAAAGTACAACCTAGACGTGAATGGATTGAAAAGCATGTTGAGTTTGGTATGCA



AGAGGACCAAAGTATTTTAGATAATTCTGAAGTACAAGTGCTTGAAAATGA TCAATTTGA
TGAGGAGGAAATCTAG 
 

> grlA 
Function: protein coding sequence; DNA topoisomerase IV/subunit A (core genome, constant) 
Best match: grlA_CC001_MSSA476_BX571857.1[1386869:1389271]  
Position: 032-contig_259_RC: 7426 … 9829; Length: 2403 bp 
Sequence: 
GTGAGTGAAATAATTCAAGATTTATCACTTGAAGATGTTTTAGGTGATCGCTTTGGAAGA
TATAGTAAATATATTATTCAAGAGCGTGCATTGCCAGATGTTCGTGATGGTTTAAAACCA
GTACAACGTCGTATTTTATATGCAATGTATTCAAGTGGTAATACACACGATAAAAATTTC
CGTAAAAGTGCGAAAACAGTCGGTGATGTTATTGGTCAATATCATCCACATGGAGACTAC
TCAGTGTACGAAGCAATGGTCCGTTTAAGTCAAGACTGGAAGTTACGACATGTCTTAATA
GAAATGCATGGTAATAATGGTAGTATCGATAATGATCCGCCAGCGGCAATGCGTTACACT
GAAGCTAAGTTAAGCTTACTAGCTGAAGAGTTATTACGTGATATTAATAAA GAGACAGTT
TCTTTCATTCCAAACTATGATGATACGACACTCGAACCAATGGTATTGCCATCAAGATTTC
CTAACTTACTAGTGAATGGTTCTACAGGTATATCTGCAGGTTACGCGACAGATATACCAC
CACATAATTTAGCTGAAGTGATTCAAGCAACACTTAAATATATTGATAATC CGGATATTA
CAGTCAATCAATTAATGAAATATATTAAAGGTCCTGATTTTCCAACTGGTGGTATTATTCA
AGGTATTGATGGTATTAAAAAAGCTTATGAATCAGGTAAAGGTAGAATTAT AGTTCGTTC
TAAAGTTGAAGAAGAAACTTTACGCAATGGACGTAAACAGTTAATTATTAC TGAAATTCC
ATATGAAGTGAACAAAAGTAGCTTAGTAAAACGTATCGATGAATTACGTGC TGACAAAA
AAGTCGATGGTATCGTTGAAGTACGTGATGAAACTGATAGAACTGGTTTACGAATAGCAA
TTGAATTGAAAAAAGATGTGAACAGTGAATCAATCAAAAATTATCTTTATA AAAACTCTG
ATTTACAGATTTCATATAATTTCAACATGGTCGCTATTAGTGATGGTCGTCCAAAATTGAT
GGGTATTCGTCAAATTATAGATAGTTATTTGAATCACCAAATTGAGGTTGTTGCAAATAG
AACGAAGTTTGAATTAGATAATGCAGAAAAACGTATGCATATCGTTGAAGG TTTGATTAA
AGCGTTGTCAATTTTAGATAAAGTAATCGAATTGATTCGTAGCTCTAAAAA CAAGCGTGA
CGCTAAAGAAAACCTTATCGAAGTATACGAGTTCACAGAAGAACAGGCTGAAGCAATTG
TAATGTTACAGTTATATCGTTTAACAAACACTGATATAGTTGCGCTTGAAGGTGAACATA
AAGAACTTGAAGCATTAATCAAACAATTACGTCATATTCTTGATAACCATG ATGCATTAT
TGAATGTCATAAAAGAAGAATTGAATGAAATTAAAAAGAAATTCAAATCTG AACGACTG
TCTTTAATTGAAGCAGAAATTGAAGAAATTAAAATTGACAAAGAAGTTATG GTGCCTAGT
GAAGAAGTTATTTTAAGTATGACACGTCATGGATATATTAAACGTACTTCT ATTCGTAGCT
TTAATGCTAGCGGTGTTGAAGATATTGGTTTAAAAGATGGTGACAGTTTACTTAAACATC
AAGAAGTAAATACGCAAGATACCGTACTAGTATTTACAAATAAAGGTCGTT ATCTATTTA
TACCGGTTCATAAATTAGCAGATATTCGTTGGAAAGAATTGGGACAACATGTATCACAAA
TAGTTCCTATCGAAGAAGATGAAGTGGTTATTAATGTCTTTAATGAAAAGGACTTTAATA
CAGATGCATTTTATGTTTTTGCGACTCAAAATGGCATGATTAAGAAAAGTACAGTGCCTC
TATTTAAAACAACGCGTTTTAATAAACCTTTAATTGCTACTAAAGTTAAAG AAAATGATG
ATTTGATTAGTGTTATGCGCTTTGAAAAAGATCAATTAATTACCGTCATTA CTAATAAAGG
TATGTCATTAACGTATAATACAAGTGAACTATCAGATACCGGATTAAGGGCAGCTGGTGT
TAAATCAATAAATCTTAAAGCTGAAGATTTCGTTGTTATGACAGAAGGTGT TTCTGAAAA
TGATACTATATTGATGGCCACACAACGCGGCTCGTTAAAACGTATTAGTTTTAAAATCTTA
CAAGTTGCTAAAAGAGCACAACGTGGAATAACTTTATTAAAAGAATTAAAG AAAAATCC
ACATCGTATTGTAGCTGCACATGTAGTGACAGGTGAACATAGTCAATATACATTATATTC
AAAATCAAATGAAGAACATGGTTTAATTAATGATATTCATAAATCTGAACA ATATACAAA
TGGCTCATTCATTGTAGATACAGATGATTTTGGTGAAGTAATAGACATGTATATTAGCTA
A 
 

> alsT 
Function: protein coding sequence; sodium-alanine symporter family protein (core genome, constant) 
Best match: alsT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1360967:1362427] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 10078 … 11539; Length: 1461 bp 
Sequence: 



TTGAAAGATTTCGATAGTTTAATTCCTGGATGGTTTAAAGAATTTGTCCATGTTGGTACCG
ATTTAATATGGTCTCAATATTTAATTGGTCTATTATTGACAGCTGGATTCTTCTTTACAATT
AGTTCTAAATTCGTCCAATTACGAATGTTACCTGAAATGTTTAGAGCTTTAGTAGAACGTC
CAGAAACTTTAGAAGATGGTAAGAAGGGTATTTCGCCATTCCAAGCATTTGCGATTAGTG
CTGGTTCGAGAGTTGGTACTGGTAATATTGCTGGTGTTGCGACTGCGATTGTTTTAGGCGG
TCCAGGTGCAGTGTTTTGGATGTGGGTTATTGCATTTATAGGTGCAGCGAGTGCATTTATA
GAAGCGACTTTGGCTCAGGTTTATAAAGTACATGATAAAGATGGTGGATTCCGTGGTGGT
CCAGCTTACTATATTACTAAAGGTTTAAATCAAAAATGGCTAGGTATCGTA TTTGCGATTT
TAATTACAATTACATTTGCATTTGTATTTAACACAGTGCAATCTAATACAA TTGCGGAGTC
GTTAAATACGCAATATAATATTAGTCCAGTAATCACAGGTATTATTTTAGC AATCGTAAC
AGCTATTATTATATTTGGTGGTGTACGTAGTATTGCTACGTTATCTTCGTTAATTGTACCG
ATTATGGCTATCATTTACATTGGTATGGTTTTAGTAATATTGCTATTTAATTTAGATCAAA
TTGTTCCTATGATAGGTACGATTATTAAAAGTGCATTTGGTATCGAACAAGTAACTGGTG
GCGCTGTAGGTGCTGCGGTTCTTCAAGGTATCAAACGTGGTTTATTCTCTAACGAAGCTG
GTATGGGTTCTGCGCCGAATGCAGCGGCAACTGCTGCCGTACCACACCCTGTTAAGCAAG
GTTTAATCCAATCATTAGGTGTGTTCTTTGATACAATGTTGGTTTGTACAGCAACTGCAAT
CATGATTTTACTATATTCAGGACTGAAATTTGGTGATAACGCACCTCAAGGTGTTGCAGTT
ACTCAATCAGCACTTAATGAGCATTTAGGTTCTGCTGGAGGTATTTTCTTAACAATAGCAG
TTACACTGTTTGCATTTTCATCTGTGGTAGGTAATTACTATTACGGTCAATCTAATATTGA
ATTTTTATCAACAAACCGTGTAATATTATTTATCTTTAGATGTCTTGTTGTAGTACTTGTCT
TTGTCGGTGCAGTTGTAAAAACAGAAACAGTATGGAATACGGCAGACTTATTTATGGGCT
TAATGGCAATTGTAAACATTATTTCCATTATAGGACTGTCCAATGTAGCTTTTGCATTGAT
GAAAGATTATCAAAAGCAGAAAAAAGAAGGCAAGAACCCTGTCTTTAAACC TGAAAACT
TAGAAATTAACTTATTTGGAATTAGTGCTTGGGGCGCTAACAAATATAAGA ACTCTGATA
AATAA 
 

> tx_alsT 
Function:  rho-independent terminator of alsT 
Best match: tx_alsT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1362455:1362520:r]RC (completely 
identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 11566 … 11632; Length: 66 bp 
Sequence: 
TAAAAATCAAATAAACCCTGAGGTTTTCAAATTAAAGCGAAAATCTCAGGG TTTTAAATT
TGTACT 
 

> glcT 
Function: protein coding sequence; transcript antiterminator (core genome, constant) 
Best match: glcT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1362927:1363778] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 12038 … 12890; Length: 852 bp 
Sequence: 
ATGGGAGAATATATTGTTACTAAAACATTGAACAACAATGTCGTAGTATGT ACTAATAAT
GATCAAGAAGTTATTTTAATCGGTAAAGGTATTGGTTTTAACAAAAAAGAG GGAATGGCG
TTAAACGACCAAACTATTACAATAGAGAAAATTTATAAATTAGAGAGTGAG CAACAAAA
AGCACATTATAAAAGTTTAGTTGAAATCGCTGATGATAATGTATTACAAGT AATTATTGA
TTCGTTGAATTTTATTTCTAATACTGCGATGAATGTTGATTCAAAACAACTTGTAGTTTCA
TTAACGGATCATATTATATTTGCTTATAAACGCTTAAAACAAAATCAAGTT ATTAGCAATC
CATTTGTTATGGAAACTATGCAGTTATATAGTGATGCATATCATATTGCTAAACAGGTGAT
TGATCAGTTAAATGCAGCATTAGATGTACATTTTCCTGAAGATGAGATAGGATTTATTGC
ATTACATATTGCATCTAATACAGAAGATTTATCTATGCATGAGATGACCTT GATCAATAAT
GTTATTAAAAAAGGTATAGATATCATTGAATCAGACCTTGTGACAACTGTT GATAAGGAA
TCATTACAATACCAACGTTTTATAAGGCACGTACAATTTTTAATTCGCCGATTAAGAAGA
AAAGAATATATACATGCACAAGATGATTTTGTGTCTATGATTAAAAATCAC TATCCGATT
TGCTATAACACAGCATATAAAATTTTAACTATGATACAAAAACAATTTGAT GTTAATATC
AGTGAGTCTGAAATTATATATTTAACATTACACATTCATCATTTTGAAGAA AGGATTAATC
AATCCTAA 



 

> mprF 
Function: protein coding sequence; lysylphosphatidylglycerol synthetase (core genome, variable) 
Best match: mprF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1365602:1368124] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 14713 … 17236; Length: 2523 bp 
Sequence: 
ATGAATCAGGAAGTTAAAAACAAAATATTTTCAATCTTAAAAATTACGTTT GCTACAGCT
TTATTTATTTTTGTAGTAATCACATTGTATCGGGAGTTATCTGGTATTAACTTTAAAGATA
CGTTGGTTGAATTTAGTAAGATTAACCGTATGTCCTTAGTTTTACTATTTATTGGTGGTGG
GGCATCGCTTGTTATTCTATCAATGTATGATGTGATTTTATCTAGAGCTTTAAAAATGGAT
ATATCCTTAGGCAAAGTTTTAAGAGTAAGTTATATCATCAATGCATTGAAT GCGATTGTA
GGTTTCGGTGGCTTTATTGGTGCAGGCGTTAGAGCTATGGTTTATAAAAACTATACGCAT
GATAAAAAGAAATTAGTTCACTTTATATCCTTAATACTTATTTCAATGTTG ACAGGTTTAA
GCTTATTATCATTGTTAATTGTATTCCATGTTTTCGATGCATCTTTAATTTTAGATAAGATT
ACATGGGTAAGATGGGTATTATATGTAGTGTCATTTTTCTTACCATTATTCATTATTTATTC
AATGGTTAGACCACCTGATAAAAACAATCGTTTTGTAGGATTGTACTGCACTTTAGTGTC
GTGTGTTGAATGGTTAGCAGCTGCAGTTGTATTATATTTCTGTGGTGTAATTGTTGACGCT
CATGTATCATTCATGTCCTTTATTGCAATATTTATCATTGCTGCATTATCAGGTTTAGTCAG
CTTTATTCCTGGTGGTTTCGGCGCTTTCGATTTAGTTGTATTACTAGGATTTAAAACTTTAG
GTGTCCCTGAGGAAAAAGTATTATTAATGCTACTTCTATATCGTTTTGCGTACTATTTTGT
ACCGGTAATTATTGCATTAATTTTATCATCATTTGAATTTGGTACATCAGCTAAGAAGTAC
ATTGAGGGATCTAAATACTTTATTCCTGCTAAAGATGTTACGTCATTTTTAATGTCTTATC
AAAAGGATATTATTGCTAAAATTCCATCATTATCATTAGCAATTTTAGTAT TCTTTACAAG
TATGATCTTTTTTGTAAATAACTTAACGATTGTTTACGATGCTTTATATGA TGGAAATCAC
TTAACGTATTATATTCTATTGGCAATTCATACTAGTGCTTGTTTATTACTTTTACTGAATGT
AGTTGGTATTTATAAGCAAAGTAGACGTGCCATCATCTTTGCTATGATTTCAATTTTATTA
ATCACAGTGGCGACATTCTTCACTTACGCTTCATATATTTTAATAACATGGTTAGCTATTA
TTTTTGTTCTGCTTATTGTAGCTTTCCGTAGAGCACGTAGGTTGAAACGCCCAGTAAGAAT
GAGAAATATAGTTGCAATGCTTTTATTCAGTTTATTTATTTTATATGTTAA CCATATATTTA
TTGCTGGAACGTTATATGCATTAGATATTTATACGATTGAAATGCATACATCTGTATTGCG
CTATTACTTCTGGCTTACGATTTTAATCATCGCTATCATCATAGGTATGATTGCATGGTTG
TTTGATTATCAATTTAGCAAAGTACGCATTTCTTCTAAAATTGAAGATTGC GAGGAGATTA
TTAATCAGTATGGCGGTAATTATTTGAGTCACTTGATATATAGTGGTGACAAGCAGTTTTT
CACTAATGAAAATAAAACAGCATTTTTAATGTATCGTTATAAAGCAAGTTC ATTAGTGGT
TCTTGGAGATCCGTTAGGTGATGAAAATGCCTTTGATGAATTGTTAGAAGCATTCTATAAT
TACGCTGAGTATTTAGGCTATGATGTTATATTCTATCAAGTTACAGATCAACACATGCCTT
TATATCATAATTTCGGTAACCAATTTTTCAAATTAGGTGAAGAAGCAATTA TTGATTTAAC
GCAATTTTCAACTTCAGGTAAAAAACGCCGTGGATTTAGAGCGACTTTAAACAAATTCGA
TGAACTTAATATTTCATTCGAAATTATTGAACCACCGTTTTCAACTGAATT TATAAATGAA
CTTCAACATGTAAGTGATTTATGGCTAGATAATCGTCAGGAAATGCATTTCTCTGTGGGTC
AATTTAATGAAGAATACTTATCTAAAGCGCCAATTGGTGTAATGCGAAATG AAGAAAATG
AAGTAATTGCATTTTGTAGTTTAATGCCAACATACTTTAATGATGCCATTTCAGTCGATTT
AATTAGATGGTTGCCAGAGTTAGATTTACCATTAATGGATGGTCTATACTTGCATATGTTA
CTTTGGAGTAAAGAACAAGGTTATACAAAATTTAATATGGGTATGGCAACG TTATCGAAC
GTTGGTCAATTGCATTATTCATATTTAAGAGAACGACTTGCAGGCCGTGTCTTTGAACATT
TCAACGGTCTATATCGTTTCCAAGGATTACGTCGTTATAAATCTAAATATAATCCGAATTG
GGAACCACGCTTTTTAGTTTATCGTAAAGATAATTCGCTTTGGGAATCACTTTCTAAAGTA
ATGCGTGTAATACGTCACAAATAA 
 

> msrA1 
Function: protein coding sequence; peptide methionine sulfoxide reductase A1 (core genome, 
constant) 
Best match: msrA1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1368327:1368836:r]RC (completely 
identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 17438 … 17948; Length: 510 bp 



Sequence: 
TTATTGCTTATTTTTGTATTCTTGGCGTATTTTTTGTTCTTCTGCATAGCGCTCTGGATTTTT
CTTATAAAAATCTTGGTGATAGTCTTCGGCTTTGTAAAATTGTGACGCGGGTAATATTTTT
GTTGCAATTGCCTTATCAGCATTAATCGTATTTTTAAGCTGCTCGATATAAGTCTCAGCGA
GTTCTTTTTGATGATCATTAGTGTAGAAAATAGCTGTTTGATATTGAGGACCACGGTCTTG
ATATTGACCCCCTGTATCTAATGGGTCAATGACTGAGAAAAATATTTCTAATAACTTATTG
TATGAGAATAATGCAACATCATATTGAATTTCAACAGTTTCTAAATGACCA CTCGTACCT
GATTTTACTTGTTCGTAAGTAGGATTTTCAATATGTCCGCCCATATATCCAGAAGTTACTT
TTTCTATGCCGTCAAAGGTGTCAAATGGTTTCGTCATACACCAAAAGCAACCTCCGGCAA
AATAAGCTGTATTAATATTCAT 
 

> msrR 
Function: protein coding sequence; regulatory protein msrR (core genome, constant) 
Best match: msrR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1368973:1369956] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 18084 … 19068; Length: 984 bp 
Sequence: 
ATGGATAAAGAAACTAATGACAACGAATATAGACGTCAAAGTGAACATCGC ACTTCGGC
GCCTAAGCGAAAAAAGAAGAAGAAAATTAGGAAATTACCTATCATTCTTCT GATTGTTGT
AATTTTACTTATCGCATTAGTTGTATATATTGTGCATAGTTACAATAGCGGTGTAGAATAT
GCCAAGAAACATGCGAAAGATGTTAAAGTACATCAATTTAATGGACCAGTA AAAAATGA
TGGTAAAATTTCTATTCTTGTACTCGGTGCAGATAAAGCACAAGGTGGACAATCAAGAAC
AGATTCTATCATGGTTGTTCAATATGACTTTATCAATAAAAAGATGAAAAT GATGTCTGTC
ATGCGTGATATTTATGCAGATATTCCAGGATATGGAAAACACAAAATTAAT TCAGCATAC
GCTTTAGGTGGTCCAGAGCTACTTAGAAAAACACTTGATAAAAATTTAGGAATTAATCCT
GAATATTATGCAGTAGTTGATTTTACTGGATTTGAGAAAATGATTGATGAA TTAATGCCA
GAAGGTGTACCAATTAATGTCGAAAAGGATATGTCGAAAAATATTGGTGTA TCTTTGAAA
AAGGGTAACCATAGGTTGAATGGTAAAGAATTACTTGGTTATGCAAGATTCCGTCACGAC
CCTGAAGGTGACTTCGGACGCGTGCGACGTCAGCAACAAGTGATGCAAACATTGAAAAA
AGAAATGGTTAATTTTAGAACAGTTGTTAAATTACCAAAAGTTGCAGGTAT TTTAAGAGG
CTATGTGAATACAAACATTCCTGATTCAGGGATTTTCCAAACAGGTTTGAGTTTTGGTATC
CGAGGTGAAAAAGATGTTAAGTCATTGACTGTGCCAATCAAGAACTCATACGAAGATGTC
AATACAAATACTGATGGTAGTGCATTACAGATTAATAAAAACACAAATAAA CAAGCTATT
AAAGACTTTTTAGATGAAGATTAA 
 

> txbi_msrR 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of msrR 
Best match: txbi_msrR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1369949:1370017] (completely 
identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 19060 … 19129; Length: 69 bp 
Sequence: 
AAGATTAAAAATAAACAAGGCGATTTCTATCATACTCAGATAGAAGTCGCC TTGTTCGTT
TTCAAAGAA 
 

> dmpI 
Function: protein coding sequence; 4-oxalocrotonate tautomerase (core genome, constant) 
Best match: dmpI_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1370044:1370232:r]RC (completely 
identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 19155 … 19344; Length: 189 bp 
Sequence: 
TTATTGATCTGACTTTCTTACGCCAGCCACACCATAATGGTTTGGTTTCATTTCTTCTATAA
CAACGTGAATTGCTTGTCTATTTGCCCCCGTTGTTTTTTCTACGGCGTCAGTTACTTCGCTA
ACTAAATTTTTTAATTGTTCATCCGAACGACCTTCTAATAATTTTACATTG ACGATTGGCA
TCAT 
 

> Q99UB7 



Function: protein coding sequence; DNA-damage repair protein (core genome, constant) 
Best match: Q99UB7_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1370377:1371639] (completely 
identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 19488 … 20751; Length: 1263 bp 
Sequence: 
GTGTATAATTATCATTTATTAGAAGATAGGGATGTTCTATGTATTGACCAA AAAAGTTTTT
TTGCGAGTGTTTCTTGTATTGAAAAGGGGCTAGATCCATTAGAAACAAAGCTAGCTGTTG
TTGCAGATACTAAGCGTCAGGGTTCTGTAATATTGGCTGCGACACCTAAATTAAAAGAAT
TAGGCATCAAGACAGGGTCGCGATTGTTTGAAATACCACATAGAAATGATATTTACATTA
TCAATCCAAGTATGCGTAAATATCTTAATGTTTCAGTTGCTATTTCTAAGATTGCATTGCG
TTATATTCCACCTGAAGATTTACACCAATATAGTATTGACGAATTTTTTAT GGATGTTACT
GATAGCTATCATAGATTTAGTTCTACAGTACATGCATTTTGCGAAAGACTTAAACGTGAA
ATTTATGAAGAAACAGGCATTTATTGTACTGTGGGCATTGGTTCTAATATGTTATTAAGTA
AAATTGCTATGGATGTTGAAGCGAAGCATAGTCAAAATGGTATAGCTGAATGGCGATATC
AAGATGTACCAACGAAATTATGGCCAATTCAGCCCTTGCGAGATTTTTGGGGTATTAATC
GTCGAACAGAAGCCAAATTGAATAAAAGAGGAATTTTTACTATAGGAGATT TAGCGAAA
TATCCATATAAATTTTTAAAAAAAGAGTTCGGTATTTTAGGTGTTGATATG CATCTACATG
CGAATGGGATAGATCAGAGTAAAGTACGTGAAAAGCACAAGATCAGCAATCCATCGATA
TGCAAAAGTCAAATATTAATGAGAGATTATCATTTTGATGAAGCAAAAGTA GTAATGCAA
GAGTTAATTGAAGATGTTGCTAGCAGAGTTCGAGCAAGAAAAAAAGTGGCAAGAACGAT
ACATTTTGCCTTTGGCTATAGTGATGAAGGCGGTGTACATAAGCAATATACTTTGAAAGA
TCCAACAAACTTAGAAAAAGATATTTATAAAGTAGTAATGCATTTCGCAGA TAAATTATG
TAATAAACAAGCACTATATCGTACGCTAAGTATATCTTTGAGTCAATTTAT TAATGAGGA
TGAGCGACAGTTAAGTCTGTTTGAAGATGAATACCAACGCAAACGTGACGAATGTCTAGC
TAAAACGATAGACCAATTACATTTGAAATACGGCAAAGGTATTGTGTCCAA AGCAGTATC
GTTTACAGAAGCAGGTACAAAACACGGCAGATTAGGTTTAATGGCTGGACATAAAATGT
AA 
 

> tyrA 
Function: protein coding sequence; prephenate dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: tyrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1371775:1372866:r]RC (completely 
identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 20886 … 21978; Length: 1092 bp 
Sequence: 
TTATTGGATATAACAATCAAAATCACTCAATGCTTGCATACCGCGTTCTCGGTCAGTAGG
GTTTTTGAAACTAATTTTTAAAGCACCGTATATATCTTCGCGTACTTCTAAGATTCTTAAG
TTGCTTATAGATATGTTATGTAAACTCAGGATATAAGTCACTTTACTTATCATACCTGATT
CATCCGGAATGTCTACATATAGATCATACGCAGTATTTAGTCCACCTAGTTGTTTAGCGGG
TAGTGCGTCGCGATACGATTTAGCTTGGGCAAAAAATGATAACAATTTTTCAGAATCATT
GCTTTCAATTAGTCTTTCTAAATCTTGAAACTGACTTTTTAGCTGTCGAATCATTTCTAAA
ATATACGTTTTATTACTCAAGGTGATATCTTTCCACATTTGTGCATTACTACTAGCTATAC
GAGTGATATCACGAAAACCACCAGCTGCAAGTTTATTAACTAAATGATGTTCTTGACCGT
TCTTTTGACTAACATGAACTAAACTAGATGCAACGATATGAGGTAAATGAC TTACGACGC
TTGTTACGTAGTCGTGTTCTTCAGCAGTAGTTACAATAAATTTAGCAAGAGTAGGTGATA
ACAGTTCTTTTAACGTGTTTGCTGCTTGCTCATTTCTTGGCTCATTGTAGACTAAAATATA
ATAAGCGTTTTCAAATAAGTGCTTTTTAGCATTTAGTACACCAGATTTATGACTACCAGCC
ATTGGATGACCACTGACTAAATGAATATTATGCTTTAATAAATTGCATTCG TGTTGCTGTA
TCATTGCTTTAGTACTACCAGTATCAGAAACAATAACACCAGGTTTAGTTGGCATATCTAT
AAGCTCGCTAAGATATTTATTTGTGATAGCAACAGGTGTTGCATAAATAATTACATCGGC
TTTTTTAATAGCTTCACTATAATTTAAACATTTTTCATTAATAATGCCGAT TGATTTAGCTT
TATCTAACTGAGAAGTATCTGCATCGTATGCAATAATATTAGTATTAGGGTTATGGTATTT
TATATTGCTAGCAAGACTTCCACCAATTAATCCAAGCCCAACAAATAAAAC TGTTGTCAT 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 



Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 23214 … 23223; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATGAACTAT 
 

> tbox05 
Function: noncoding RNA T-box leader element (core genome, constant) 
Best match: tbox05_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1374124:1374297] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 23235 … 23409; Length: 174 bp 
Sequence: 
AATTTTCTAAAGAAATAGTAGCAGATATGAAACGTAGCAAATAGAAAGCTA ATGGGTGA
TGGGAATTAGCACGCCATATCTTGTGAATTGGACTTTGGAAAACAATTGAATGAGTTTTG
AAAGTGAACATGAATTATGTTAACTAAGGTGGCACCACGGTAACGCGTCCTTACA 
 

> tbox06 
Function: noncoding RNA T-box leader element (core genome, constant) 
Best match: tbox06_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1374325:1374511] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 23436 … 23623; Length: 187 bp 
Sequence: 
ATTTAGACAAAATGTAGTAGTTAATTAAAGGTAGCAACAGAAAGTTAGTGG ATGATGTG
AACTAACACCGAGATTAATGAAATTGGGTTTTGTCTGCAACAGAAAAATTA TATATAGTA
AAGAGTGAACTATGAATATTTCGAATATTCGGTTAATTTAGGTGGTACCACGCGTCAGCG
TCCTTTAT 
 

> trpE 
Function: protein coding sequence; putative anthranilate synthase component I (core genome, 
constant) 
Best match: trpE_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1448894:1450300] 
Position: 032-contig_259_RC: 23665 … 25072; Length: 1407 bp 
Sequence: 
ATGGATATATTTTATAAAAAAATAAAAGCAAATGTAACGCCCGAAGTTTTA GCACAACTT
CATTCCAAGAAGATCATTTTGGAAAGTACAAATCAACAACAAACTAAAGGT CGCTATTCA
GTTGTTATTTTTGATATTTATGGCACTTTAACTTTAGATAATGATGTATTA TCAGTAAGTA
CTTTAAAAGAATCGTATCAAATCACTGAAAGACCGTACCATTATTTAACGA CTAAAATAA
ATGAAGACTACCATAATATTCAAGATGAGCAACTTAAGTCATTACCATTTA TATCTGGAT
ATGTTGGGACGTGTAGCTTTGATTTAGTAAGACATGAATTTCCTAAATTGCAATCAATAC
AATTAGAAGATCACAAGCAGCACGATGTAAGGTTATATATGGTTGAACAAG TTTATGTAT
TTGACCATTACAAAGATGAGTTATATATCATCGCGACGAATCAATTTTCAA ATTCAACAA
AATCAGATCTTGAGAATCGAGTTATTAAGTCTATCGAAGACTTAACTAAAA TCCAACCAT
TCATGCCTACACAAGATTTTGATTTTAAAACTAAAGAAATTCAATCAAACA TTTCTGAAG
AAAGATTTATCGAAATGATTCAGTATTTCAAAGAGAAAATAACAGAAGGGG ATATGTTCC
AAGTTGTGCCATCAAGAATTTACAAATATGCGCATCATGCTAGTCAGCATTTAAATCAAC
TTTCGTTTCAACTGTATCAAAATTTAAAACGACAAAACCCAAGTCCATATA TGTATTATCT
TAATATCGATCAACCATATATTGTCGGTAGTTCTCCCGAAAGTTTCGTAAGTGTCAAAGAT
CAAATTGTAACAACTAATCCTATTGCAGGTACGATTCAACGTGGTGAGACGACACAAATA
GATAATGAGAATATGAAACAACTACTTAATGATCCAAAAGAATGCAGCGAA CATCGTAT
GCTAGTTGATTTAGGACGTAATGATATTCATAGAGTAAGTAAAATCGGTACCTCAAAAAT
TACTAAATTAATGGTTATTGAAAAATATGAACATGTTATGCATATCGTAAG TGAAATCAC
AGGTAAAATAAATCAAAATTTATCACCAATGACAGTTATTGCGAATTTATT ACCAACAGG
TACCGTTTCAGGTGCACCAAAATTACGTGCAATTGAAAGAATATATGAACAATATCCACA
TAAACGAGGCGTTTATAGTGGTGGTGTTGGATACATAAATTGTAATCATAACTTAGATTTT
GCTTTAGCAATTCGAACGATGATGATAGATGAGCAGTATATCAACGTAGAAGCTGGTTGT
GGCGTTGTATATGATTCTATTCCTGAAAAAGAACTGAATGAAACGAAATTGAAAGCTAAA
AGCTTATTGGAGGTGAGGCCATGA 
 



> trpG 
Function: protein coding sequence; anthranilate synthase component II (core genome, constant) 
Best match: trpG_CC001_MW2-USA400_BA000033.21375957:1376523 [4_50ANF10END] 
Position: 032-contig_259_RC: 25068 … 25635; Length: 567 bp 
Sequence: 
ATGATCTTAGTTGTAGATAATTATGATTCCTTTACATATAACCTAGTGGATATTGTTGCTC
AACATACTGACGTCATTGTTCAATATCCTGATGATGATAATGTGCTGAATCAATCGGTGG
ACGCTGTTATTATATCTCCTGGTCCAGGGCATCCATTAGACGATCAACAGTTAATGAAAA
TCATATCAACCTATCAACACAAACCCATTTTAGGTATTTGCCTAGGTGCTCAGGCACTGAC
TTGTTATTACGGTGGAGAAGTCATTAAAGGCGACAAGGTTATGCACGGAAAAGTTGATAC
ACTAAAGGTTATATCGCATCATCAACATCTGTTATATCAAGATATACCAGA ACAGTTTTC
AATTATGAGATATCATTCATTAATAAGTAACCCTGACAATTTTCCAGAAGA ATTGAAAAT
TACTGGACGTACCGAAGATTGTATACAGTCATTTGAGCATAAAGAAAGACCGCATTACGG
TATTCAGTACCATCCTGAATCATTTGCTACAGACTATGGTGTCAAAATAATTACAAATTTT
ATTAATCTAGTGAAGGAAGGATGA 
 

> trpD 
Function: protein coding sequence; anthranilate phosphoribosyltransferase (core genome, variable) 
Best match: trpD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1376529:1377527] 
Position: 032-contig_259_RC: 25640 … 26639; Length: 999 bp 
Sequence: 
ATGACATTACTAACAAGAATAAAAACTGAAACTATATTACTTGAAAGCGAC ATTAAAGA
GCTAATCGATATACTTATTTCTCCTAGTATTGGAACTGATATTAAATATGA ATTACTTAGT
TCCTATTCGGAGCGAGAAATCCAACAACAAGAATTAACATATATTGTACGTAGCTTAATT
AATACAATGTATCCACATCAACCATGTTATGAAGGGGCTATGTGTGTGTGCGGCACAGGT
GGTGACAAGTCAAATAGTTTCAACATTTCAACGACTGTTGCTTTTGTTGTAGCTAGTGCTG
GCATAAAAGTTATAAAACATGGTAATAAAAGTATTACCTCAAATTCAGGTA GTACGGATT
TGTTAAATCAAATGAACATACAAACAACAACTGTTGATGATACACCTAACC AATTAAATG
AAAAAGACCTTGTATTCATTGGTGCAACTGAATCATATCCAATCATGAAGTATATGCAAC
CAGTTAGAAAAATGATTGGAAAGCCTACAATATTAAACCTTGTGGGTCCATTAATTAATC
CATATCACTTAACGTATCAAATGGTAGGCGTCTTTGATCCTACAAAGTTAAAGTTAGTTGC
TAAAACGATTAAAGATTTAGGCAGAAAACGTGCAATCGTTTTACATGGTGCAAATGGTAT
GGATGAAGCAACACTATCTGGTGATAATTTGATATATGAATTGACTGAAGATGGAGAAAT
CAAAAATTACACATTAAATGCGACTGATTATGGTTTGAAATATGCACCGAA TAGTGATTT
TAAAGGTGGTTCACCTGAAGAAAACTTAGCAATCACACTGAATATTTTAAA TGGTAATGA
TCGCTCAAGTCGACGTGATGTGGTTGTCTTAAATGCAGGTTTAAGCCTATATGTTGCAGA
GAAAGTGGATACCATCGCAGAAGGCATAGAACTTGCAACTACATTGATTGATAATGGTG
AAGCATTGAAAAAATACCATCAAATGAGAGGTGAATAA 
 

> trpC 
Function: protein coding sequence; indole-3-glycerol phosphate synthase (core genome, variable) 
Best match: trpC_CC005_ED98-hen_CP001781.1[1388305:1389087] 
Position: 032-contig_259_RC: 26640 … 27423; Length: 783 bp 
Sequence: 
ATGACGATTTTAGCAGAAATTGTTAAATATAAACAGTCACTTTTACAAAAT GGCTATTAT
CAAGACAAACTTAATACCTTAAAAAGTGTGAAGATTCAGAATAAAAAATCT TTTATAAAC
GCAATTGAGAAAGAACCAAGGCTAGCAATTATTGCAGAAATTAAATCGAAG AGTCCTAC
AGTTAATGACTTACCTGAACGAGATTTATCGCAACAAATCTCAGATTATGACCAATATGG
TGCAAATGCCGTGTCCATTTTAACTGATGAAAAGTACTTTGGTGGTAGTTTTGAAAGATTA
CAAGCATTGACGACAAAAACAACATTACCCGTATTATGCAAAGACTTTATT ATAGACCCG
CTTCAAATTGATGTTGCCAAACAAGCTGGTGCATCTATGATTTTATTGATCGTTAACATCT
TATCGGATAAACAATTGAAAGATTTATATAACTACGCTATATCGCAAAATT TAGAAGTGT
TAGTTGAAGTACATGATCGCCATGAATTAGAACGTGCCTATAAGGTTAATGCCAAATTGA
TTGGTGTAAATAACAGGGACTTAAAACGATTTGTCACAAATGTGGAACATA CAAATACTA
TTTTAGAAAATAAAAAACCAAATCATTATTATATTTCTGAAAGTGGTATTC ACGATGCAT



CTGATGTAAGAAAAATCTTGCATAGTGGTATCGATGGCTTACTAATAGGTGAGGCGCTTA
TGCGTTGTGACAATCTATCTGAATTTTTACCACAACTGAAAATGCAAAAGGTGAAGTCAT
GA 
 

> trpF 
Function: protein coding sequence; N-(5'-phosphoribosyl)anthranilate isomerase (core genome, 
variable) 
Best match: trpF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1378311:1378943] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 27422 … 28055; Length: 633 bp 
Sequence: 
ATGAAATTGAAATTTTGTGGCTTTACATCAATAAAGGATGTTACAGCGGCCAGTCAATTA
CCTATTGATGCGATAGGTTTCATCCATTATGAAAAAAGTAAAAGGCATCAA ACAATTACC
CAAATAAAAAAGTTAGCGTCTGCTGTTCCAAATCATATCGATAAAGTATGT GTCATGGTA
AATCCTGATTTAACAACAATTGAACACGTATTAAGCAATACGTCAATTAAC ACAATACAG
TTACACGGCACAGAATCTATTGATTTTATACAGGAAATTAAAAAGAAATAT TCAAGCATT
AAAATCACTAAAGCTTTAGCTGCAGATGAAAACATAATCCAAAACATAAAT AAATATAA
AGGGTTCGTAGATTTATTTATTATCGACACACCCTCAGTGTCGTATGGTGGTACCGGTCAA
ACATATGACTGGACTATTTTGAAGCACATAAAAGACATACCTTATTTGATA GCAGGAGGC
ATTAACTCTGAAAATATTCAAACAGTTAATCAACTTAAATTATCACATCAA GGTTATGAT
CTTGCATCAGGTATAGAAGTAAATGGGCGAAAAGATATAGAAAAAATGACA GCAATTGT
AAATATTGTGAAAGGAGATAGAGACAATGAATAA 
 

> trpB 
Function: protein coding sequence; tryptophan synthase beta chain (core genome, constant) 
Best match: trpB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1453276:1454490] 
Position: 032-contig_259_RC: 29112 … 29262; Length: 150 bp 
Sequence: 
GAAAGTGCACATGCACTGAGTTATGTTGAAAGACTAGCGCCTACGATGTCGAAAGAAGA
TATTATTGTAGTAACTATTTCTGGACGTGGCGATAAAGATATGGAAACAATTAGACAATA
TATGGCAGAGCGAGGTCTTGCAAATGACTAA 
 

> trpA 
Function: protein coding sequence; tryptophan synthase alpha chain (core genome, variable) 
Best match: trpA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1380143:1380871] 
Position: 032-contig_259_RC: 29254 … 29983; Length: 729 bp 
Sequence: 
ATGACTAAATTATTTATACCTTATATTATGGGCAATAAAGATTTGATTGAA AATGCAACA
TTGTTGAGTGAAAATGGTGCAGATATAATTGAAATTGGTGTACCTTTCTCTGATCCGGTTG
CTGATGGTCCAGTTATCATGGAAGCAGGTCAACAAGCGATTAAACAAGGCATAACGATA
GATTATATTTTCGAGCAATTAGAAAAACACGGTAATCAAATTAAGTGTAAC TATGTATTA
ATGACGTATTATAATATTATTTGTCATTATGGAGAACAAGCGTTTTTTGAA AAATGTCGAG
ATACTGGTGTCTACGGCTTAATTATTCCTGATTTACCATATGAATTATCGCAGCGTTTAAA
ACAACAATTTAGTCACTATGGCGTCAAAATCATATCGTTAGTTGCGATGACTACTGATGA
CAAACGTATAAAAGATATCGTATCCCATGCGGAAGGCTTTATTTATACTGTGACGATGAA
TGCGACAACAGGGCAAAACGGTGCGTTTCATCCAGAATTAAAACGAAAAATTGAGTCAA
TTAAAGCGATAGCCAATGTGCCAGTTGTCGCAGGATTTGGTATAAGAACACCACAACATG
TTGCAGATATAAAAGAGGTTGCAGATGGCATTGTCATTGGTAGCGAAATCGTTAAGCGAT
TTAAATCTAACACGCGTGAGGAAATCATTAAATATTTACAATCTATCCAAC AAACATTGA
ATAATTAA 
 

> femA 
Function: protein coding sequence; factor essential for meticillin resistance (core genome, variable) 
Best match: femA_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[7407:8669:r] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 30304 … 31567; Length: 1263 bp 
Sequence: 



ATGAAGTTTACAAATTTAACAGCTAAAGAGTTTGGTGCCTTTACAGATAGCATGCCATAC
AGTCATTTCACGCAAACTGTTGGCCACTATGAGTTAAAACTTGCTGAAGGTTATGAAACA
CATTTAGTGGGAATAAAAAACAATAATAACGAGGTTATTGCAGCTTGCTTA CTTACTGCT
GTACCTGTTATGAAAGTGTTCAAGTATTTTTATTCAAATCGCGGTCCAGTGATCGATTATG
AAAATCAAGAACTCGTACACTTTTTCTTTAATGAATTATCAAAATATGTTA AAAAACATC
GTTGTCTATACCTACATATCGATCCATATTTACCATATCAATACTTGAATCATGATGGCGA
GATTACAGGTAATGCTGGTAATGATTGGTTCTTTGATAAAATGAGTAACTTAGGATTTGA
ACATACTGGATTCCATAAAGGGTTTGATCCTGTGCTACAAATTCGTTATCACTCAGTGTTA
GATTTAAAAGATAAAACAGCAGATGACATCATTAAAAATATGGATGGACTT AGAAAAAG
AAACACGAAAAAAGTTAAAAAGAATGGTGTTAAAGTAAGATATTTATCTGA AGAAGAAC
TGCCAATTTTTAGATCATTTATGGAAGATACGTCAGAATCAAAAGCTTTTGCTGATCGTGA
TGACAAATTTTACTACAATCGCTTAAAATACTACAAAGATCGTGTGTTAGT ACCTTTAGCG
TATATCAATTTTGATGAATATATTAAAGAACTAAATGAAGAGCGTGATATT TTAAATAAA
GATTTAAATAAAGCATTAAAGGATATTGAAAAACGTCCTGAAAACAAAAAA GCGCATAA
CAAGCGAGATAACTTACAACAACAACTTGATGCAAATGAGCAAAAGATTGA AGAAGGTA
AACGTCTACAAGAAGAACATGGTAATGAATTACCTATCTCTGCTGGTTTCTTCTTTATCAA
TCCATTTGAAGTTGTTTATTATGCTGGTGGTACATCAAATGCATTCCGTCATTTTGCCGGA
AGTTATGCAGTGCAATGGGAAATGATTAATTATGCATTAAATCATGGCATTGACCGTTAT
AATTTCTATGGTGTTAGTGGTAAATTTACAGAAGATGCTGAAGATGCTGGTGTAGTTAAA
TTCAAAAAAGGTTACAATGCTGAAATTATTGAATATGTTGGTGACTTTATT AAACCAATT
AATAAACCTGTTTACGCAGCATATACCGCACTTAAAAAAGTTAAAGACAGA ATTTTTTAG 
 

> femB 
Function: protein coding sequence; aminoacyltransferase (core genome, constant) 
Best match: femB_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[6129:7388:r] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 31585 … 32845; Length: 1260 bp 
Sequence: 
ATGAAATTTACAGAGTTAACTGTTACCGAATTTGACAACTTTGTACAAAAT CCATCATTG
GAAAGTCATTATTTCCAAGTAAAAGAAAATATAGTTACCCGTGAGAATGAT GGCTTTGAA
GTAGTTTTATTAGGTATTAAAGACGACAATAACAAAGTAATTGCAGCAAGC CTTTTCTCT
AAAATTCCTACTATGGGAAGTTATGTTTACTATTCGAATCGTGGTCCAGTAATGGATTTTT
CAGATTTAGGATTAGTTGATTATTATTTAAAAGAGTTAGATAAATATTTAC AGCAACATC
AATGTTTATATGTTAAATTAGATCCGTATTGGTTATATCATCTATATGATA AAGATATCGT
GCCATTTGAAGGTCGCGAGAAAAATGATGCCTTAGTAAACTTGTTTAAATCACATGGTTA
CGAGCATCATGGCTTTACAACTGAGTATGATACATCGAGCCAAGTACGATGGATGGGCGT
ATTAAACCTTGAAGGTAAAACACCCGAAACATTGAAAAAGACATTTGATAG TCAACGTA
AACGTAATATTAATAAAGCGATAAACTATGGTGTTAAAGTCAGATTCCTTG AACGTGATG
AGTTCAATCTTTTCTTAGATTTATATCGTGAAACTGAAGAGCGTGCTGGATTTGTATCAAA
AACAGATGATTATTTTTATAACTTTATTGACACATATGGAGATAAAGTATT AGTACCATTA
GCATATATTGACCTTGATGAATATGTGTTAAAGTTGCAACAGGAATTGAATGACAAAGAA
AATCGTCGTGATCAAATGATGGCGAAAGAAAACAAATCAGATAAGCAAATG AAGAAAAT
TGCAGAATTAGATAAGCAAATTGATCATGATCAGCATGAATTATTGAATGC AAGTGAATT
GAGCAAAACGGACGGCCCAATTCTAAACCTTGCTTCTGGCGTTTATTTTGCAAATGCATA
TGAAGTGAATTATTTCTCTGGTGGTTCATCAGAAAAATATAATCAATTTAT GGGACCATA
CATGATGCATTGGTTTATGATTAACTATTGCTTCGATAATGGCTATGATCGTTATAATTTC
TATGGTTTATCAGGTGATTTTACGGAAAACAGTGAAGATTATGGCGTATACCGCTTTAAA
CGTGGATTTAATGTACAAATCGAAGAATTAATAGGGGATTTCTATAAACCA ATTCATAAA
GTGAAATATTGGTTGTTCACAACATTGGATAAATTACGTAAAAAATTAAAG AAATAG 
 

> tx_femB 
Function:  rho-independent terminator of femB (core genome, constant) 
Best match: tx_femB_CC008_COL_CP000046.1[1423390:1423448] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 32845 … 32904; Length: 59 bp 
Sequence: 
ATGTAAATGATGTTAGGGCTTATAGTTATTGATACTATAGGCTCTTTTTTATATGTTTT 



 

> cof 
Function: protein coding sequence; Cof-like hydrolase (core genome, variable) 
Best match: cof_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[4685:5451:r] (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 33522 … 34289; Length: 767 bp 
Sequence: 
ATGAGATTTGTCTTTGATATTGATGGTACGCTTTGTTTTGACGGCCGATTAATTGACCAGA
CTATTATTGATACATTGTTACAATTACAACATGCTGGTCATGAACTTATAT TTGCATCAGC
ACGTCCGATTCGTGATTTGTTGCCAGTTTTACCATCAGTATTTCATCAGCACACATTAATT
GGCGCAAATGGTGCTATGATTTCACAGCAATCAAAGATTTCTGTTATCAAACCAATTCAT
ACAGATACATATCACCATATCTTAAAAATAATTCAAAAGTATGAGTTAGAT TATATTATT
GATGATGATTGGAATTATGCTGCACAACTTGACGCTGAGAACGCGATTTTTGAGCGTTTA
GATCCACATAAGCTGGCAGTTTGTATTGATGTTGCAAATATCGACACACCAATCAAGATC
ATTTTATAAATATAGACCCGGCACAAATTACAACTATATTAGACGAGCTAA ATAAATACC
ATCAAGAATTGGAAATGATTCACCATTCAAATGAGTATAACATTGATATAA CAGCGCAAA
ATATTAATAAATATACTGCATTACAATATATATTTGATGCAGATGTTAAAT ATATAGCATT
TGGTAATGACCACAATGATATTGTCATGTTACAACATGCTAGTAGTGGCTATATTATAGG
ACCATCAGAAGCATACACACACGCAATATTGAAACTTGATAAAATCAAACA CATCAATA
ATAATACACAAGCTATTTGCAAAGTCTTAAAATCATATAAATAA 
 

> Q5HG42 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HG42_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1385765:1386238:r]RC (completely 
identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 34336 … 34810; Length: 474 bp 
Sequence: 
TTAATAAAATTCGTCCTCGAACATTTCTTCCTCTTCATCTAATCCAAATAATTCTGCCATTT
CTCCATGTTCAATTAACATGTTTAAATATGCATCGCGGAGTTCTTCTTCACTCATATCATT
AATCATTTCTTTAAGACTATCAATCCACATATTTCTGCGTAATTGATAGTCTTCTTCAACTT
CGTTTAACATCATTATATGTTTATTTGCTGCTTCTGGACTAGCTGTAAAGAGTAATGCAAT
CATATGTTTACATATCACTCGTCTTCCATCAGCATGAGGACAATTACATTTGGATTTTCTA
GGATGTTCCATATCAATATAACAACGATATACTTTGTTGCCACTGCCCTTTACTTCAGCCT
CATGCTGCGTTTCTGAAAATGATTTTAAGTTAATGACGCATTCACTTTGATAATAATTAAA
GCCTCTTTCTATAGAACGAATACTTGCAATATCAAGTAATCCCAT 
 

> opp2F 
Function: protein coding sequence; oligopeptide transport ATP-binding protein (core genome, 
variable) 
Best match: opp2F_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[3339:4040]RC (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 34933 … 35635; Length: 702 bp 
Sequence: 
CTAATATGAAAATGCTTGCACTAATTCTTTTGTATAAGGGTGTCTATCAACATTAAATAAT
TCCTCTATTGCAAAATCATCGACTATCATGCCATCCTTAAGAACGATAATTCTATTAACTA
AGCGTTGTAACACGGATAAATCATGAGAAATAACGATAAAATGATTTAAGT TCGTAATCG
TTTGCGCTTTTAATATATTGATTACATTTTGTTCAGCTATAACATCTAAAT TTGAAGTTATC
TCATCACATATTAAAACGCGAGGCTGTGCTAATAACGAACGCATGACATTAAATCTTTGT
AATTGTCCGCCACTCACTTCGCTTGGTAATTTAGTCAATAATTGCGCGTTTAACTCAAAAG
TAGATAAATGTTGTAATAATAATTGATCCTGAGCAGTATTATCAGTTAGGC CTCTGTAATA
ATATAACGCTTCTTTTAATGAGGTCTCAATCGTCCAATCAGGGTTAAAGCTAGTTAAAGG
GTGTTGGAAAATCGGTAACACAGCATTGTCACTTAAGTAAATTTCTCCTTTAACAGGTTTA
AACAAGCCAAGAACCAATGAAGCGAGCGTACTTTTACCACAGCCACTTTCGCCTAAAATA
CCAACATTTTCTCCATCGGGTATAGTAATATTGATATCTTGTAGCACCATCTGCTTTTTATT
ATAACCAAAAGTCACATGTTTTAATTCAATCAT 
 

> opp2D 



Function: protein coding sequence; oligopeptide transport ATP-binding protein (core genome, 
variable) 
Best match: opp2D_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[2573:3346]RC (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 35627 … 36401; Length: 774 bp 
Sequence: 
TCAATCATAGTAATCCCTCTTTAATTGTGTTCTATATTTAATTAGACGTTCAGTATACGGA
TGCAAATGCTCATACTTGAAATGATTAATATTACCTCGTTCAATGATTTGACCTTCTTTTA
AAACATAAATGTACTGACAATATTTCAATACATGACTTAAGTTATGTGTGA TAATAAATA
ATGTTTGACCATGTTCTAATACAATATGCTGTAATAAATCCATCACTTGATTACCGTTCAA
AGCATCCAATGATGCAACTGGTTCGTCTGCAATGATTAATTTAGGCTCCAACATGAGAAC
GCTTGCTATGTATACGCGTTCAAGTTGGCCCCCAGAAAGTTGGAAACTATATTTATTTAAT
ATATCTTTGCTTTGTAAATTAACCCACGACAAAGCCTTATCAACTTTGGACAAAGCCTCTT
CTTTACTACCTTTATAATGCTTACGATAAATCGCAGTTAACTGTTTACCTAATTTAGTATG
GTCGTTAAAACTTTCTGCATAATTTTGGGAAATATAGCCAATTGTATGACCATAATATTGA
CTCAATCTACTAACATTTTCTCCATCAAATTGGTATGAATCATACGTGCAGGTTAAATCAA
ATGGTAAATATTCAAGTAAGGCTTTAGCAATCAAACTTTTTCCAGCGCCGCTCTCTCCAAT
CAAGGCATTAATCTGTTGACTAAAAATTTTCAAATCAATCCCTTTAATAAG TGATTTCTCA
CTAGTATTCTTTATTGTTAAATTTTGTATATCAATGAGACTCAT 
 

> opp2C 
Function: protein coding sequence; oligopeptide transport system permease protein (core genome, 
variable) 
Best match: opp2C_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[1756:2586]RC (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 36387 … 37218; Length: 831 bp 
Sequence: 
TCAATGAGACTCATCATATTCACCCCGTTGTTTCAGCAATCTATCTCTTAGCGCATCTCCG
GTTAAATTAAAAATTAAAATAGTTATAGCAATGACTGAAGCAGGTGCAATC AACATAATT
GGATGAGACGAAATAAAATCACGACCTTGTTGCAACATAGCGCCCCACTCTGGTGTTGGC
GGTTGTGCACCTAACCCAATAAATGATAGTGAACTTATATATAGAATGATT TTACCGAAA
TCAACGACCATCAAAACGATAATAGCCGGTATAATTTTAGGTGTTAAATGA CGTATTAAT
ATTGTTCTTGTAGGTACATGAAATAATTGTGCCATTTTTATATAAGGCTTATTCATTTCGCT
ATTAACTATACTTCTAGTCAACCTTGTGTAATTCATCCATTTTATTACTGTAATTGAGATA
ACTAAATTCCATAAAGATGGTTGAAAAAAGCTTGCTAAAGCAATCATGATG ATAAATTCT
GGAATACTTAGACCAACATCAATAAACCTTAACACTAATCGTTCAATCCAC CCTTTTTTAT
ATCCGGCAAATAGACCTAGTGTAACACCTATGACAACGATAGCTATTAATGTTAAAACAG
TAACAAACAATGTTGAACGTGCACCGATAATAATTCGGGTAAATAAATCTC TCCCATAAT
CATCAGTTCCTAATAAATGCAACCAACTAATAGGTTCAAAAGTTTGTGATA AATTGACTT
TGGTTGCATTTTCACTACTGACAAAGAATTGCAGTACAATTACCACAAAAA TAAATGCAA
CGAATACAAAAAATATCAGGTTATTTTTTGAAAATATTTTATGCAT 
 

> opp2B 
Function: protein coding sequence; oligopeptide transport system permease protein (core genome, 
variable) 
Best match: opp2B_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[777:1763]RC (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 37210 … 38197; Length: 987 bp 
Sequence: 
TTATGCATGACGGTCACTACTTTCTGATATCAATGGTGTATTGGTTTTGTTTTTTGGATTTC
CTAATTGTAAACGCTGCTTCGGATCAAGTAATAACGTTAATAAATCAGCAA TCGTATTGA
TAATAACAACGAAGAAGCCAATAAATAACACGCATCCTTGAATAACAGGAT AATCTCGA
GATTTAATACTATCCATTAATAGATAACCAATACCAGGTATATCAAATAAA TTTTCAATC
ACTACAGTACCACCTATTAGACTGCCAAGTGAAATCCCTAGTAATGGGATAATCGGCAAA
ATTGTTGGTTTTAGTAAATCATGAATTAAAATATAACGTTCATTCATACCG CGTAATCTTG
ATGCTTGTACGATATTACTTTGCAATAACATCAATAAATTAGAACGCACTA AACGAATGA
TGTATGCACACATACCTAAAGATAGCGTGATTACAGGTAATATAAACTGACTTAGTATAA
CGCTATCTATATTCATTAAATTTGTGACAATAAATAATAAAATAATACCGA TAAAGAACG



CTGGTAAACTAATCGATAGTGTTGAGATCACTCTAATCACTTTATCCGTCCACTTATGAAA
TCGTTTGGCTGCTATAATGCCGAGCGGTATAGATATGCATAACGACACTACTAATGTTGA
ACAAGATATGAGTAATGTTATGGGTGCATAGTTGAATAATATCTGTGTTACCGGTTCTTTT
GATTCAAAACTTTTTCCTAAATTAAAATGTAATAAATGATTCATCCAATGC CACCACTGTA
CCAATAAAGAATCATTTAATCCCAATTTATCTTTGGTTGCATTTATTTGTTCCGTCGACAC
TTGTGCTACATCAAGATGTAATATTTTATCAACAGGATTGCCTGGTGATAATTTCATTAAA
ATGAATGTAAGTGTAGAAATAACAAATAAAACAACTATCATTTGCATCAGT CTATACAAC
ATAGACTTAATTATGAACAT 
 

> Q5HG37 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HG37_CC001-ST772_118_AJGE01000002.1[129:473]RC (completely identical) 
Position: 032-contig_259_RC: 38500 … 38845; Length: 345 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTATCTTTACGGCGAAGTTCAGCGCCCTCATAGCCGTATTTTTCAATTTGCTTTT
CTAATTTACGCGCTTTTCTTTCTTTACGCCAATTTCTAGTAAAATACCATAATAGAAAACT
AATTAATAAACTCATGATCGCTAAAAATGCAGCGTATCCTAATAATGGTTG ATATTTTAT
ATCTTGAAAATTTGGAATAAAAAATGCAAGCACACCTAATATAACAAATGT AATTACTGC
AGATACAAACCATTTATTTAAAACTAAGCAACAGAATATTGTTAATAAAAT CATTATTAA
TGTTGTGATCCATAAATAATTAGGTATATCGAATAATGTCAT 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_FM207105.1[6418:7045]RC  
Position: 033-contig_261_RC: 18 … 48; Length: 30 bp 
Sequence: 
AGATCTGAAGAGACCTGCGGTTCTTTTTAT 
 

> pepF2 
Function: protein coding sequence; oligoendopeptidase F/M3 family (core genome, variable) 
Best match: pepF2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1464866:1466680] (completely identical) 
Position: 033-contig_261_RC: 197 … 2012; Length: 1815 bp 
Sequence: 
ATGTCTCAAGGTTTACCTTTAAGAGAAGATGTTCCTGTTTCAGAAACATGGGATTTAGTA
GACTTATTTAAAGATGATCAACAATATTATGAAAGTATTGACGCTCTAGTA CAACAAGCA
AATCAATTTCATCATACATATGCAACAACATTAAATTCAATCGAACAAATT AATACTGCT
TTAGCTGAATTAGAAAATATTTTAATTGCCTTAGATCGCTTAAGTAATTAT GCAGAACTAC
GTTTAAGTGTAGATACTAGTAATATCGAGGCACAAGTATTGAGCGCTAAATTATCTACTA
CATACGGTAAAATTGTTAGCCAATTATCATTTGTAGAGTCAGAAATACTTGAATTACCAG
AAGAAATACTTCAACAATTAGAAGAATCATGTCCATATCAACACTATATTA AACAGTTAA
TAAAACAAAAGCCATTCCAATTATCTGCGTCGGTAGAACAAGTATTAGCAA CTTTATCAC
CTACGCTAAACAGTCCTTACGATTTATACGGCACGACAAAAATGCTAGATATTACATTCG
ATTCATTTGAACATGATGGTACAACGTACCCTGTCGACTATGCTACGTTTGAAAATGATTA
TGAAGATAATAAAGATCCTGAGTTTAGACGTAAAAGTTTCAAATCGTTTAG CGATGGGAT
TCGAAAATATCAGCATACTACCGCGGCTACATATAATATGCAAGTACAACAAGAAAAAA
TTGAAGCTGATTTACGTGGATTTGAATCAGTCATCGATTATTTATTACATAGTCAAGAAGT
AACGCGTGATATGTTTGACCGTCAAATCGATATGATTATGCGTGACTTGGCACCAGTTAT
GCAGAAATATGCTAAACTTTTACAACGTATTCACGGATTAGATAACATGCGTTTTGAAGA
CTTGAAGATTTCTGTAGACCCTGATTATGAACCAGAGATTTCAATTGAAGACTCAAAAAA
TTATATTTTCGGTGCGTTAAGTGTTTTAGGTGATGACTATACAAACATGTTACGTGAAGCA
TACGATCAGCGATGGATTGATTTTGCACAAAATAAAGGTAAAGATACAGGCGCATTTTGT
GCAAGTCCATACTTTACACATTCATATGTGTTTATTTCTTGGACTGGTAAAATGGCTGAAG
CATTTGTCTTAGCACATGAATTAGGTCATGCAGGTCATTTTACATTAGCTCAAAAACATCA
ACCATATCTTGAATCAGAAGCATCAATGTACTTTGTTGAAGCCCCTTCTACAATGAATGA
AATGTTGATGGCCAATTATTTATTTAACACAAGTGATAATCCAAGATTTAA GCGTTGGGTT



ATTGGCTCAATTTTATCTAGAACATATTATCATAATATGGTTACCCATTTA TTAGAAGCTG
CTTATCAACGTGAAGTGTATCACAAAGTAGATCAAGGTGAATCTTTAAATGCGCCGACAT
TAAATGAAATAATGCTAAATGTTTATAAACAATTTTTTGGAGATGCAGTAG ACATGACTG
AGGGTGCTGAATTAACATGGATGCGTCAACCTCATTACTATATGGGATTATATTCGTATA
CGTATTCTGCTGGCTTAACAATCGGAACTGTCGTTTCTCAAAAGATTAAAAATGAAGGCC
AACCAGCTGTTGATGCTTGGTTAGAAACATTGAAAAAAGGTGGTAGTGTATCACCTGTCG
AACTTGCAAACATTGCAGGTGTAGACATTACTACAGAACAGCCACTTAAATCTACAATTC
AATATATTTCTGATTTAGTCGATGAAGTTGAAAAATTAACAGATGAAATTG AGCAAGCAA
ATAACTAA 
 

> txbi_pepF2 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of pepF2 and phoU 
Best match: txbi_pepF2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1466699:1466764] (completely 
identical) 
Position: 033-contig_261_RC: 2030 … 2096; Length: 66 bp 
Sequence: 
GTAGAACAATATAAACCAAGATTTTCACATTACTAATTGTGAGAATCTTGG TTTTTTTGAG
GGTTT 
 

> phoU 
Function: protein coding sequence; phosphate transport system regulatory protein (core genome, 
constant) 
Best match: phoU_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1392431:1393072:r]RC (completely 
identical) 
Position: 033-contig_261_RC: 2151 … 2793; Length: 642 bp 
Sequence: 
TTATTGTTCGTAATGTGTACCTGTTAAATAAAAATAAACACTTTCAGCGAT GTTAATAATA
TGATCACCAATACGTTCTAAATGTCTTGCTGCTAAATGAGCTTGTGCAGCGACAAATGGA
TCGTTATCAATAAGATACGTTGCGTTAATAATATGACTATATAAGTCATCG ATATCTTCAT
CACGCTCAATTATTTCTCTTATTAATACGGTATCTTTCTTTTTAAATGCTTGATCTAAGTCC
TTTAACATTAACATAGCTAATTTACCCATTGTCTTTAAACGGGTTAACACA TAATCATCTG
TAATCTTTGTACGCAATCGAATATTGGCAATACTCGATGCATTATCTCCTATTCTTTCTAA
ATCGGAGGCGATTTTTAATGAAGAAATCATCATACGCAAATCACTCGCAATGGGCTGTTG
CTTTGTAATTAACATGATAACTCGCTCATTAATATCATAATTTAATTGATT GATATGTTTA
TCGTTTTTAACTGTTTGTCGTGCAAAGCCTCTATCGTCAATACTTAATGATTTTATACCATT
TTCAATACTCACATAGACATTTGCACCTAACCGACGTAATTCCTTTATTAAATCATCAAGT
TGCTCCTGATATCGCTGTCTAATTATTGCCAT 
 

> pstB 
Function: protein coding sequence; phosphate import ATP-binding protein (core genome, constant) 
Best match: pstB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1393079:1393930:r]RC 
Position: 033-contig_261_RC: 2799 … 3651; Length: 852 bp 
Sequence: 
TCAACCAAACCTTCCTGAAATATAATCTTCTGTTTTCTTGTTTGATGGGTTAGAGAAAATT
TTATCAGTATCATCATATTCATTGACATAACCATTTAAGAAAAATGCAGTT TTATCTGATA
CACGAGCTGCTTGTTGCATATTATGTGTAACCATAATAATTGTATACTTTTCTTTTAGTTCT
TGAACCAACTCTTCTACTCTTAATGTTGAGATTGGATCTAATGCTGATGTCGGTTCATCCA
TTAAAATAACTTCAGGTTCAATTGCTAAACAACGCGCGATACAAACACGTTGTTGTTGCC
CACCGGATAAACTATATGCATTTGTGTGCAACCTATCCTTTAATTCATCCCAAATTGCAGC
GCCACGTAATGATTTCTCAACGATTTCATCAAGAACTTTTTTATTTTTAATACCGTGAATC
TTTGGACCGTAAGTAATATTATCGTATATTGATTTTGGAAATGGATTAGGTTGTTGAAAGA
CCATGCCCACATTTGTACGTAATTGTTCTTTAGAATATTTTTGATCAAAAATGTCTTGATC
TCGATATAATATTTTACCAGCTGTTTTCACAGAAGGTACTAACTCAACCATTCGATTCAAA
GTTTTAATATATGTTGATTTGCCACAACCAGATGGACCTATAATGGCAGTAATTTGGTTTT
CATAAATATCTAAATTAATATTTTGTAATGCATGATTTTCGCCATACCATA AGTCTAAATT



TTGTGTTGAATATATAACAGAATGTGAGTTTGTATCATCTGGTGTTTTATGATGACTTTGT
GAGACATCAAACGTATGACTTTGAGATATTTGTTTAGTTTGTGCAAGTGTTTGCGCCAT 
 

> pstA 
Function: protein coding sequence; phosphate ABC transporter/permease subunit A (core genome, 
variable) 
Best match: pstA_CC001-ST772_118_AJGE01000027.1[3642:4559:r]RC (completely identical) 
Position: 033-contig_261_RC: 3697 … 4615; Length: 918 bp 
Sequence: 
TTAGAATTTTTTACTAAATTTGTTACGTAAAATAATCGCAACGCCATTCAT TAAGATTAAG
ATAACTAGTAAAACGATAATGCCTGCCGATGCAACATTCTGGAATTCTTCTTGAGGCATT
TTCGCCCAAGTAAATATTTGGATTGGTAATGCTGAAAATTGATCCAATATACTTCTAGGTG
TTGCCAATAATATAGTCGGTATACCGATTAGCACAAGTGGCGCTGTTTCTCCCAGTGCTCT
TGAAAGAGACAAAATGAATCCAGTTAAAATACCAGGTAACGCTGCTGGTAA GACAACAC
GTCTTATCGTTTGCCATTTATTAGCACCTAAACCATAAGAAGCTTCGCGTACTGAGTTAGG
TACAGCTCTAATTGCTTCCTGACTTGAAACAATAATAATTGGTAATATCAGTAAGGTCATT
GTTAGCGCTGCTGCCAATATACTGTTACCCATTTTCAAGGCTTCAATCCCCGCACCACCAA
CGAACAAAGTGTAACCTAATAACCCAAATACAACTGATGGTACACCAGCTAAATTGGAA
ATACTGATTTTAACAAACTGAGTAAATTTGTTGTTTTTCGCATATTCTTCTAAGTATATAG
CTGTACCTATTCCTAGGATGATTGATAATGGAATGATACTTAACATTAACCAAAGTGAAC
CGATTAACGCGCCTTTAACGCCAGCCATAGATGGTGTTGAAGAAGAAAAATTAGTGAAA
AATTGTAAATTTAAATGACTTACCCCTTTAATCAATGTTTGAGTTAACAAC GCAATAAGTA
CGACAAGTCCTAATAATGTACATGCTAAAAATATGAGTTTGAACACTTTAT TTTTAACCGT
TCTGGATGATAAATGTTTTTGGACAAGTTGTTGATCGACGAGTGATTGTCTATTATTATCT
GTCGTTTCCAT 
 

> pstC 
Function: protein coding sequence; phosphate ABC transporter/permease subunit C (core genome, 
variable) 
Best match: pstC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1394896:1395822:r]RC (completely 
identical) 
Position: 033-contig_261_RC: 4616 … 5543; Length: 927 bp 
Sequence: 
TTAATACTCCTCCCTAAAACGCTTAGAAATCCACTGAGAAAGTAAATTCAT GATTAAGGT
AAAGATAAATAGTGTGAACCCTACAGCATAAATACTGTAATAAATATTTGA TCCAAATGT
TGCATCACCTGTCGCTATCTCAACAATATATCCAGTCATTGTTTGAATCGAACTTGTTAAA
CTTAATGAAGCTGTTGGCGAACTACCTGCCGCTAATGATACAATCATCGTTTCTCCAATTG
CTCTTGAAATCGCGAGAACGATTGAAGCTACAATACCTGATGTTGCTGCGGGAAGTACGA
CTTTAGTTGCTACTTCTAATTTAGTTGCTCCAAGTCCATAGGCACCTTCTCGAATTTTATTT
GGTACAGATGCCATTGCATCCTCACTCAAACTTGTGATGAGAGGGACAATCATAATACCG
ACAACTAAGCCGGGACTTATAGCATTAAACTCTCCAAGACCTGGTATGAAAGATCTTAAT
ACTGGTGTAACAAAGGTTAATGCAAAGAAACCAAACACAATTGTTGGTATT CCTGCTAAA
ATTTCTAATATCGGTTTAATTATGCGTCGTGCACGGTCACTTGCATATTCACTTAAATAAA
TTGCTGCACCAAGCCCGACTGGAACTGCAAATATAGTCGCAATAACTGTGATTTTTAAAG
TCCCTATTATCAATGCCCAGATACCAAACTTAGGGTCTGAACCGGTAGGATTCCAAGTAG
TAGAAAATAGAAATTCAGTTATTGGAATTCTGGTGAAAAAAGTGATGGTTT CTAAAAGCA
ATGTGATTAATATACCTAGTGTTGTTAAAATGGAAATCGCTGAAATTGCGGCTAAAATAA
CTGGTATAATTTTGTCATTATGCTTCCCTTTTTTATTATTATTTTTTTCGATTAAAGCTTTAA
CATTAGTAGATGAAGTCAT 
 

> pstS 
Function: protein coding sequence; phosphate ABC superfamily ATP binding cassette 
transporter/binding protein (core genome, constant) 
Best match: pstS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1396013:1396996:r]RC 
Position: 033-contig_261_RC: 5733 … 6717; Length: 984 bp 



Sequence: 
TTATTTTTTGTCTTCAGACTTTTTATCATCAGATTTCTTGTCGTCTGATTTTTGATTTTTATC
AATAAATGCTTTTAAATCATCTAATTGTGATTTGTATGTTTTCTCTGGTGCTGCTACATATC
CAGCTTCTTCAGCTGCTTTACCTTTATCTTCTAAGACGAATTTGATAAATTCTGACATTACT
TTATTATCTTTCAATGCTTTTTCATTTACATAAATGAATAATGGTCTACTT AATGCATAAG
AGTTATCTTGAATTGTTTTTTTCGTAGGCTCTGTTGCTTTACCATTTTCATCTTTGATTTTAA
CTTCTTTTAATTTATCTTTATTTTGAACGTAGAAGTTATATCCAAAGTATC CGATTCCCTCT
TTGTTTTTCGTTACAGAAGAAACGATAGCATTTGTATCAGCATTTTTTTCTGCTTTAATATC
TTCTTTATTCATTACTTCATTTTCAAAGAAGTCATAAGTACCATGACTTGAGTTTGGTGAT
ACAGCATTTATTTTTTTATCTGGCCATTTACTATTAACATCTTTCCATGTTTTAGCTTTTCC
AGAATAAATTGCTTTTAATTGCTGTTTGTCTAATTCATCCACAAAATCATT TTCTTTATTTA
TAGCAACCGTTACACCATCTTGCGCAATTTTGAATTCTTTGTATTTGATATTCTTATCTTGT
AATTTTTGCTTCTCTTCATCTTTAATTGGTCTAGAAGCATCAGCGAAGTCGATATCTCCTG
CAATGAATTTTTGGAAACCAGCACCTGTACCAGCTTGTCCTGCTGAGATTTTAGCATCCGA
GTGATCTTGAGCCCATTTTTCATTTAATTTCTCCACAATTGGTGCTACTGTTGATGAGCCA
TCACCTTTAGCTTCCCCTTTTAAATCACTATTACCACTGCCACCATTACCGCCACCACAAG
CACCTAATAATAGTGTTGCACCTAAAGCTGTAGTACCAACAAATTGCCATTTTTTCAT 
 

> txbi_universal1 
Function:  bidirectional rho independent terminator 
Best match: txbi_universal1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1397234:1397306:r]RC 
(completely identical) 
Position: 033-contig_261_RC: 6950 … 7023; Length: 73 bp 
Sequence: 
TAAATCCCTAAAAAAACAGCAGTAAGATAATTTTCAATTAGAAAATATCTT ACTGCTGTT
CTCTATTTATACA 
 

> tnpIS1272 
Function: protein coding sequence; transposase of insertion element IS1272 
Best match: tnpIS1272_trunc_CC075_MSHR1132_FR821777.2[2351735:2352717] 
Position: 034-contig_264_RC: 7 … 37; Length: 30 bp 
Sequence: 
TAAACGAGAGCTAGGTTTTGTATTAATGGC 
 

> tx_universal3 
Function:  bidirectional rho-independent terminator 
Best match: tx_universal3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1397772:1397835:r]RC (completely 
identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 83 … 147; Length: 64 bp 
Sequence: 
ATACATATCAAAAAAGCTAATTTCCATCAAATAATTAATAGAAATCAGCTT TTTTACATTG
CCT 
 

> cvfB 
Function: protein coding sequence; conserved virulence factor B (core genome, constant) 
Best match: cvfB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1472360:1473262:r]RC (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 284 … 1187; Length: 903 bp 
Sequence: 
TTATTCTTTTGAGTCAATTCGACTCCAACCTTTTTTAGTTAAAGTGATTTTACCTGTTTCTA
TATTAATAATCTTCTGTTTATATAAGTGACCGATTGCACGTTTGAATGAACCTTTACTCAT
ATTGAATACTTCTTTAATCGCTTCAGGGCTTGATTTGTCCCAGAATGGTAATTCACCATCA
TATTCAACTAGTAAATCAAAGATGACTTGGCCGTCATCGTCTAAACGTTCATGTGCAAGT
GGTAAAAATGAACCATTTAACTCACCTTTATCATTATGCCCGATAATTCTAACTTGAACAG
ATTCACCTAATCTTGGTTCAGCTTTACGTTCTGATTCATGTACGAAAATTTTGTAACCTGA
TTCGCTTAATAAGAAGCTACCAATTCGTAATACGCGGTAAGGTTTGGCTTCAATGACTTC



GTTTTTTAAATTATCATCGTGTACAGGTGTAAACATATTTTCTACAACAGA TTCACTCGCT
AAACGTCCATACATATGATTCTCACGGTCAATTCGTAATGTAACTAGCAAATGATCACCA
GGTTGTGGCCATAGTGATTTCACTTTTGGTAAATCTTCCCATGGTACTAACACTTCACGGG
GTAAACCAACATCTATACGTGCCCCATCGCGATCCGTTTTAAGTACTTTAGCAAAATCAT
ATTTATCTTTCGTAATATCAGGCATATTTTGAGTTGCAAATAATTCACCTGAACGGTTTGG
ATAAATGAAGAAACTATATTCTTCACCTACTTCTAATTCATCATCATCGTT CATTTCTGAT
TGGTTTAACTTTACGTTTTCACCGTTTGGTCCTTTTAAAAGGTAAGTTGAGCCTTGTAACC
CTACTACTTCAAGGAATTCTATAGAACCTACTATATCTTTGTCTAATGCCAT 
 

> ykpA 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/ATP-binding protein (core genome, variable) 
Best match: ykpA_CC001-ST772_118_AJGE01000012.1[28773:30374:r] (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 1333 … 2935; Length: 1602 bp 
Sequence: 
ATGTTACAAGTAACTGATGTGAGTTTACGTTTTGGAGATCGTAAACTATTTGAAGATGTA
AATATTAAATTTACAGAAGGTAATTGTTATGGATTAATTGGTGCGAATGGT GCAGGTAAA
TCAACATTCTTAAAAATATTATCTGGTGAATTAGATTCTCAAACAGGACAT GTTTCATTAG
GGAAAAATGAACGTCTAGCTGTTTTAAAACAGGACCACTATGCTTATGAAGATGAACGCG
TGCTTGATGTTGTAATTAAAGGTCACGAACGTCTTTATGAGGTTATGAAAGAAAAAGATG
AAATCTATATGAAGCCAGATTTCAGTGATGAAGATGGTATCCGTGCTGCTGAACTTGAAG
GTGAATTTGCAGAAATGAATGGTTGGAATGCTGAAGCTGATGCTGCTAACCTTTTATCTG
GTTTAGGTATCGATCCAACTTTACACGATAAAAAAATGGCTGAATTAGAAA ACAACCAAA
AAATTAAAGTATTATTAGCGCAAAGTTTATTCGGTGAACCAGACGTACTAT TACTGGATG
AGCCTACTAACGGTCTCGATATTCCAGCAATCAGTTGGTTAGAAGATTTCTTAATTAACTT
TGATAATACTGTTATCGTAGTATCGCATGACCGTCATTTCTTAAATAATGTATGTACTCAT
ATCGCTGATTTAGACTTCGGTAAAATTAAAGTTTATGTTGGTAACTATGATTTTTGGTATC
AATCTAGTCAGTTAGCTCAAAAGATGGCTCAAGAACAAAACAAGAAAAAAG AAGAAAA
AATGAAAGAGTTACAGGACTTTATTGCACGTTTCTCAGCTAACGCTTCTAAATCTAAACA
AGCAACAAGTCGTAAAAAACAACTTGAGAAAATTGAATTAGATGATATTCA ACCATCATC
AAGAAGATATCCTTTCGTTAAATTCACGCCTGAGCGTGAGATTGGTAACGACTTATTAAT
CGTTCAAAATCTTTCTAAAACAATTGACGGCGAAAAAGTATTAGATAATGT ATCATTCAC
AATGAATCCAAATGATAAAGCGATTTTAATTGGAGATAGTGAAATTGCAAA AACAACATT
ACTTAAAATATTAGCTGGCGAAATGGAACCAGACGAAGGTTCATTTAAATGGGGTGTTAC
TACATCATTAAGTTACTTCCCTAAAGATAACTCAGAGTTCTTTGAAGGTGTAAATATGAAT
CTCGTTGATTGGTTAAGACAATATGCTCCTGAAGATGAACAAACAGAAACATTTTTACGT
GGTTTCTTAGGTCGTATGTTATTTAGTGGTGAAGAAGTTAAGAAAAAAGCTAGTGTGCTT
TCAGGTGGAGAAAAAGTACGTTGTATGCTAAGTAAAATGATGTTATCAAGTGCGAATGTA
CTTTTACTTGACGAACCTACTAACCACTTAGACTTAGAAAGTATTACTGCTGTCAATGATG
GTCTTAAATCATTTAAAGGTTCTATCATCTTTACTTCTTATGACTTCGAATTTATCAACACG
ATTGCAAACCGTGTTATCGATTTAAATAAACAAGGCGGCGTTTCAAAAGAAATTCCATAT
GAAGAATACTTGCAAGAAATCGGCGTTTTAAAATAA 
 

> RF00168 
Function: noncoding RNA lysine riboswitch (core genome, constant) 
Best match: RF00168_CC008_COL_CP000046.1[1440344:1440519] (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 3537 … 3713; Length: 176 bp 
Sequence: 
ATATTTTGATGAGGCGCATCAATCATGAGTAAAGTTTAGATTACTGTCTGCTAACAGCTA
AATTTGAAAGGGTGCGATGCCGAAGCAATTATAATAGCAGTTATAATTTGTTGGACTTTT
TGGTTAAGAGCTGAGAGTTTGTCATTATTTAAAAATAATGGAGTGCATCACTTGTA 
 

> lysC 
Function: protein coding sequence; aspartokinase  
Best match: lysC_CC005_JH1_CP000736.1[1524197:1525402]  
Position: 034-contig_264_RC: 3794 … 5000; Length: 1206 bp 



Sequence: 
ATGGTAACAAGAAGTGTGTTGAAATTTGGCGGATCATCCGTCAGTGATTTTACAAAAATA
AAAAGGATCGCTGAAATGTTAAAGGAGCGAGTCAATCAAGATGAACAATTA ATTGTCGT
TGTAAGTGCTATGGGTAACACAACAGATCAATTAATGACGAATGTATCGACCTTGACTAA
AGCACCAAAACAACAAGAACTGGCATTATTATTGACAACCGGAGAGCAACAAACTGTAT
CTTATTTATCAATGGTATTAAATGATATCGGTGTGAATGCCAAAGCAATGACTGGCTATC
AAGCAGGTATTAAAACCATTGGCCATCATTTAAAAAGTAAAATTGCTCAAA TTAATCCTC
AAACATTTGAACAAGCCTTTCAAGAAAACGATATTTTAGTAGTTGCTGGAT TTCAAGGCA
TCAATGAACATCAGGAATTAACAACTTTAGGCAGAGGCGGTTCTGATACGACCGCTGTGG
CACTTGCTGTTAGTAATCAAATACCTTGTGAAATTTATACCGACGTTGATGGTGTGTATGC
CACTGACCCAAGACTTTTACCAAAAGCTAAACGACTAGACATCGTCTCATATGAAGAAAT
GATGGAAATGAGCGCTTTAGGTGCTGGTGTACTTGAAACAAGAAGTGTTGAATTAGCTAA
AAACTATAATATCCCTTTATATTTAGGAAAAACTTTATCGAACGTGAAAGG AACATGGAT
TATGTCAAATGAAGAAATATTAGAGAAAAAAGCAGTTACTGGTGTGGCTTT GGATAAAC
ATATGATGCATGTAACAATTAGTTATCCCCTACCTGACAATCAGCTACTTACCCAACTATT
TACGGAACTTGAAGAAGGTGCTGTAAATGTTGATATGATTTCACAAATCGTCAACTTGGA
TGGACTACAACTATCCTTCACGATTAAAGATAGTGATTTTCATCAAATTTCTATGATTCTT
GAAACATTAAAGAATCAATATGAAGCATTAGCTTATAAAATCAATGAGCAT TATGTCAAA
ATTTCATTAATTGGCTCAGGCATGCGTGATATGTCAGGTGTGGCATCAAAAGCATTTTTGA
CATTAATTGAAAATAATATACCTTTCTACCAAACAACAACATCTGAAATAA GTATTTCAT
ACGTCATTGATGATTTTAATGGGCAACAAGCGGTAGAAAAACTATATGACGCATTTAACA
TTTAA 
 

> asd 
Function: protein coding sequence; aspartate semialdehyde dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: asd_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1477341:1478330] 
Position: 034-contig_264_RC: 5063 … 6053; Length: 990 bp 
Sequence: 
ATGACAAAGTTAGCAGTTGTGGGTGCAACAGGATTAGTAGGCACAAAAATGTTGGAGAC
ATTAAATCGTAAAAATATTCCTTTCGATGAATTAGTATTATTTTCATCAGC ACGTTCTGCA
GGGCAAGAAGTTGAATTTCAAGAAAAAACATATACAGTACAAGAATTAACT GATGCTCG
TGCTAGTGAACATTTCGATTATGTATTAATGAGTGCTGGTGGCGGTACAAGCGAACACTT
TGCCCCACTCTTTGAAAAAGCTGGTGCAATCGTTATAGACAATTCAAGTCAATGGCGTAT
GGCAGAAGATATTGATTTAATCGTTCCGGAAGTCAATGAACCTACATTTACAAGAGGTAT
CATTGCCAATCCAAACTGCTCTACGATTCAATCTGTTGTGCCATTAAAAGTATTGCAAGAT
GCTTATGGTTTAAAACGAGTGGCATATACAACATATCAAGCTGTATCAGGTTCAGGGATG
AAAGGTAAGAAAGATTTAGCTGAAGGTGTAAATGGTAAAGCACCAGAAGCA TATCCACA
TCCAATTTATAATAATGTGTTACCGCATATTGATGTGTTTTTAGAAAACGGATATACAAAA
GAAGAACAAAAAATGATTGATGAGACGAGAAAAATTTTAAATGCGCCAGAC TTAAAAGT
AACAGCAACATGCGCACGTGTGCCTGTTCAAGATAGTCATAGTGTTGAAATTGATGTAAC
GCTTGACAAAGAAACGACAGCAGAAGATATTAAAGCGTTATTTGATCAAGA TGACCGCG
TTGTTTTAGTAGACAATCCAGAGAACAATGAATATCCAATGGCAATTAATT CCACTAATA
AAGATGAAGTGTTTGTTGGCCGTATACGTAGAGATGATTCATTAGAAAATACTTTCCATG
TATGGTGTACATCAGACAATTTATTAAAAGGTGCTGCATTAAATGCTGTACAAGTATTGG
AACAAGTTATGCGTTTAAAAGGAGCGAATTAA 
 

> dapA 
Function: protein coding sequence; dihydrodipicolinate synthase (core genome, variable) 
Best match: dapA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1403749:1404636] (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 6054 … 6942; Length: 888 bp 
Sequence: 
ATGACACATTTATTTGAGGGTGTTGGCGTTGCACTTACAACCCCTTTTACAAATAACAAA
ATTAATATTGAAGCTTTGAAAACACACGTTAATTTTTTACTAGAAAATAAT GCCCAAGCA
ATCATCGTTAATGGAACTACTGCTGAGAGCCCTACTTTAACAACAGATGAAAAAGAACGC
ATTCTAAAAACAGTTATTGATCTTGTAGATAAACGTGTTCCTGTCATAGCAGGAACTGGC



ACTAATGATACTGAAAAGTCAATCCAAGCTTCAATCCAAGCTAAAGCCTTA GGGGCTGAT
GCAATTATGTTAATTACGCCCTACTACAACAAAACGAATCAACGTGGTTTAGTCAAACAC
TTTGAAGCGATTGCAGATGCTGTGAAATTACCAGTCGTGCTGTACAATGTTCCTTCAAGA
ACGAACATGACAATTGAACCAGAAACTGTAGAAATATTAAGTCAACATCCT TATATAGTT
GCTTTAAAAGATGCTACGAATGATTTTGAGTATTTAGAAGAAGTGAAAAAG CGAATTGAT
ACAAATTCATTTGCATTATATAGTGGCAATGATGACAACGTCGTTGAATACTATCAACGT
GGCGGTCAAGGGGTTATCTCTGTTATTGCCAATGTCATTCCTAAAGAATTTCAAGCGTTAT
ACGATGCTCAACAAAGTGGATTAGATATTCAAGATCAATTTAAACCAATCG GCACACTGT
TATCAGCCCTATCAGTTGATATTAACCCAATTCCTATTAAAGCTTTAACAAGTTATTTAGG
ATTTGGAAATTATGAATTACGTTTACCATTGGTTAGCCTAGAAGATACAGATACTAAAGT
GCTTCGTGAAGCATATGACACATTTAAAGCGGGTGAAAATGAGTGA 
 

> dapB 
Function: protein coding sequence; dihydrodipicolinate reductase (core genome, variable) 
Best match: dapB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1404633:1405355] (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 6938 … 7661; Length: 723 bp 
Sequence: 
GTGAAAATATTACTAATTGGCTATGGTGCAATGAATCAACGCGTTGCTAGATTAGCAGAA
GAAAAAGGACATGAAATCGTTGGGGTCATTGAAAATACACCGAAAGCAACA ACGCCATA
TCAACAATATCAACATATTGCAGATGTTAAAGATGCCGATGTTGCAATAGA TTTTTCAAA
TCCAAATCTGCTTTTCCCTTTATTAGATGAAGAGTTTCATTTGCCATTAGTTGTGGCAACA
ACTGGCGAGAAAGAAAAACTACTTAATAAGTTAGATGAATTGAGTCAAAAT ATACCTGT
ATTTTTCAGCGCGAACATGAGTTATGGCGTTCATGCACTGACTAAAATTTTAGCAGCTGCT
GTTCCCCTACTTGATGAATTCGACATCGAATTAACTGAGGCACATCATAATAAAAAAGTA
GATGCACCAAGTGGTACGTTAGAAAAATTGTATGATGTGATCGTATCTTTGAAAGAAAAT
GTAACACCTGTGTATGATAGACATGAATTAAATGAAAAACGCCAGCCACAA GATATTGGT
ATACATTCTATTCGTGGAGGTACGATTGTCGGTGAACATGAAGTTCTATTTGCTGGCACTG
ATGAAACGATTCAAATCACGCATCGTGCACAATCAAAAGATATTTTTGCGAATGGTGCAA
TACAAGCAGCAGAACGCTTAGTTAATAAACCAAACGGCTTTTATACGTTTGACAACTTAT
AA 
 

> dapD 
Function: protein coding sequence; 2,3,4,5-tetrahydropyridine-2,6-dicarboxylate N-acetyltransferase 
(core genome, constant) 
Best match: dapD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1479965:1480684] (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 7687 … 8407; Length: 720 bp 
Sequence: 
ATGGTACAACATTTAACAGCTGAAGAAATTATTCAATATATAAGTGATGCT AAAAAGTCT
ACACCAATAAAAGTATATTTAAATGGTAATTTTGAAGGCATCACATACCCA GAAAGTTTT
AAAGTATTTGGTTCAGAACAATCTAAAGTAATCTTTTGTGAAGCGGATGATTGGAAACCT
TTTTACGAAGCATATGGTAGTCAATTCGAAGATATAGAAATTGAAATGGAT CGTCGCAAT
TCTGCCATTCCATTAAAAGACTTAACAAATACGAATGCACGTATTGAACCAGGTGCATTT
ATTAGAGAACAAGCCATTATTGAAGATGGTGCTGTCGTTATGATGGGCGCAACAATTAAT
ATTGGCGCAGTCGTTGGCGAAGGTACAATGATTGATATGAATGCTACTCTCGGTGGTCGT
GCTACAACTGGTAAAAATGTACATGTAGGGGCTGGCGCAGTATTGGCAGGTGTGATTGAA
CCCCCTAGTGCATCACCAGTTATAATCGAGGATGATGTATTAATCGGTGCAAATGCAGTT
ATTTTAGAAGGTGTACGTGTTGGTAAAGGTGCTATTGTTGCAGCTGGCGCGATTGTGACA
CAAGATGTACCAGCTGGTGCAGTTGTTGCTGGTACACCTGCAAAAGTGATTAAGCAAGCT
TCTGAAGTACAAGATACTAAAAAAGAGATTGTAGCAGCATTAAGAAAACTG AATGACTA
G 
 

> hipO 
Function: protein coding sequence; hippurate hydrolase 
Best match: hipO_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1406244:1407395] 
Position: 034-contig_264_RC: 8549 … 9701; Length: 1152 bp 



Sequence: 
ATGAATGAATTAGAATTTGTTACGAAACATCGCCGTCATTTACATCAACAT CCTGAATTA
AGCTTACATGAATTTGAAACAACTGCTTATATTAAAGCGTTTTTAGATAGT TTAAATATTA
AATACGATTGCCCATTGGAAACTGGCGTCATTGCATACTTAGAAGGTAATGGCTCACATA
CGATAGCGTATAGAGCTGATATTGATGCGTTACCTATTTTAGAGGAAAATGATGTGCCTT
ATCGCAGTCAATCTGATCATGTGATGCATGCTTGTGGACATGATGGTCATACAACTGCAT
TAATGCTTTTTGTACAACGTTGCAAAGACATGCAAGACGCAGGTCAATTACCGCAAAATG
TCGTTTTCATTTTCCAACCTGCAGAAGAAACTGGTGGCGGTGCAAATCGATTAATAAAAG
CCGGTGCCTTTGATAAGTATCCAATTGAAGCGGTATTTGGTATTCATGTTAACCCATTTGC
TGATGAAGGCATTGCAGTGATAAGAGATGAAGAAATTACGGCCAGCGCAACAGAGTATC
GCTTTTTCTTAACAGGCCTGTCAAGTCATGTTGCTGATAAAGAACAAGGTCATTCTTGTGG
TGAAGCATTACAACATGTATTAACTCAAATATCACAAATTCAACAATTTCA CCTTAACGG
TTTGAAACGAAATATTGTTCATATTGGTCATTTTAAAGCTGGTGAAGCGATTAACACTGTA
CCAAGTAATGGTTATTTAGAAGGTACAATTCGTACATATGATATTGATGAT TTAACAATC
GTTAAAAATCAAATGCACAAGATAGCAGAAAGTGTCAAGCTTCTGTTTAAT GTAGAATGT
GAAGTTAAATTTGCAGAAGGTTATCCCCCTACAATCAATAGTCCGAAATTACGTACTCAA
ATAGAGGACGCCTTAATAAAAGCTGATTTAAATGTCTATGACAAACCAACG CCATTCTTA
TTTGGGGAAGATTTTAGTTTTTATGGTCAACAACTAGCTCCAGCTTACTTTGTTTTTATAG
GAACACGAAATGAAGATAAAGGTTTTGTAACTGGTTTGCACACATCACATTTAAATTTTG
ATGAAAAAGTGTTAATAAACGTGGTTAATTTTTACGAAAATTTATTAAATA ATTACAAAG
AGGTGTAA 
 

> alr2 
Function: protein coding sequence; putative alanine racemase/locus 2 (core genome, variable) 
Best match: alr2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1407400:1408485] 
Position: 034-contig_264_RC: 9705 … 10791; Length: 1086 bp 
Sequence: 
TTGACAGCAACATGGTCTGTAAATAAGAAAATATTTTTACAAAATGCAATC ACAGTCAAA
AACAATCAGCCATTAATGGCAGTTGTTAAAAATAATGCATATCACTATGAC CTAGAATTT
GCTGTAACTCAGTTTATCCATGCAGGTATAGATACATTTAGCACAACATCACTACGAGAA
GCAATTCAAATTAGACAACTTGCTCCAGATGCAACAATCTTTTTAATGAAT GCAGTATAC
GAATTTGATTTAGTCCGTGAACATCAAATACACATGACTTTGCCGTCGTTGACATATTACT
ATAACCACAAAAATGATTTAGCTGGTATTCATGTTCACTTAGAATTTGAAA ATTTATTACA
TCGGTCTGGATTTAAAGATTTAAACGAAATTAAAGAAGTATTGAAGGATCA CCATCAAAA
TCAAAATGCAAAAATGATTATTAGTGGTTTATGGACCCATTTTGGATATGCTGATGAATTC
GATGTGTCAGATTATAATGTTGAACGTTCACAATGGATGGAAATTGTTGAATCACTTTTAT
CTGAAGGTTATCAGTTCGACCTAATCCATGCACAAAATAGTGCGAGTTTTTATCGGGAAG
GACAAATATTACTACCCCACCATACACATGCGCGTGTAGGTATTGCGTTATACGGTTCAA
GACCATATAGTTCACTGAATCAACATGATATTGTTCAGTCATTGACTGTAAAAGCACATG
TTATTCAAGTGCGCGAAGTGCAAGCTGGTGATTATTGCGGTTATAGCTTTGCCTTTGAAGT
GACTAAAAACAATACAAAATTAGCTGTAGTTGATATCGGTTATGGCGATGGAATTTTAAG
AACACGTGCTAAACATGAAGCACTTATCAATGGTAAACGCTACCCGATACGTGCATTAAT
GATGAGCCATATGTTTGTTGAAGTAGATGGCAATGTACATGCACAAGATGAAGTTATTCT
TTATAATAATGATATCCGCATCGATGAATATACCTTTAAAGGTGTTGGTGCAAATTCTGA
ACAATTAAGTGCTATGAATCATGATTCTTTAAAAAAGGAGTACATTTCAAA TGACTGTTA
A 
 

> lysA 
Function: protein coding sequence; diaminopimelate decarboxylase 
Best match: lysA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1483058:1484323] (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 10780 … 12046; Length: 1266 bp 
Sequence: 
ATGACTGTTAAATATAATCAAAATGGCGAATTAACAATGGATGGTATTAGT TTAAAAACG
ATTGCACAAAGCTTTGGTACACCTACCATTGTTTATGATGAACTACAAATTAGAGAACAG
ATGCGCCGTTACCATCGCGCATTTAAAGATAGTGGATTAAAATACAATATTTCATACGCC



TCAAAGGCATTTACTTGCATTCAAATGGTCAAACTTGTAGCTGAGGAAGATTTACAGTTA
GATGTTGTTTCTGAAGGTGAATTATATACAGCTTTAGAAGCAGGTTTTGAACCGAGTCGC
ATCCATTTCCATGGTAACAATAAAACGAAACATGAAATTAGGTATGCTTTA GAAAATAAT
ATCGGTTATTTTGTTATAGATTCATTAGAAGAAATTGAATTAATAGACCGC TATGCTAATG
ATACGGTTCAAGTTGTATTACGAGTTAATCCAGGTGTTGAAGCACATACACACGAATTTA
TTCAAACTGGGCAAGAAGATAGTAAGTTTGGATTATCAATTCAATATGGCTTAGCTAAAA
AAGCAATTGACAAAGTCCAACAATCTAAACACTTAAAATTAAAAGGTGTAC ATTGTCATA
TTGGTTCACAGATTGAAGGTACAGAAGCATTTATTGAAACTGCTAAAATTGTTTTACGTTG
GCTTAAAGAGCAAGGCATTCAAGTTGAATTATTAAACCTTGGTGGTGGCTTTGGTATTAA
ATATGTTGAAGGTGACGAAAGTTTCCCTATCGAAAGTGGTATTAAAGATATTACAGACGC
AATAAAATCCGAAATTAAAGTTCTAGGTATAGATGCACCAGAAATAGGTAT TGAACCGG
GACGATCAATTGTAGGTGAAGCTGGCGTTACTTTATATGAAGTTGGAACCATTAAAGAAA
TTCCAGAGATTAATAAATATGTTTCAATCGATGGCGGTATGAGTGATCATATCAGAACTG
CACTTTATGACGCAAAGTATCAAGCATTGCTTGTTAATAGAAATGAAGAAG CAGATGACA
GTGTAACTATAGCTGGAAAATTATGTGAGTCTGGTGATATCATTATTAAAGACGCTAAAT
TACCTTCATCAGTCAAACGTGGAGACTATCTTGCTATATTATCAACTGGTGCATATCATTA
CTCTATGGCATCCAATTACAATCAAATGCAAAAGCCTTCTGTGTTTTTCTTAAAAGATGGC
AAAGCACGTGAAGTTATAAAGCGACAATCGTTAAGACAACTCATTATTAAT GATACAAA
ATAA 
 

> msa 
Function: protein coding sequence; modulator of sarA  
Best match: msa_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1484563:1484964:r]RC (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 12285 … 12687; Length: 402 bp 
Sequence: 
TTAGATTTTATGCTTTACTTGCTTTTTCAAATAATATAAAACGATAAGAAT TAACAACAAA
TATAATGTATAAAACAGAATTTCATCAAATCCAAAATCTTTACTTGTAATT AATACATCAA
TATCTTCTAATTCCATCATCTCTGCTTTAATATAATTATTAAACTTTGGCAAAGTCATTAA
ATGTACATTGTAAATATAGTAATAAAAGTCGATAAATATGATGTTAAAAAA TATGTATGT
TTTATCAATATTAGTTTTGAAAAATAGTATCCCAGAAATCATTATCGGAAT CACTAATACA
ATCATCATTGCTGCTAAAATATTAATATTTAATCCAATTGCAGATAATACA CCGAAAACT
AATAAATTAGCAACTAAACTAAGGATAAGATATTTCAT 
 

> cspA 
Function: protein coding sequence; cold shock protein A (core genome, constant) 
Best match: cspA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1410578:1410778:r]RC (completely 
identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 12883 … 13084; Length: 201 bp 
Sequence: 
TTATAGTTTAACAACGTTTGCAGCTTGTGGACCGCGGTCGCCTTCAACTACTTCAAACTCA
ACAGCTTGACCTTCTTCTAATGATTTGTAACCATCTTGGTTAATTGCTGAAAAATGTACGA
ATACGTCATTTTCTCCTTCAACTTCGATAAAGCCGAATCCTTTTTCAGCGTTAAACCATTT
AACTGTACCTTGTTTCAT 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807]RC (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 13347 … 13356; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATAGTTCAT 
 

> xpaC 
Function: protein coding sequence; 5-bromo-4-chloroindolyl phosphate hydrolysis protein (core 
genome, constant) 
Best match: xpaC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1411708:1412337] (completely identical) 



Position: 034-contig_264_RC: 14013 … 14643; Length: 630 bp 
Sequence: 
ATGACAGTGAGATATAATATTTCTCATATATTTGGGGTGTTAGTGGGAATTCCTGTAGCGT
TTTTAACAAGCATATTTGGGATGATTGCACTTGATGTATCTTTTTTAATTGATATGTCTATT
GGTATTGTTGGCTTTTTAATGACATACCTACCGATACAAAAACTCACTTCACGCAAATATT
TAAACGAAATTGGTTTGACTAGAAAAGACTATCGCTATATTCGAAATCAGT TAAATCATA
CACACCAAAAACTTAGAGGTATTTTAAAAACGTATGTCAATATAAGATCAA TTAAAGATT
TTAGGCAGATTAATGATATATACCAAATTTCACGTTCTATTTATACGACAG TTAGACAGA
GACCTGCATCATTTTATAAAGTTGAAGGCTTTTTTTATTCTCATATTGATAATGCTTTAAAT
TTGGTTGATGCATATACACGTCTAGCAAAAATGCCCAAAAAATCAATTAAT GAACAGCAA
AAGTTAGAACAAACACGAATTACTTTGGATGAGGTCAAACGAACATTAATC GCTGATTTA
AAGCGTCTCAACGAAGATGATTATGAACGTTTAGATATTGAAATGGAATTA AATAAGTTA
CATCAAAAACATCATCAAGATTGA 
 

> terA 
Function: protein coding sequence; putative tellurite resistance protein (core genome, constant) 
Best match: terA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1347708:1348844] (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 14674 … 15811; Length: 1137 bp 
Sequence: 
ATGACTGAAAATAAAAGTTTCAAAGAAAGCCATCCACTAGATGATTTTATA AGCGATAAA
GAATTATCGAATACTACTATTCAAAAAGAAAAGTTAACAATTGAACAACAA AAACAGGT
AGACACAATCAGTAAACAAATTAACCCTTTAGACAATGAAGGTTTATTAGC GTTTGGTTC
TGATTTACAGAAACAAATGTCTCAATTTTCACATCAAATGTTGGATGAAGT ACAAAGTAA
AGATGTTGGTCCTATTGGAGATACTTTGTCAGATCTAATGTCAAAACTAAAGTCAGTTAA
TCCAAATGAGTTAAATACTGATAAACCATCTATGTTAAAAAGAATTTTTAG CAGAGCAAA
GTCGTCTATCAATGAAATCTTTTCAAGAATGCAATCAGTTAGTGCTCAAGTCGATCGCAT
AACGATTCAACTGCAGAAACATCAAACACATTTAACAAGAGATATTGAATT ATTAGATAC
GCTATATGATAAAAACAAACAATACTTTGATGACTTATCATTGCATATCAT TGCTGCACA
GCAAAAAAAGTTGCAATTAGAAAATGAAAAGCTACCACAATTGCAACAGCA AGCGCAGC
AATCCACTAATCAAATGGATATTCAACAAGTTGCAGATATGCAGCAATTTA TAGATAGAC
TAGATAAACGCATATATGACTTACAGCTTTCAAGACAAATAGCTTTGCAAA CTGCGCCAC
AAATTCGTATGATTCAAAATGTTAATCAAGCACTTGCCGAGAAGATACAAA GTTCAATTT
TGACAAGTATTCCACTATGGAAAAATCAAATGGCCATTGCGCTTACATTAATGAGACAGC
GTAATGCAGTTGCTGCACAACGAGCTGTCACTGATACAACTAATGATTTATTAACAGCAA
ATGCTGAAATGTTGAAACAAAATGCGATTGAAACTGCAACAGAAAATGAGC GTGGCATT
GTTGATCTTGATACATTGAAACGTACACAGCGTAACATTATTGAGACAATTGAAGAAACA
TTAATTATTCAACAACACGGTCGCGAAGAACGACAATTAGCTGAAAAAGAA TTACAACA
ATTAGAACAAGATTTAAAGTCACATTTAGTGAACATCAAAGGACCGAATAA ACAATCAT
AA 
 

> braB 
Function: protein coding sequence; branched-chain amino acid transport system II carrier protein (core 
genome, constant) 
Best match: braB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1488161:1489504:r]RC (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 15883 … 17227; Length: 1344 bp 
Sequence: 
TTATTCCTGTTGATATTTAATTGGATCTTGTTTTACAAATATGCCGACTAGATAGCCTAAT
ATCGTTGCAATAATTGCTACTGGGAACCACTCTAAAGAATACGCTCTTAGAGGCAATGAT
TCTATAAAGTTAATTTTCAGCCAACCTAACTTACTAATAACACTGAAAATC GACAATATA
AATACGATAATAACTGGAATTTGTTGTGAAATGCGTTTTGTCGGTATGAATTTGGCAATTA
AAATTAATAATACAACAGTTATTGCTACTGGGTATACAATGCTTAATACCG GAATTGACA
TTGAGATAACAGCATTTAAACCTTGGTTAGCAATAATAAAACTCATTAAAA TGAAAACTA
ATACAAATGCTTTGTATGATACTTTAGGTACGATTCTATGGAAATATTCAGAAACTGCAA
CAATAAGCCCGCATGCTGTAGTTAGACATGCCAGCGCCACAATGATGCCCAATAAATATT
TTCCGAATGAACCAAATCCTGTTGAAGCCATTGTCGTTAATAAATATGTCCCAATGTTTCG



ATCTTTGGATTTCAATTGATCTAACGTCATGTCACTTACTGGCATATGATTACCAATATAA
CCTAATGAAATATATATGAAAATTAAAGCTACGGCTGCAATTAAACCAGCA GTCAAAGTT
TGTTTGAATATTTGATTTGTTTTAGTAATGCCTGTTAGTTTTACTGCATTAACAACAATCAT
TGAAAAAGCAATTGCTGCAATGGCATCCATTGTTAAATAGCCTTGTGTAAAGCCTTCAGC
AAAACTTGAAAAATTAGAATGATATAGTGCTTCATTGCCCTTTCCAGCACTATTACCGCTA
AAGTCTAAGTATCCTTTAATAATCATCGCTAAAATAGTAATCAATAATAAT GGTGTTAAT
AATGAACCAATACGATCGATTAACTTAGATGGATTTAAACAAATATACAAA ACGACTATG
AAGTAGATAATCGTAAATATAAATAAAGCGATACTACTATTGCTATGTATA ATTGGTGTA
ATTGTCATTTCAAAAGATGTAGATGCAGTTCTAGGTATTGCGAAAAGTGGTCCTATAGTC
AAATAAATGATGATTAAGAACAATATTGAAAATTTAGGTGAAATTTTATTT AATGCGCCA
ATATATCCTTCTTTATCAAGTGCACCTACAATCACACCTAATAATGGTAAA CCAATCCCAG
TTAGAACAAACGCTAAAATGGCGGGCCAGAAAAATTGACCACTATCCAATCCGAGATTA
GGAGGAAAAATTAGATTGCCTGCGCCAAAAAACATAGCGAAGAGCGTAAACCCAATGAC
CCATGTATTTTTATTCAT 
 

> norD 
Function: protein coding sequence; nitric oxide reductase activation protein (core genome, constant) 
Best match: norD_CC008-ST72_21259_AFTS01000032.1[24894:26774]RC 
Position: 034-contig_264_RC: 17451 … 19338; Length: 1887 bp 
Sequence: 
TTATAAAGATTTAAGTAGTAATTTTTTTAATAATGGAGAGAGATGTCCAGG TAAATGCGC
AACACCTTCAACGAAAATAGCATATTGACCATAAATATTATGAATTGTTTG TTCAACATCT
TCAGTTATTGGATCTTGACTCAAAAACACATTAAATACTTCAATGCCAAAT TTACGTGAC
ATTTCTACAGCTTCATACGTATCAATAATACCATCTTGACTATAATTAAAT GCAGACGGTT
CGCCGTCTGAAAATACGATTAAAAATCGTTGATGTTGATTTCGACGCATTAATCGTTCACT
TGCAACTCTAATAGCAACACCATCACGATTATCATCTTGAGGTTCAAGTGCCATAATACG
TGGGCCATCTTTTTCAAAGGTTGAGTAATCATAGTTAATAATTTCATTAATGATATTTGGT
TGTGCATGATCGTCTGAATCAAAGGCATCCTCACTGAATGATAAAATTTCATGTTTAATGT
TCAATGCTTTTAACGTCTCGTGGAATAACACTACACCTTTCTTCGTTTCAGCCATTTTATCA
TGCATACTTGCTGACGCATCAATTAACAATGTAAACGTCGCATCAAATGATTTACTTAAA
TCTTGTTTTTTGTAAAACAATTTATATTGATCGTCGATAAACCAATTAATT AAATCCTTTTG
TAATCGTCCTTTTGTTAAATTAAAACGTGCATCTCGTTGTTCTCGTTCAATCGTTTTCTTTA
TAATTTGAATTAAGTCTTTGATTTCATATTGTACGTCTTGTTTCGATTCTTGATATTCTAAA
ACATATTGTGGCTCAATTTCAGGAATTTGCCATTTTATTTCTACATTTTTGTTCACACCATC
AAGTTGAAATGCTTGGCTTTGACCAACAGCATCGCCTTCTTCACGATTTAGCGTATCGTTT
GAACCTTTGCCCTTTTTGGTCATCATATCAGTCATATCATCTGTAGCATCGCCTTCACGTG
CTTCATCATTACCCAATGTTTCACTATTTTGTCCTTCGTGAAGTTCCATTTCTAAATAGGCG
CCACCTTTTGACTCACTATCTGCAGATTTAGAGTCAGCTTTTTCACTTCCGTTATCATCATC
TTCTGAAGTATCATCTTGCCCATCGACTTGACTTGCATCAGTTCTCTTTAAATCATCAAAC
TCTGGACTAGCTAATGTATTATATAGTGTTTTAGGTAAGTAATAATATTCGTTTAGCATAT
CTTCTTTTAAAATATCATCTACTTGATACATAATTCTTTGAGCCAGATACA TATTATCTTCA
GAATTTTGATTTTGGAAAAAATTAGGTAAATATAAGAACATATTAACTACA ATATCATCT
AAATCTGAATGTATAGATGGTATATCAAAGAAATCTTGGCTTAAAAATGCA TGTTCTAAA
TACAAAAATAATAAATCTGTATATTGTGTTTTAGTACGATACACTTTAATT TGAGATTCCG
TATATGATATACGTGTATCTAAGCGAAGATCAATTAATTTAGCAGTACTTG GGCGCTCAA
CTTTAATAGAATTTAATACGCGCATATCTTCTAATAATTTAAAAAGTTGTT GATAAAATTT
AGGGTGTTTAAAAGTTTTATCTTGTACTACTTCATTTACAATTTGTACATCCATCATATGA
TAACCGTAAGCAGCTAACATAACATCTGTTTTTAAACCAGCCATTTCGATATGGCTTTGTC
GATGTGACCAAAACCAACTCGTAATCAAAACATTTTGAACAGGATTATAGT AAGGGAATT
TTTGGATTTTAACTTGTGTTTGTTCATTTTTTAATAAGAGTCGAGCTAAGTCTTGCAACATC
ATTACTTGCTTGGCATCTAACTGTTCGTCGTTAAATTTTATGAAACGATCACTCAT 
 

> txbi_odhB 
Function:  rho independent terminator of odhB 
Best match: txbi_odhB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1494112:1494182:r]RC 



Position: 034-contig_264_RC: 21833 … 21904; Length: 71 bp 
Sequence: 
TATAAAAATAAAGTACAGCAGTAAGATATTTTGACTAGAAAATAATCTTAC TGCTGTTTG
TTATTGATTTG 
 

> odhB 
Function: protein coding sequence; dihydrolipoyllysine-residue succinyltransferase (core genome, 
constant) 
Best match: odhB_CC001-ST772_118_AJGE01000012.1[8495:9763]RC (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 21944 … 23213; Length: 1269 bp 
Sequence: 
TTAAGATTCTAATAATAAGTCTTCTGGGTTTTCAATTAATTCTTTAATTGT TTTTAAGAATC
CAACTGCTTCTTTACCGTCAATAATTCTATGATCATAGCTTAATGCAATATACATCATTGG
ACGATTTTCGATTGTATCTTGATCAATCGCAATTGGTCTTGTAATAATTGAATGCATGCCT
AAGATTGCAGCTTGATTACCATTGATAATTGGCGTACTCATCATTGATCCAAAAATACCG
CCATTTGTAATCGTAAATGAACCATTAACCATATCATCTAAGCCAAGTTTTTTCTCTCGTG
CTTTAACTGCTAAATTAGCAATTTCTGCTTCGATTTCTGCAAAATTCTTTTTATCACAATCT
CTTACAAATGGTACTAATAATCCATCATCTGTAGAAACAGCTACACCAATA TCATAATAT
TGTTTCGTAATCATGTCGTCGCCGTCGATTTCTGCATTAACTTCTGGATACTTTTTCAAAGC
TGCTACAGAAGCTTTAGTAAAGAATGACATAAATCCTAATTTAGTACCATC ATGATCTTTC
ATAAATTGTTCTTTCTTACGTTTACGCAATTCCATAACATTTGTCATGTCAACTTCGTTAAA
TGTTGTTAACATAGCTGTATTATTAGATACCTCTAATAATTTTTTGGCAGCTGTTTTCTTTC
TGCGTGACATTTTTTCACGAATCACTGGTTTTGTAGGATATTGATTGTATTTTTTCTCTTCT
TTTGCAGGTGCTTGTTGTGTTGTTTGTGTTGATGCCGGTGCCTGTTGTTTCTTATCAATATC
TTCTTTACGAACCACATCATTTGTTTTCGGACTTACTTCAGCAAGATTCACACCATTTTCA
CGAGCATATCGACGCGCAGAAGGCGTAGCATTAATACGTTGCTGATTGTCATCATTTGCT
TGATTGACTTCAGCTTTATCTACCGAATTATTTGTTGTTTCTTCTTTTTTATTATTTGTTTCT
TCATTTTGTTGTGGAGTATTGTCGTTACTATTTTCTTTAGAAGCATTGCCACTACCTTCGCC
GATGACAGCAATTGCTTGTCCAACTTCTACAGTGTCGCCTTCACTTGCAAGTTGTTCAGAT
AATACACCTGCTTCTTCAGATACAACTTCGACATTAACTTTATCAGTTTCTAATTCAAGAA
TAGCTTCACCTTTTTCTACGCTATCCCCTACGTTTTTCAACCATTCTGCAATGGTACCTTCT
GTAATAGATTCTGCTAATTCTGGAACTTTAACCTCTGGCAT 
 

> odhA 
Function: protein coding sequence; 2-oxoglutarate dehydrogenase E1 component (core genome, 
variable) 
Best match: odhA_CC001-ST772_118_AJGE01000012.1[5683:8481]RC (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 23226 … 26025; Length: 2799 bp 
Sequence: 
CTAGTTATTTTTTAATGCATTTTCTATAATTTTATTTTGAACAAGTTTATG AATTTCTCCAT
CGCCTTCAGCTGGAGCAGCCCTTTGAATTCTGCCATGATAACTTAAATCATATTTATCTGC
AACTAGCACTTTAACATATGGATAGACATATAACCATGCACCTTGATTTTTAGGTTCTTCT
TGTACCCATGACACTTCTTCAAGGTTTGGCAATTGTGCTAGTAATGCTTCAATCTCTTCCT
CTGGGAATGGATACAATCTTTCAATCGCAACGAGTAATACTGATTCGTCTGGATTTTTAGC
TAATGCTTCTTTTAAATCAATGAACATTTTACCAGTCGCTAAAATAACTTT TGTAACCTTA
TCCGATTGATATGATTCTGTCAAAATTGGCTCAAATCCACCAGAAGTAAATTCATCAATT
GGTTTTGCAACTGTTTTATTTCTCAATAAGCTTTTTGGTGACATAACAACCAATGGTCGCA
TTTGTTCAGAATCTAAACTAGCCGCTTGTGCACGCAATAAGTGGAAATAATTACTTGAAC
TAGATAAGTTGACAACTGTGCAATTATTTTCAGCAGCTAATTGTAAAAACC TCTCTAATCT
TGCTGATGAATGTTCAGGACCTTGACCCTCATATGCATGAGGTAAGAATAATGTTAATCC
TGAACGTTCTCCCCATTTTGAGCGAGAACTGAATAAGAAGTTGTCAAAAATCATTTGTGA
CATATTTGCAAAATCACCATATTGCGCTTCCCAAATATTGAAGCTTTTTTTGTTTTCCACAT
TATAGCCGTATTCAAAACCAACTACTGCTGCTTCTGAAAGCGGAGAATTGTGTATATCAA
ATGTCGCTTTTTGATCAGGAACATGATGTAAAGGTGTATATGTTTCACCTGTTTGCTCATC
ATGTAACACGGCATGCCTATGACTGAATGTACCACGTTCACTATCTTGACCAGTTAAGCG



AATCGGTGTACCATCTTGTAAAATTGTCGCAAATGCAAGTTGTTCTGCTTGTGCCCAATCA
ACTAAGCCATCTTCTTTATTAAACGGCTCATGACGCTTCTCAAGAACTTTGTTTAACTTTTT
CAAAATGTTAAAGCCATCCGGATATGTTAACAATGCATCATTTATTTCTTTCAAATGATCA
AACGTAAATGATTGTTCGTCTGCTTGTAACGGTAATGCAAGTTCTGCAGGTTTTTCCATAT
CTGGATTATCCATTTTATCAGCTTTATTAATTTTATCATGAGCTTGTCTTAGTTCCTTTTGG
ACTTGTTCTATAAATGAATGCATTTCATCTTCTGAAATGACACCTTCATTAACAAGCTTTT
TACCAAACACATATTCAACAGAGTCATGTTTGCGAATATTCTGATAAGGAA CTGGATTAG
TAATTGATGGTTCATCCATTTCGTTATGTCCGAAACGACGATAACCTACTAAATCAATAAC
GACGTCTTTATGAAACTCTTTTCTAAATTCCATTGCAATATCAATTGCTTCAATAGTAGCT
TCAACGTCATCAGCATTGACATGGAATATTGGCACATCATAACCTTTGGCCACATCTGTA
GAATAAGTTGTTGAACGTGCATCAATTGGTTCTGTAGTAAATCCAATTCTATTGTTAGTAA
TAATATGCAATGAACCACCCGTAGAATAGCCTTTCAAGTTTCCTAAGTTCATTGTTTCGAA
GTTAATTCCTTGACCAGGATAAGCAGCATCGCCATGTATAATAATTGGCATTGCTTTATGA
TGATCAGTCGTCGGAGCCCCAGCACGTTGTGTATCATCTTGTGCTGCTCTCGTACGCCCCT
CAACAACAGGTGCAACAATTTCCAAGTGACTTGGATTGTTAGCCAGTGCAATACGCTGCA
TTGTACCGTATGAATCAGTAGTTTTAATGCCACCAAGGTGATATTTCACATCACCAGTCCA
TCCAGCAGTTAACTGCAAGCTACCATCTTCAGGTAAGAATTTCATTGGATCTGTATGCATA
AATTCTGAAATCATCATTTCGTACGGTTTTTCTAAGACATGCGTTAAAACGTTTAAACGTC
CACGGTGAGCCATGCCTATTTGTATATTTTTAATACCTTCTTTCGCAGCAATCGTAATAGT
ACGTTGTAACATCGGTACAAGTGCGTCTACCCCTTCAATTGAAAAACGCTTTGCACCAAC
GAAGTTTTTATGAAGATATTTTTCAAACCCTTCAACATACGCTAATTGTTTGAATAGTGCC
CTTTTTTCGTTATTATTTAACGTTACTTTATATGGCGTTTCAATTCTTCTTTTTAACCAACC
ACGTTCGGTATTGTTATTAATATGTGTATACTCAAATGCAATTGGTCCTTTGTAACGTTTTT
CCATTCTTAAAATTGCTTCATAAGCATTATCATAAATGTCGGCAAAGTGATCTGAAACAA
TTCCTGCTGATATACCTTCCAAAGTCTGTTGATCTAAATCAAAGTCTTCAATCTCTAATTT
AGGTACATGTTTCCTTTTTGGAGGATTTACAGGATAAATATCGGCTTTAAGATGCCCGTAT
TGGCGAATATTATCAATTAAACGCATGACACGCTTAATTGTGCCGTCGCTATTTTGGCTAC
TTGTACTTTTTAAAGCTGGTACAATTGAGTCATCATTCTTAATTGTGCTGAATAAGACTTG
TAAATCTTCTGGTACAGATGATGGATCTTGTAAAAAGTCATCATATAGATCTAACATTAG
ACCTAAATTCGCACCGAAGTTTACAGGAGCCTCTGAAACTTCTTTTCTTTCGTTAGTCAT 
 

> arlS 
Function: protein coding sequence; signal transduction histidine-protein kinase (core genome, 
constant) 
Best match: arlS_CC001-ST772_118_AJGE01000012.1[4044:5399]RC (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 26308 … 27664; Length: 1356 bp 
Sequence: 
TTAAAATATGATTTTAAACGTTGTTCCTTTGTTAATTTCACTTTTAATTTT AATCGATCCTC
CGTTTAATTGAATGATTTTTTGAGCAATAGATAATCCAAGTCCATTACCGCCTTGACTTCT
TGAACGAGATTTATCCACTCGATAAAAGCGATCAAAAATGAAATCTTGATC TTCCTCTGG
AATACCAATTCCATGATCTGTAATTTCAATTATTTTTTGCTTATTTTTTAA CCTTGTCTTAA
CTTTAATTTTCTTATTCTTCACATCATATTTGATTGCATTATCAATAAAGA TTAAAAATAAT
TGTTCGAATTGATGAGGTTTCATTTTAATTTCTAGATTTTTAGATGTCAGATCCGTATCAA
ATTGATAATCAGGATGCAATTGTTTTAATGAGTGTATTCGCGAACGAATTTCATCATTAAT
ATGCACGGTCTGTGCTTCAGAAGAAATGTCATTTACATCTCCTTTAGTCAATTCAAGTAAT
TCTTCGACTAATTTTATGATACGATTCATTTCTTCAATAGAAATATTTAAC GATTCTTCTAA
TACTGCTGGGTCTTTTTTTCCCCATCGCTGAATCAAATTTAAATGACCTTGAATAATTTGT
AATGGTGTTCGTAATTCATGTGACGCATCTTCAACAAATTGTCTTTGTTGATTAAATGATT
CTTCAATTTGGCTCATCATCTCATTAAACGTATTTGCTAAATTATCTATTTCTTCATAATTT
GTATTTAATTGCAATTTATTTTGAAAACCATCTCGTCGAATCTCAATCATTTTATTTGATA
AACTGACAAGCGGTTTAGTAATTTGTGTTGAAAATACATAACTGATTGTGGCAGTTATAA
TTGTTGCAATCACTCCAAATGCCAGCGCAATGATATACAATGATTTTACGATGTTATCATA
ATTTTCTAGTGAATGAATTAACAAGCTATACCCTTTGAAATCTTGCGTTGTAATTGGTTCT
TTAATAATTAAATATTCAATGCCTTTATAGCGTTTTTTTATTACGCGGTCAAAATAACGGT
GTTCATAACCTGGTTCAACTCTCACTGTGTTATCATTCGATGTCTCAAATAATTTATTATTA
TGCTCATCATAAATAATTATCTCTTGAAAATTACCTAAAGATGCATTCAAG TCTAATGCAG



ATATATCTTTAACAGGCTTAGAATGAAATAAATTATTAATATCGCTTGAGC TTCGTTCTGC
ATCATCAAGCTCACTATTATGCAGTGTATCTTTCAAGAAAAAAATAATAAT TAAACAAAA
CAAAAATATCGTGACAAACGTAATCATTGTGGTAACAATAATCCAGTTATT GCGCAATTT
ACGTTTTGTCAT 
 

> arlR 
Function: protein coding sequence; response regulator  
Best match: arlR_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1499939:1500598:r]RC (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 27660 … 28320; Length: 660 bp 
Sequence: 
TCATCGTATCACATACCCAACGCCACGAACTGTTTCAATCATTTTGTCACGATCGTATGGT
TTTAACTTGTTTCGTAAATATCTTATATAAACATCTACGACATTTGTTTCT ACTTCACTATT
ATAACCCCATACATGATTTAAAATTTGTTCCCGTTGCATAACATGGTTTTTATTTTCAGCT
AGAAGATATAGTAAATCATACTCTGTTTTTGTTAATTCAATTTCTGCGCCATTTACCGTCA
CTTTAAAAGCGTTCTTATCAATTGTAATACCGTTGACATCGATAATATCCTTTTGTGGCTG
ACGACGTAAAATTGCACGAATTCTTGCTAAAAGTTCTTCAATATCAAACGGCTTAACTAT
ATAATCGTCTGCACCGTAATCAAGCCCAGCAACTTTGTCATACGTATCACTTTTCGCTGTA
ATTATAATGATAGGTGTAGATTGTTGTTGTCTAATTTTGCGACAAATTTCTAAGCCATTAA
TTGACGGCAACATTAAATCTAATATGATTAAATCATAGTAATGGCTAAGCG CTTTATCTA
AACCGTCTTGTCCATCATACTCTGTGTCCACATTGTAATTTTCATGTGTGAGTTCCAATTC
AAGAAATCTTGCTAAGTTTTGTTCATCTTCTACTATTAAAATTTGCGTCAT 
 

> murG 
Function: protein coding sequence; undecaprenyldiphospho-muramoylpentapeptide beta-N-
acetylglucosaminyltransferase (core genome, constant) 
Best match: murG_CC001-ST772_118_AJGE01000012.1[900:1970]RC (completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 29738 … 30809; Length: 1071 bp 
Sequence: 
TTAATTCAATGCGTCTTTAATCATCTTATCAAATAAAGCTTCTTTCGTATA ACTTTGTTCAT
ACGATTTCATATTATTGATAATTCGAGTTCTTTCCTGTTCCATTTCATTTAGTTCTTGTAAT
AAAATTTGTGCTGTTAATTGTTCTTCATCAATCGTTTTAGCATAACCTTTATCAGCAAAAT
GATTTGCATTGTCAATTTGGTCGCCTCGGGATTGATCTAAACCTAATGGTACTAATAACAT
TGGTATACGTAATGTTAAGAACTCATAAATCGCATTTGATCCAGCTCTACTTATTACTGTG
TCCGTAATTGCTAATAAATCTGTTAAATCCTCTTTAACAAATTCATATTGT ATATATCCTG
ATTTTTTAACTTGAGCATCTTTTAATCCTTTACCAGTTAAATGTATCACTTGATATTGTTGT
AATAATGCATCTAAGTTTTCGCGAATAATGCTATTTAATTTTTTACTTCCTAAGCTTCCAC
CCATAACGAGTAAAACTTTTTTATTTTCATTAAAGCCTGTTAATTGATAAC CATTATGTGC
ATTACCATTTTTTAAATCTTCTCGAATTGTTGCTCCAATAAAATCAGCTTTCTCTTTAGGTA
GGTAGTTTAGCGTTTCTTCAAATGTTGTATATATTTTCTTGGCAAATTTAAGTGCTATCTTA
TTCGCTAATCCTGGTGTTAAGTCAGATTCATGAATAATAGTTGGTATATTTAATGATTTGG
CTGCAATAACAACAGGCACAGATACAAATCCACCTTTTGAAAATAATAGAT CAGGTTTTT
CTTTTTTCAAAACTTTACGAGCATCAAGAATACCTTTCAATACTTTAAATA CGTCTTTGGC
ATTTTCTAAAGAAATATATCTTCTTAATTTACCACTCGAAATAGGATAATA CTTAATTTCT
GGTAGTTGTGATTCAATCATTTCTCTTTCAATACCATTTTTAGAACCAATATAAAGCGCTT
CATAACCTTGTGATAATGCAGTTGGAATTAAACTTAAATTTACTGATACGT GTCCAACTGT
TCCCCCTCCGGTAAATGCGATTTTCGTCAT 
 

> txbi_universal1 
Function:  bidirectional rho independent terminator 
Best match: txbi_universal1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1430297:1430367:r]RC 
(completely identical) 
Position: 034-contig_264_RC: 31663 … 31734; Length: 71 bp 
Sequence: 
TACATCCCTAAAAAAAGCAGTAAGATAATTTTCAATTAGAAAATATCTTAC TGCTGTTCTC
TATTTATACA 



 

> tnpIS1272 
Function: protein coding sequence; transposase of insertion element IS1272 
Best match: tnpIS1272_trunc_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1430518:1431031] 
Position: 035-contig_268_RC: 8 … 38; Length: 30 bp 
Sequence: 
AACACTATATCGTGACTTAGTTGAAGAAAA 
 

> tx_universal3 
Function:  bidirectional rho-independent terminator 
Best match: tx_universal3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1397772:1397835:r]RC 
Position: 035-contig_268_RC: 57 … 87; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTAATAGAAATCAGCTTTTTTACATTGCCT 
 

> ctpA 
Function: protein coding sequence; carboxy-terminal processing protease (core genome, constant) 
Best match: ctpA_CC001-ST772_118_AJGE01000010.1[7960:9450]RC (completely identical) 
Position: 035-contig_268_RC: 157 … 1648; Length: 1491 bp 
Sequence: 
TTATTTTAAAATATTAATCAATTTATCGAGAACATCATCATGTTTATTAGC TTTTTCAACTA
ATAACTCAGTAAATTTATTATTCGTTTCTTTATTAAATTCACCAGTTACCT CGAGTTTATTC
GCTTGTTGGAAAGCTTTAACTTGATTTTCTAAAGCTTGATCAAATTGCGTTGTTTCATTAT
CAACTTTATAACCTAAAGCTGACAAACCAATTTTAATAGTTTTAATATTTT TATCATCGTC
TCCAACTTTAAATGTTTTCGTATTAGGAATGACATTTAAAGATTGATATTT AGGTGTGTCA
ATAGTAACGTCTGGTTTAATGCCTTTACCGTGAATATAATGACCATCTGGCGTTAACCATT
TCATTTCAGTATATTTTAACAATGAACCATCCTTAAACTCTCTTGTAGTTTGTACGACACC
TTTGCCGAATGTTTTTGACCCATAAACTTTAGCTTTATTATAGTCTTTTAGCGCACCAGTA
AACACTTCAGAAGCGCTAGCTGAACCTTCATTCACTAAGATGGATATATCCATGTCTTTCG
CTTCTTTTAACGCATCATTAGAAGTTTGAATTGCTTCAGTATCTTTACCTTTTTCTAGTTTA
ACAACAGTTTTTCCTTTATTGATAAAAATATTTGCCATTTTAACAGCTTCA TCTAGTAGTC
CACCTGGATTATTTCTTAAATCTAAAACAATCTTTTTCAAACCATCTTTGTGAGCTTTTAG
AACTGCATCTTTCAATTCACCTGATGTATCATTCTGGAATTTATTAATAGTAATAACTCCA
ACTTTACCTTTTTTCTTATACTCAACACTTTTAACATGAATTTTTTCACGTTTAATCTTAAC
GTCTTTTTCTTCACTACCTCGTTGAACAGTTAAAGTGACTTCAGTGTTTTCTTTACCACGAA
CATCTTTGACAACTTCATCTAATGCTTTTCCTTTAATTGATTTTCCATTTACTTTAGTAATG
ACATCTTTAGGACGAATGCCAGCACGTTCTGCTGGAGATCCCTTCATAGGACTAGTAACC
ATAATTTGATCATTTTTCTTTTGCATTTCTGCACCAATACCTACAAAATCACCTGAAACAC
CTTCATTAAAGGATTTCGTTTGTTCTTTTGTTAAATATTCAGAATAAGGATCTTTTAATTCT
TTGACCATGCCATCAATTGCAGCTTTACTTAACTTGTCAGAGTCCTGTTTTTTGTAATAAT
CACTATTTAAGATTTTATACACATTTTCAATTTTATTTAAGTTTGCTTGAT CAGTTTTGTTT
AAACCACTTATTTTTTGATTTATAAAAATATATGCAACAACTGTGATGACA GCTGTTATTA
GGATTGTACCAATTAATATTGATATGAATTGCCAACGTTTTAAGTGAACGCGTTTCGATG
AATTAGTTTCTTGGTCTTGATTGCTTGTTGCAATTTCAGCGCGTTCATCATCGGATGAAGA
TGTGTGTTGCTTATCATCCAT 
 

> ptsIIA 
Function: protein coding sequence; PTS system/glucose-specific IIA component (core genome, 
constant) 
Best match: ptsIIA_CC008_COL_CP000046.1[1471380:1471880:r]RC (completely identical) 
Position: 035-contig_268_RC: 2060 … 2561; Length: 501 bp 
Sequence: 
TTAGTTCATTGTCACATCAATCACTTTTGTTTCACCTTTAATCACAGCATTTTCATCATAAA
TATTAATTGAAGCTGCTTGATCAGTGTTAGTAATTATAATTGGTGAAATTA CAGATTTAGC
GTTATTATTAATATATTCAAGGTTGAATCTTACTAATGGATCTCCGACGTTAACTTCGTCA



CCACTAGACACTAACACTTCAAATCCTTCACCGTCTAATTGAACTGTGTCTAAACCGATAT
GAACTAATAATTCTAATCCGTTATCTGCTTTTAACCCAATCGCATGCTTAGTTGGAAAGAC
ATTGTCAACACGTCCTGCAATTGGAGACACAACTTCTCCTTCAGTTGGATTAATACCAAA
ACCTTCGCCCATCATTTTTTGTGCGAATACAGGATCTGGAATATCTTCAATTTTCACGAAT
TCTCCAGTTAATGGTGCATAAATTGCGATATCTTTCTGAACTTCTTTGCCTTTTCCGAATA
ATTTTTTAAACAT 
 

> mrsB 
Function: protein coding sequence; peptide methionine sulfoxide reductase (core genome, constant) 
Best match: mrsB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1433566:1433994:r]RC (completely 
identical) 
Position: 035-contig_268_RC: 2572 … 3001; Length: 429 bp 
Sequence: 
CTACTTATCAAAATGTGATATTAAATCGCCATAACCCAATTCTTCTAACTT TTCATATGGA
ATAAATTGAATTGCAGCGGAATTGATACAGTATCTTAAGCCGCCACTTTCTTTAGGTCCAT
CATTAAAGACATGTCCTAAATGACTATTTGATTCTTCTGAACGCACTTCAGTTCTCAACAT
ACCAAATGATTTGTCGACTAATTCTATAATTTCATCGTCATCAAGCGCTTTGGAAAAGCTA
GGCCATCCACATTCAGAATGAAACTTTTCTTCAGATGTAAATAAAGGTTTACCAGAAATT
TTATCTACATAAATTCCTTTAGCAAAATGATTCCAATATTCATTCATAAAT GGTGGTTCAG
TGCCGTTTTCTTGTGTAACAATATATTCTATATCTGTTAGTTCACTTTTATCTTTTTTAAGC
AT 
 

> msrA2 
Function: protein coding sequence; peptide methionine sulfoxide reductase A2 (core genome, 
constant) 
Best match: msrA2_CC001-ST772_118_AJGE01000010.1[6081:6614]RC (completely identical) 
Position: 035-contig_268_RC: 2993 … 3527; Length: 534 bp 
Sequence: 
TTAAGCATTTTGATTCCCCCAATGTGATTCTATAAACGCTTTTCTACCTGAACCACGTTGA
TATTGGTAATAATGTACCGGGTTCTTTTTATAATAATCTTGATGGTAGTCTTCAGCTGGAT
AGAAATTTTTATATGGTTTAATAGGTGTAATCACTGGTTTCTTGAAAATAC CTTGTTCATT
TAATTGTTGCTTTTTAAACTCAGCAGCCTTTTTCTGATGTTCATCATGATAGAAAATGACT
GGTTGATAGCTTTCGCCTCTATCGAAAAATTGCCCTTGATCATCAGTTGGGTCAAATGTTT
TGAAATATATGTCTAATATATTTTCAAAGGAAGTAACCTCTGGATCAAACG TAATTTGTA
CTGCTTCGACATGGCCGGTTTGATTCGTACATACCTGTTCATAAGTTGGGTTGTCAACATG
ACCGCCACTATAACCAGATACGACTGACTTGATGCCTGGATATGATGTAAATGGTTTAAC
CATGCACCAGAAACATCCTCCTGCTAATGTTGCATATTCTTTTGTCAT 
 

> degV 
Function: protein coding sequence; DegV domain-containing protein (core genome, variable) 
Best match: degV_CC001_MW2-USA400_BA000033.21434606:1435445:rRC 
Position: 035-contig_268_RC: 3612 … 4452; Length: 840 bp 
Sequence: 
TTACTTCTTAAGGACTACTAGGCCAATCGCACCTTGACCAGTATGTGCAGAAATAACTGG
TGTAGTTACATTTATATCGTAATTATTCACATGAAAAGCTTCATTAAAAAC TTTCTTCAAT
TTATCAACATATTCAATGACGTTAGCATGTGCGACACCAACGGATTTGATTTCATGATCTC
CTATAAATTCAGCAATTTCCTTTTTCAAGTATTGGATACTAGAATTTTGAGTTCTCGCATT
GTGCACAAGCTCTAAGCGACCATCATCTAGTGTACCAATTGGTTTAATTTTCATAAGATTA
CCAATCAAACCTTTTGTTTTACTAATTCTGCCACCTTTAATTAATTGATTCAATTGCCCTAT
AACTACAAATAATTTAATGTTTTCTCTTAAATGATTTAACTTTTTAACTAT TTCAGAAGTT
GAGACACCTTCTTTTACAAGCTCTACTAGGTGTTGTATTTGATACCCTAAACCAAAAGAA
ATAGATTTTGAATCAATAACAGTTACATTAGCATCTACCATTTGACTTGCTTGGTAAGCAG
TGTTATATGTACCACTTAATCCTGAAGAAAGATGAATACTTATGATTTCAG AGCCATCTTT
TCCTAGTTCTTCATAAGCAGATATAAATTCACCTATGGCTGGCTGACTTGTCTTTACATCT
TCATCATTTTCAATATGATTAATAAATTCTTCTGATGTAATATCTACTTGG TCAACGTATG



AAGCTCCTTCAATAGTTAAACTTAAAGGAATTACATGAATGTTGTTTGCTTCTAAGTATTC
TTTAGATAAATCGGATGTTGAGTCTGTTACTATAATCTGTTTTGTCAT 
 

> folA 
Function: protein coding sequence; chromosomal dihydrofolate reductase (core genome, constant) 
Best match: folA_CC008-ST72_21259_AFTS01000032.1[7714:8193]RC (completely identical) 
Position: 035-contig_268_RC: 4466 … 4946; Length: 480 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTACGAATTAAATGTAGAAAGGTATGTGGAATTGTATTTTTCTC ATCTAGTTTA
CCTTCAACTGAAGAGGCAATTTCCCAGTCTTCAAATGTATAAGGTGGAAAGAACGTATCA
CCACGGAATTTACCTTCAATAACAGTAATATACATGTCGTCCACTTTATCAATCATTTCTT
CAAATAATGTTTGCCCTCCAAATATGAAAACATGGCCCGGTAGTTGGTAAATATCTTCAA
TAGAGTGAATTACATCAACGCCCTCTACGTTGAAACTTGTATCTGAAGTAAGTACAACAT
TTCGACGATTCGGTAGTGGTTTACCAATCGATTCAAATGTCTTACGACCCATTACTAAAGT
ATGACCTGTTGATAATTTTTTAACATGCTTCAAATCATTTGGTAGGTGCCAAGGTAATTGA
TTTTCAAAACCAATTACTCGTTGCAAGTCATGTGCAACTAGAATGGATAAAGTCAT 
 

> thyA-chr 
Function: protein coding sequence; thymidylate synthase (core genome, constant) 
Best match: thyA-chr_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1508996:1509952:r]RC 
Position: 035-contig_268_RC: 5145 … 6102; Length: 957 bp 
Sequence: 
CTACACTGCTATTGGAGCTTTTATTGCTGGATGTGATTCATAGCCAACAATTTCCAAATCT
TCATAATTTATGTCGAAAATAGACTTGTCACTGTTAATTTTTAATGTTGGA GGATTGAAAC
TTTCACGTGCTAATTGTGTTTGAATCGCATCAATATGATTTGAATAAATATGTGCATCTCC
AAATGTATGCACAAATTCTCCTACTTCAAGTCCACATTCTTTGGCAATAAGGTGTGTCAAT
AAAGCGTAGCTTGCGATATTAAATGGCACACCTAAAAAGATATCTGCGCTACGTTGGTAT
AACTGGCAACTTAACTTACCATCTTGGACATAAAACTGGAACATGGTATGACAAGGCGGA
AGTGCCATTGTATCAATTTCTGTTGGATTCCATGCAGATACGATGTGTCGTCTTGAATCTG
GATTATGCTTAATTTGTTCAATTACTGTTTTAAGTTGATCAAAATGATTAC CATCTTTATCA
ACCCAATCTCGCCATTGTTTACCATAAACATTTCCTAAATCACCGAATTGCTTCGCAAAAG
TATCATCTTCAAGAATACGTTGCTTAAATTGTTTCATTTGTTCTTTATATTGTTCGTTAAAT
TCAGGATCACTCAATGCACGATGCCCGAAATCTGTCATATCTGGACCTTTATACTCGTCTG
ATTTGATATAATTTTCAAAAGCCCATTCGTTCCATATATTATTATTATATT TTAATAAGTAT
TGGATGTTTGTATCTCCTTTAATGAACCATAATAATTCGGTTGCTACTAATTTAAAAGAAA
CTTTCTTTGTCGTTAATAGTGGAAATCCTTTAGATAAGTCAAAGCGAAGTTGATGACCAA
ATTTTGAAATCGTACCTGTATTTGTGCGATCATTTCGTGTATTTCCTATTTCTAAAACTTCT
TCACAAAGACTGTGATATGCTGCATCAAATGAATTCAACAT 
 

> cvfC3 
Function: protein coding sequence; conserved virulence factor C operon/protein 3 (core genome, 
variable) 
Best match: cvfC3_CC001-ST772_118_AJGE01000010.1[1505:2629]RC (completely identical) 
Position: 035-contig_268_RC: 6978 … 8103; Length: 1125 bp 
Sequence: 
TTAAATTGTTCTGTTTGCCATTTGTTTCCATACTGAACCAAGTGCCTCATCTCCGTTTTCAA
TACGAGATATGGCCATTTCAATTTGTAATTTAACTTCAAACGCATTGTCATTAATATGGGC
TTTTAGTGCGGGAAGCTGCTCTGCATTACCTTCATCAAAGATAAACATAGCAGCACGCCA
CCTAACGATTTTCTGTGGATCATCTAATAGTAGCACCATTTCTGGTAGTGCCTCTGGATAC
CCTAAATCGCTTATGCAATCCCCTGCTGTTCTTCTTACAGCAGGACTTTTATCACGAAGCC
CCTTATATAAATACGGTAAAATTTCTTTACTTTCAATCATACCTAATAATA CAATCGCTTG
ACGTCTAACCGGTACTTTTTCATCAGATAAAGCTAAATCAAGCAGCGGTATATCTTCAAA
AGTCGGCTTTGGAAAATGGTTTAACATTCGTAATCGAGTCTTCCAATTATCAGTCGCATGA
TATTCATCCAAAGAGACATGTCGATAGAAATGATAATTATTAGTTACGTGA TTTTCTTCTA
AAGCATGCTTTACCAATACAGGTAACTGTGATTCTGGATAGGTAGCTAGCACTTCTTCTA



GGACACCATCCATTACTTCTTCAATATTTCCATAGCGATTTCCTAAATCTAGCCATTTACG
CATAAAAACAATATTGTCATGTTCTGTTTGCGCTTGAGTCATATAATCAACATATGTTTGT
GGTAATTGTTCTCTTAATTCTTGGTCAGCAGAAGTTAGCTTAATTTGATACGGTATACCCT
TAAAGGTTAATAGTTCAGCTTTAATTTCACCAAAATGATTGTCAATTTGAG CTTCATTTAC
AGATTCTAAAACCTGATTCCCATCAGAAAAAACAGCTTTAATATCAGGTAA TATGACTTC
CCAATCAGCTTTTGGCGCCTTATCAACAGCTAAGAAGTTCATGACATGAAAAATAGAAGT
GATACCGTCTATAGATAACAACTGATTTATAAATCTTGGTTGTGTTTCTTCTACTTTTTTAT
AAGTATTAGATAACTTGTCTTTTCTTGTAAATGACAAAACAACTTTCATTG TATTTGGACT
TGGCGTTGGCTCTATACGTAAAATTTCCAT 
 

> cvfC4 
Function: protein coding sequence; conserved virulence factor C operon/protein 4 (core genome, 
constant) 
Best match: cvfC4_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1437519:1437956:r]RC (completely 
identical) 
Position: 035-contig_268_RC: 6525 … 6963; Length: 438 bp 
Sequence: 
CTATTTACAATTTTCGTCAAAGGCATCCTTTAAGTCCATTGCAATGTCATTAATATCTCTA
CCTTCGATAAATTCTCTAGGCATAAAATAAACTAAATCTTGACCTTTGAAT AAAGCATAC
GAAGGACTAGATGGTGCTTGCTGAATGAATTCTCGCATTGTAGCAGTTGCTTCTTTATCTT
GCCCAGCAAAAACTGTAACTGTATTTGTAGGTCTATGTTCATTTTGTGTTGCAACTGCTAC
TGCAGCTGGTCTTGCTAATCCAGCTGCACAGCCGCATGTAGAGTTAATAACTACAAAAGT
AGTGTCATCAGCATTTACTTGGTTCATATACTCCGATACTGCTTCGCTCGTTTCTAAACTT
GTAAAACCATTTTGAGTTAATTCGCCACGCATTTGTTGCGCAATTTCTTTCATATAAGCAT
CATATGCATTCAT 
 

> cvfC2 
Function: protein coding sequence; conserved virulence factor C operon/protein 2 (core genome, 
variable) 
Best match: cvfC2_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[1401081:1401332:r]RC (completely identical) 
Position: 035-contig_268_RC: 8140 … 8392; Length: 252 bp 
Sequence: 
TTATTCGAATACAGCCTCTACTTTTGGCAATACTGTTTCCCAATTTGCGTCATTTTCTTTAT
CTACTGAAATAAAGTCCATAACATGGAAAATTGATTTAACACCTTCAACCT TTAAGATGT
CATTAATAAATGCTGGCTGTGAATCATCAACTTTAGTATACGTATCTGATGTCATACCTTC
TCTGCTTTCACTAAGTGTAATCTTCATTGTGTTGTGGTTCGGTGTTTCTGATATAGATATAA
TTTGCAT 
 

> cvfC1 
Function: protein coding sequence; conserved virulence factor C operon/protein 1 (core genome, 
constant) 
Best match: cvfC1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1439397:1439591:r]RC 
Position: 035-contig_268_RC: 8403 … 8598; Length: 195 bp 
Sequence: 
CTATTGAAGTTCATTTCCTAATTGTTTTATTTCTTTCCCTATTGAACACTCATTGATACAAA
AATGATGGGCCTTCGTTTTCCCCTCTAATTTACGCAGACGAGTTTTGATTGGACATTGATT
GCAATAAGTATTCATTAAATCATCTATTTTCGCGAGTGCATTTTGCTCTGAAAAAGTTAAA
ATACGCGACAC 
 

> Q5HFZ1 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HFZ1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1512693:1513397] 
Position: 035-contig_268_RC: 8842 … 9547; Length: 705 bp 
Sequence: 



ATGTATAATGAAATTTTAGGACTAGTTACGTTTATTGCAACGTTCGTACTTATGGTACTTA
TGTATCGCTTTTTTGGTAAACAAGGTTTAATTGCATGGGTTGCAATTGGCACAATCATTGC
CAACATACAAGTGATTAAAACTGTAGAAATCTTTGGTATTTCAGCAACTTT AGGTAATGT
CATGTTTGCTTCTATTTATTTAGCAACAGATATTTTAAATGATATTTATGG GCGTAGAGTT
GCAAAAAGAGCAGTTTGGTTAGGCTTTTCATCAACATTAATTATGATTATTGTTATGCAAT
TGTCATTACATTTTATTCCTGCACCAGAAGATATGGCACAAAAAGCATTACACGCAATCT
TTGATGTTGTGCCACGTATTGCTTTAGGCTCAATCGTCGCATATATTATTGGTCAACATAT
TGATGTATTTATCTTTTCACTAATTAAAAAAGTATTTAGTTCTGATAAAAC GTTTTTCATCC
GTGCATATGGTAGTACATTTTTAAGCTCAATAATTGATACAGCTTTATTTGTAGCTATCGC
TTTTATCGGAAGTTTACCTGGTACAGTTGTATTTGAAATATTTATTACAACTTACGTATTA
AAATTAGCTTCAACAGTTTTCAATGTACCATTTGGATATATTGCTAAATCA TTTTATCGTA
AAGGTAAGATTGATAAGTTAGATCAAGGCTATTAA 
 

> STAR 
Function:  Staphylococcus aureus repeat element 
Best match: STAR_CC005_CF-Marseille_CABA01000081.1[16587:16794] 
Position: 035-contig_268_RC: 9637 … 9667; Length: 30 bp 
Sequence: 
CATTGTCTGTAGAAATTGGGAATCCAATTT 
 

> tx_universal2 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1440798:1440838:r]RC 
Position: 036-contig_189: 2 … 32; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAGCTTGTTACAAGCGCATTTTTGTTCAG 
 

> rnhA 
Function: protein coding sequence; ribonuclease HI-like protein (core genome, variable) 
Best match: rnhA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1375631:1376032] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 273 … 675; Length: 402 bp 
Sequence: 
ATGGCGAAAATAAATTTTGATGCTGCGACGAAAGGAAATCCAGGCATAAGTACATGTGC
CATTGTAATCAAAGAAGATGAGCAGCATTATACATATACACATGAGTTAGG CGAAATGG
ATAACCACACTGCAGAATGGGCTGCATGTATTTATGCACTAGAACATGCACGTGAATTAA
ATGTTCAAAACGCACTATTATATACAGACTCAAAGCTAATTGCAGATAGCA TTGAAGCTG
GTTATGTGAAAAACGCAAATTTCAAACCTTATTTTGATCAAATAGAAATAT TTGAAAAAG
ATTTTGATTTATTATTTGTTAAATGGATACCGAGAGAACAAAACAAAGAAG CGAATCAAC
ACGCTCAACAGGCATTGTATAAATTAATTAAAAAGAATAAATAA 
 

> tx_rnhA 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_rnhA_ebh_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1441469:1441533] (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 662 … 727; Length: 65 bp 
Sequence: 
AAAGAATAAATAAAAGGAGCACCGACTGATGTGATGTCAATCGGTGCTCCTCTATTTATC
AAAGA 
 

> ebh 
Function: protein coding sequence; (genomic island) 
Best match: ebh-Mu50_CC005_04-02981_CP001844.2[1472718:1504353:r]RC 
Position: 036-contig_189: 733 … 32377; Length: 31644 bp 
Sequence: 



TTATTTTTTATTTTTCTTAGATTTCTTTTTCTTCTTTTTAGCTGCTACCTTTTTAGAAGTATTT
TTTGATGCTGACTTTTTGTCTTTGGATTGGTTATCTTTTTGATTTTTCTTTTTAGCCAATAAT
AAAGGAACGTCCTCATCTTTAGATTCAATACTAGTTGTTGTTTCAACATCTTCCTCTTTATC
TTTGCGTCGTTTTGCGAATAAGAGTGGTGAATGTTCGTTATCTTTCAACACTTTTTCATCTG
TGTTTTCATTTGTAACTTCCACATCTTCTTCATCTTCTTTACGACGACGTTTTGGTAAGAAG
AACGGCGTATGTTTAACTTTATCGAGTGACTCGCCATTATTTAGCGAATCTTTTTCTTCAA
CAGTAACATCTTCTTCATCTTCTTTTCTGCGACGTTTCGCAAATAAAAGTGGTAAATGTTT
TGTATCGTCTAAAGTCTCTTTTATTGAATCTTTATTATTATCTCTTATTTCTAATTCTTCCTC
TTCATCTTCTTTACGACGACGTTTGGCAATGAAGAACCAGAAACTAGCTAGTAAGCCAGA
GATACCCACCACACCAATAGCGTTTTTAATAACATTACCGAAATTATTACTAAAGTGACG
CATATGAAGTGGATCAATGTCATCATCTTCATCAATTTTCTTTTTATGTCCAATAGTCGAA
CTGTTAAATGGATGATTTGCAGTTCCATAACCAATTGTTAAATGGCTATTAGATTCATTTC
CAGTACTTGACGATTGTTTAGCACGATCAGATATTACAATTTGTACTGCTGAAATTCGAGC
AATACCATTGTTCAATGCAGCCTCAACTTGCTGTAATGTATGCGCATTATTAATATCTCTA
ATTGTTTCAAGCACAATTTCGTTAATTTGATTCATTGCTGCTTGTTTTTCATCAGTTGTGCC
AATTTCACTATTTCGAATACTATTTATTTTTTCATTTGAAAAGTCTTTAAT TCTACTAATTG
CTTCTTGCTTGCGTTTAGCTAGTTCTTCTGCTGTTGGATTAGCTGCTTTCATTTGAGCTTTA
AATTGTTCCAATTGCTCAGTTATTTCATCGATGCTTTGCGCACGTTGAATCGCTTGAATTG
CTTGTTCTTTTAATTGATTTAACTTAGCAATAGCTTCTTGCTTCTCTTTATCTGTTAGATCA
GTACGAGCTTTGATTTCATCAATCATATGTTGAATTGCATCTTCAATCAATTTAATTGCAT
TTGATTTTGCTTGTTCAATCGTAAATTGTTCTGGATTAAATTGTTCAATATGCGCTTGTTCT
TGTTGTTGAATTTCTTCAACTGAATGAACATCAGGTGCATTGTTAATATGATCAATCGCTT
GTTGTTTAAGCTTATTAACCTCTGCAATTGCAGCTTCTTTTTGTTCCAGTGTTAATGTCACA
CTATTATTGATTTCATTAATCTTTTGTTGTGCTGCATTTTCGATTGATTCAATTGCCTGTTG
TTTGACTACTGACAATTCTTTTTCTACAACTTTTACAGGAACATTAACAAT CACTTTTGAT
CCATCAAGCAATGTAACTTCAACTTTTGCTGTTAAGCTATCAGAAATCGTTGCAGTTGATG
GTGTATCAATAACTTCTGCTGAAAGCTGATCAATTAAGTTTATGTGTGCAAGAATATCTTG
TTCTGTAATGATGTCATCACGATGTACAATGAGTTCACCATTAACTAGGATTTGCTCAGGT
GTTGCTTCAAAAATTTCATTTACAGCAGGTTGTTCATCAACCTCCCATACATGTGTATTTC
TAATGTCATCTAAACCTAAGTTTAATCCTCGATTTAATTGATCTATAGTTT GAGCATTCTC
AACGTTTTGTAGTGCTCGTTTTTCAGCTTCGTCAATTTCTTTGAGCGCTTTTGCTTTTTGCT
CAGGTGTTAAATCTGGATTTGAATTGATTTGATCACGCTTCGCATTAGCTAAGGCTTTTAT
TGCATTTTTCGCATCTTCTTTAGCTTTCACTAAATCTTTGATGTCTTGCAATGCTTGTGCAA
GTTGTGCTTTGGCTTGTTCAATTTCTTCTTTAGTCATCGCATTGTTAATGCCGTTATGACCT
TGTTGAAGTATTTGATTAATTCGATCTTTAAGTGCTTGTTTTTCCTTATCTGTTAGATTTGG
ATTTTGATCGATTTCGTCAATTAAAGCTTGTACACGTTTATCAATATCTTGTTTCGCATTTT
CTTTAGCTTTCACTAAATCTTTGATGTCTTGTAATGCTTGTGCAAGTTGTGCTTTGGCTTGT
TCAATTTCTTCTTTAGTCATCGCATTGTTAATGTCGTTATGACCTTGTTGAAGTATTTGGTT
AATTCTATCTTTAAGCGCTTGTTTTTCCTTATCTGTTAGATTTGGATTTCGATCAATTTCGT
CAATTAATGCTTGAACTTGCTTGTCAACATCTTTATTCGCATCAATTTTAGCTTTCGGTATT
TCATTGGCATGCACTTGTTCAATCGCATGGTTGCCAGCTGTTTGAACTTGAGATACATCCT
GATTACTTGTTGCTTTATTAATGTTGTTGATGATGCTGTTTGCCAATTCTTCTGCTTTATTT
TTCGCAATAAGCTTGTCTTGATCCGTCGCATTTGAAGCTTCGATTTCTTTTAGCTTATTAGC
TAAAGCTTGATTAATAGATTGAATTGCCTTTTCTTTAGCATCTTGTAGTCGTTGATCACCA
TTAAGATTATGGATTGCATCATTGACTGCTTGGATTGCGCCATTGATATCATTCACATTTG
TGTTATCACTATTTAGCAATGTATTTGCTAGACGTTTGGCATCATCGAAGTTTGTTTTAGC
ATTATCGTCAGCGTTTTGGTAATTGACAGTTTGCTCTGCATTTGGAATTTCATTGTCAACT
AAATGTTTCAATGTTTCCATTGCATCATTTAAGTCAATTTGATTATTAACA ATATCTGTTA
CATCTGATACAGTATCGGCATTGTTAATTGCTTTATGTGCAAGATCTTGTTGCTGTTGATT
TAATCCATTTAACGAATTAACAAACGCATTTGCTTTATCTTTGGCATTTGCAAGGTTTTGG
TCTCCATTTAATGCATTTTGAGCATCGATAATATTTTGTTTCAATTGCTCTGCTTCAGCTTT
TGCAATTGCATTACCTTGCACTTTATCTAACTCATGTGCTGCATTCGCAATTGCATTATCA
TAATTTGCTTTCAAATTGTCATCTGCATTGATGTAATTTGTGCTGCTGATAACACCAAGGT
GCTGTTCGTCAATATATTGTTGTACTGCACCCATTGCATTATCTAATTTAGTTGCTCTATTA
ATTGCTCGAGATGCTTTATTTAGCGTTTCAGCATTATTAATTTGTTGGATTGCTAATTGTCT
TTGAGCATTGTTTAGATGTGTTAATTGATCCAATCTTTGTAATGCTTCAGCTTTACGATTAT



TAAGTCTTTCTTCACCATTTAATGCTTTCTTAGCTGCAGTGACTGCATCATTTAATTTGATA
ACTTGTTCTGCAGTTAAGTTTTGCCCAGACGATTTATCAAGTGCTTGTTTCGCTTTATCAA
CCGCTTCATCATATACTTGTTTGACTTGTGTATCTGCATTGACATAGTTCGTGCTACCTTTC
GTGCGTCCTTCATTGCCAGTGATTTCTTGTGACAATTGATCCATTGCACGATTAAGTGCCT
TAGCCTCATCTACAATTTGTTGGATTTGATTTAAATCGTTTGATTGATCGATGCGACCTTT
AAATCCATCTTGTTGAGCATTGTTTAATGCATTCAATTGGTCGATGTCATGTTTACCATTT
GTTTTAGCAAGTGCTACACGTTCATCACCATTTAATGCTTGTTTTGCATTTAAAATATTTTG
AAGTGCTTGATCCACTTGTTGCTTATTCGCATTTTGTTTCAATACATTTTCAGCATCAGCA
ATCGCTTGTTTATAAGCCTTTTGCTTATCTGAATCTGCTTGTGTGTAATCTATAGTTTGCTC
AACGTTAGCATGTTCATTAACTGCTTGTTGTAATTGATCCATTGATTGGTTCAATTGCGTT
GCTTGATCTACTAATTCAGCGATTGGTTGAAGTTTCGTCGCTTGATCAATATTTTGTTTAG
CAGTTGCAATTTGATCAGCATTTAAATGTGTTAATTGGTCAATAGTTTGTTTCGCTTGTGT
TTTAGCTTCAGCGACTCTCTCATTACCATTTAACTCATTCACTTTTTCTTGAAGCTTAGTTA
ATGCTTGTTCTACAGCGTCTTTATTCGCATTTGAACCATTAGTTGGATCTGTAATGCTTTGT
GCAGCTTGTAACGCTTGATCTACTGCTTCTTTTTTATCAGTTGACGCTTCAGTGTAATTTGG
TTGAGCCTTATCTGTATTCACTTGATCAACTTTATTTTTCAATGTTTCCATCGCGTGATCAA
GTTCAGTAGCAGTTTGAACATGTTGTGCAACCTCTGTTCTTGTAGGCGCTGCATTTATAGC
ATCAGTTAATGTTTGTTGTTGTGCATGATTTAAGTTTGGCAATGCATTTACAGTTGTTACT
GCTTGTTGTTGATCACGAGCAAGTTTTTGATCACCATGTAGATTATCTTTTGCAGTTGTTA
CTGCTTGTGTTAATTGTTCTACTTGTGATTTGTCGAGTGTTGGATTACCTGTTTGGTTAATT
AAATCTTTTGCATTTTGAACTGCTGCTTGGTAAGCATCTTTTTGCGGTTTATCTTCATTGAT
AAACTTGCTACCCGCTTCCGTTTGTTGTTGATCTTGAATACTATTTCGTAATGCTTGCATTG
CTTGATCAAGCGCTTTTGCTTCAGCTAATTTTTGCGCTACTTCGCCACGAGTTGCTGCGTT
GTTTATTTGGCTTTCAAGTGCTTGACGTTGCGGATTATTCAAACCATTTAATTGATTTAAA
TCAGTAACCGCATGTTGTTTATCGTCTGCAAGTTTTTGATCACCGTGTAGGTTATCTTTAG
CTTGTTTAAAAGCATGTGTCAATTGTTCAACTTGTGCTTTATCAAGCGTTGGATTACCTGT
TTGGTTAATTAAATCTTTTGCATTTTGAACTGCTGCTTGGTAAGCATCTTTTTGCGGTTTAT
CTTCATTAATAAACTTGCTACCAGATTCTGTTTGTTGTTGATCTTGAATGCTATTACGTAA
AGCTTCCATTGCTTGGTTAAGTGCTTGTGCTTCAGTTAATTTTTGTGCTACTTCACCACGA
GTTGCTGCATTATTGATTTGATTTTCAAGTGCTTGACGTTGTGGTGTATTCAAGTTAGACA
AGTTATTTAACGTTTCTGTTGCACGTTGCTTATCTTGAGCTAGTTTTTGATCACCATGTAAA
TTGTTTTTAGCATCAGTCACTGCCTGTGTCGCTTGATCAATGATTGATTTAGCTAATGTAG
GATCAGTTGTTTTGTTAATCAAATCTTTCGCGTGTTGTACTGCTTGCGTATATGCATCTTTT
TGCGCTTGATCCTCGTTAATAAATTTACTACTTGCTTCAGTTTGTGGTTGATCCTTAATACT
TTCTTTTAATGCTTTCATCGCTTCATTTAATGCTTGCGCTTGTGCAATGATTTCAGCCACTT
TATCACGAGTTGTTGCATTATTAATTTGATTTTCTAGCGCTTGTTGTTGAGCTGGTGTTAAT
TGATCTAAATGATTTAGAGAATTTCCAGCAGTTTGCTTATCTTGAGCTAATCGTTCAACAC
CATCTAATGCATTTTTAGATGATATTACTGCTTGAGTCGCACTTGATACATTACCTTTATT
GATAGTTGGATTATTTAATCCTGCAATGATAGACTCAGCATTTTGAACTGCTTCATCATAG
GCTTGTTTTTTATTCGGTTCTGCATTGACATATGCACTGCTCGCACGTGTTGCATCTTTGTC
AGCAATACTTTGTTGTAATGCATCCATAAGTTGATCTAATGCTTGTACTTCAGTCAAATCT
TGCTTAACTGCTGTTCTAGTTGTTTCACTATCAATTAACGTATCTTCCATATGTTTTTGTGC
ATTGTTTAGATGTGCTAATTGGCTAACCGTTTGTTTAGCATGATCTTTATCATTTTGTAATT
TCACATCACCATGTAATGCTGCTTTCGTTGTATTCACAGTTGCCGCTACTTGATTAATCGC
ATTATTATCTAATGTTGCAGTTTGTTCATTGATAATATTATTTGCGGCTTGAACAGCTTGA
TCATAGTTTTGTTGCTCTGGTTGATCTTCGTTGATATATTTGCTATTTGCTTTAGTTGCTGC
GTTATCTTGAATGCTCTGTCTTAAACCATGCATTGCTTGGTTAAGCGTATTCGCATTTTGTT
CAATTTGATGAACTGCAGTTACTAAAGTTGCAGCTGTAACTTGGTCTTTTAATGCTGTTTT
TTGAGGATCATTTAAGCTTGTTAAAGCATCAATTGCTTGCGTCGCATTTGTTTTAGCAACT
TGTAAATTATGATCTCCATTTAACGCTTGAAGTGTTGTTTGAACTTTAGTAATAGCTTGTT
CTACTTCTGTTTGGTTCGCATTTTGACCAGTTTGTTTGTTAATCATTGCTGCTGCTTCATTT
ACCGCTGTATTATAAGCAGTTTGTTTATCAGTATCAGCATTGATGAAGTTACCACGTTGTT
CAACGGCTTCATGATCTGCAATCGCATTAATTAAGTTACCCATCGCAGTATTTAAAGATTC
TGCTGTTTGTTTGTGACCATTAACTGCAGCAATATCAGATGATTGCGTAATTTGTGATTGT
AACTGTTGCTTTTGCGCATTATTCAAATGATCTAATTGATCAAGTCTGTTGTTTGCTTGTTG
TTTAGCTGCTGCAAGGTTTTCATCACCATCTAATGCAACTTTCGTATTATTCACTTGTGTCG



TTGCACCATTAACATCATCTGGATTCATCGTAGGCGATGTAGTTTGATTAATGATATTATT
AGCAGCTGTTACAGCTTTGTTATAGTCATTTTGTCTTTGCGCAGTTGCATCATGATAATCT
TCAGACGCTAATGTCGTTTGATTATCCGCAACACTATTTCTTAATAATTCCATCGCATGAT
CTAACGTTTGTGCTTTTTGATTAATCGTAGTGACATCTGTAACAAGTGGCGCTTGTGTAAT
TTGACTTTCAAATGATTGTTTTTGTGCATCATTTAAGTGTGTTAAGTTCGCCAATTGTTGTT
TTGCTTGTTGTTTTGCATTTGCCAAATTGTCATTACCATTTAATGCTTGTTTCGCTGCGTTC
ACTTCATTAGTGATGCTTTCAACTTGTGCTTGTACTTCATTAGTACCACTTTGTTTATTCAA
TAATGCTTCAGCTTTTGCTACTGCCTGTTTATACGCATTTTGTTTGTCAGGATCTGCATTTA
AGTAATTACCGTCCGCTAATATTTGATCTTTATCATTAATAGCTTGTGATAATTGATCCAT
TGCTTGATCTAGGCTCGTTGCTGTTTGTTTAACTTGGTTCACTGTAGCAATTTCAGGCGAT
TGATCGATTTGACCTTTTAATGCTTGTTTTTGAGCATCGTTTAAATGCGTCATTCCACTTAC
GGCATCTTTAGCATTTTGCTTTTCAGTGGCTAATTTAGCTTCACCGTTTAAGCTATTTTTAG
CATCAGTCACTTGAGTTAATGCACGAGTAATGTCATCTGGGTTAAGCGTTGGATTTGTCGT
TTGATTGATAATACCTTCCGCTTGAGACACTGCATTTGTATATGCTGTTTGCTTATCGACA
TCAGCATCGTGGTAGTTCTCACTTGCTTTCACAGTATCTTTATTTGCAATACCTTGTTTCAA
GTTACCCATTGCTGTATTCACATTTTGTGCATTTTGTTTAGTTTGTTCAACTGTAGCTAAAG
CTTGTGCTTGATTGATTTGGTTTCGTAATGCATCACGTTGTGGTTGATTTAAGTCACGTAA
CGTATCAAGATTTGCTAAAGCATCTTGTTTCGCTTGCGCTAATTTTTCATCACCGTTTAAT
GCATCTTTCGCTTGATTCATAGTTGTAACTGCTTTTGTTACTGTATCAGGCGCCAATACAG
GTGTTGGTGTGCCATTTGCGATTTGTTGCGCTTGGTTAGCTGCATTGTTATAAGCTTGTTGT
TTGTCTTGATCCGCTTGTGTAAAGTCAACTGATTGTGGTACTTGACTATTCGCTTGAATTT
GTTGTTTCAACGTACCCATTGCATTATTTAACGCATCAGCATTTTGCTTAATAGCATTAAC
ACCTGTAACAAGTTCTGCATGCGACACTTGGTCTTTTAATGCTGTTTTTTGTGGTTGATTTA
AGTTTGGTAACTGATCAATGGCTGTATTTGCATTGTCTTTAGCAACTTGTAAGTTATGGTT
ACCGTTTAAATCACCCTTAGCTTGATTCACTTGTTGTAACGCTTGAGCCACTTGTTGTGGA
TCCACGTTTGCATTTGGTGTACCACTAATGATTTGTTCAGCATGCGCTACCGCATTGTTAT
ATGCATTTTGCTTATCAGTATCAGCATTGACAAAGTTACCATTTGCTTTAGTTTGGTCTTTA
TCTGCAATACCTTGTTTCAATTGTGTCATTGCTTGATTTAAATCTTGTGCTGTTTGCTTAAT
CGTGTTTACATTTGCAACAGTTTGCGCAGCATCGACTTGTTGTTTTAATGCATCTTTTTGCG
CTTGATTTAAATCATTTGCATTTGTAATTACTTGTTTCGCTGCATCTTTTGCACGTTGTACA
TTGTCATTACCATTCAATGCTTGTTTCGCTTCGTTCACACGTTGCATCGCTTGTTCCACTTC
AGTTTGACTTGCATTGCTGCCATTTGCTTTAGATAAAATACCTTCTGCATGTGAAACCGCA
TTAGTATAATCATCTTTCTTAGCTTGATCTGCATCAGTAAAGTTAATGCTATTTAATGTCTC
AGTTTTATCTTGTAATGCATTGTTTAAGTTAGTCATAGCATTATTCAGATTTTGAGCATTTT
GCTTAACATTATTAACTGTTGCAATATCTGGTGCTTGTTCAACTTGAGTTGTTAGCGCTTG
TTTTTGAGCATCATTTAAATGATCTAGTGTACCAAGTGTTGTCTTAGCATCTTGTTTGGCA
TCAGCTAATTTTTGATTACCGTTAAGTGCTTGATTTGTGTCATTCACTTTAGTTAATGCTTG
TTGAATTGTATTTGGATCCATTGTTGGATTTGTTGTTTGTTTCAACAATTCTTCTGCTTTTG
TTACTGCATTATCATATGCTGTTTGCTTGTCAGTATCAGCATCGTGATAGTTCTCGCTACCT
TTAATTTGTGCTTTATTCGCAATACCTTGTTTCAATTGTGTCATCGCGTCATTAAGCGTTGT
TGCCGCTTGTTGAATAGCATTGACGTTTGGTACAAGTGTTGCTTGCGTGATTTGTTTGCTG
TATTCATCACGTTGCGCTTGGTTTAAGTTTGGCAATTGATCAATAGCATGTTGAACATTTT
GTTTCGCCGTTGCTAAGTTTGTATTACCATTTAAATCATTTTTAGCTTGCGTAACTTTATTT
AACGCTGCAGTAATTTCGCTAGGTGTAACGACAACATCAGGCGTACCACTAATTAATGCT
TCAGCTTTCGCTACTGCTTGATTATATGCATTTTGCTTGTCAGAATCTGCATTGACAAAGT
TACCATCAGCTTTTGTTTGTTCTTTATCTGCAATGCCTTGTTTTAATTGTGTCATCGCATTG
TTTAACTCTTGCGCCGTTTGTTTAACATTGTTTACACCAGCTACAGTAGTTGCATTTTGTAC
TTGTTGTTTTAATGCATCTTTCTGTGCTTGGTTAAGATCATTAGAGTTATTAATTAATGCTG
TTGCTTCGTCTTTTGCATGTTGAACGTTGGCATTACCATTTAATGCTTGTTTTGCTGCATTT
ACTTGTTGGATTGCTTGTTCAACTTCAGTTTGTGTTGCATTACCACCATTAGCTTTTGAAAT
GATATTTTCAGCATTTGTAACTGCAGTGTTATATGCTTGTTGTTTTGCTTGATCTGCATCAG
TGAAGTTAACTGTTGCTTTCGTAGCATCTTTATCAGCTATCGCTTGTTTCAAGTTACCCATC
GCAGTATTTAAGTTTTGCGCATTTTGCTTAATTTGATTTGCTTCATCAACAGTATGCGCGC
CATTAATTTGATTAGTAACAGCTTGTTTTTGCGCATTATTTAAGTTGTCTAATGAACCTAA
AGATTGCGTTGCTTGTTGCTTCGCTGCCTCTAAGTTTTCATTACCATTTAAAGCATTTTTAG
ACGTGCTTACTTGTCCAGCAGCTTGATTGATAACAGTCGGATCTAATGAAGGGTTTGTAG



TTTGATCAATAATACCTTGTGCAGTTGTGACAGCATTATTGTACGCATCCTTTTTATTCGG
ACTTGCATCAGTATAATTTTGGTTTTGTTTTGTTGTCGCATTATCTGCAATACTTTGACGTA
ATTTGTCCATTGCTGCATCAACATTGTTTGCTTTTTGTTCATTACCTTGTGCTTCTGCAACA
GTAGTCGATTGTTGTACCAATTGTTTTAATGCCTCTTTTTGTGCATTTGTTAAATGGCTTAA
ACCGTCAATTGCTGTATTTGCGTGTTGTTTCGCTTTTTCAAGGTTTTGAGTACCATTAAGC
GCTGCTTTTGTAGTATTCACTTGATTCATAGCTGCTTCAACTTGATCTTTAGGCACGTTCGT
ACCTGTAGATTTATTTAAAATATTTTCAGCATTACGAACCGCTTCATTGTATGCATTTTTCT
TCTCTGGATCTGCATCTGCAAAGTTTTGACTGCCAAGTGTAGTGTCTTTATCATTCAAGCT
ATTTTTCAAGTTACCCATCGCTGTATTCAGTTCCTGAGCGGTTTGAATGGCTTGCGTTACT
TCAGCTACAGTGTGCGCTTGATTGATGTTTCCAGTAACAGCACCTTTTTGTGCATTGTTTA
AGTTATCTAACGTAGATAATGTTTGGTTTGCATTGTTTTTAGCATCTGTTACTTTTCTATCA
CCATTCAACGCTTGTTTAGTAGTTGTTACAGTTGAAAGTGCTGCTTCAACTTGTGATTGGT
TCGCATTTGTACCATTTGCTTGATTAATAATATTTTCAGCAGCAGTTACCGCATTGTTGTA
TGCTGTTTGTTTTTCTGGATCTGCATCTGTAAAGTTAACACTTTGTTTCACTTGATCTTTGT
CTTGGATTCCGTTGATTAAACGTTCCATTGCTTGATCTAATTGTTCAGCTTTAGTTTTCACT
TGATTTACTGTGCTAATATTTGGTGCATTTGTCACTTGTGTATTTAAATCTTGCTTTTGAGC
ATTGTTTAAATGACTTAATCGGTTGATGTTAGCAGTTGTTTCTTGCTTTTTATTTGCTAAGT
TTTGCGCACCATTAAGCGCAGTTTTGTTAGTGTTCACTTGATTAGCTGCTTGTGTTACTGC
AGATGGATCAAGTGTCGGCTGACTCGTTGCATTAATGATATTTTCAGCACTTGTAACTGCT
GTATTGTATGCATTTTGTTTATCTGTATCTGCATCAACATATGGTTGACTCGCTTTTACTTC
ATCTTTATTCGCAATACTATTTCGAAGTTGATTCATTGCATTGTCAAGATTTGTTGCATTGT
CTTTCACACTTTGTACACCAGTTACTTGTGTCGCGCTATCAATTTGACCAGTAATACTTTG
TTTTTGTGCATCAGATAAATGTGTCATTTGACGTAATGCATCTTTAGCTTGTTGCTTCGCA
GTTGCTAAGTTTGTATCACCATTTAAACTTGTTTCAGCATTATTGACACGTTGTGTTGCCG
CAGTAACATCTGCTGCATTTGTAATCACATTAGGTGAACCATTTACGATATTCTTCGCAGC
ATTATATGCATCAGTGTAAGCACCTTGTTTATCAGGACTTGCGTTAGTGTAATTACCACCA
GCTACAATTGTGTCATGATCACCAATTGCTTGTTTTAATTGATCCATCGCATTATTAAGTG
ATGTAGCACTATTTTTCAGATCAGTTACACCTGATACGCGTTGTGCAGCATTCACTTGTTG
TTTCAATGCTGTTTTTTGCGGTGTATTCAATTGTGTCAAGTTATCGATAGCTTGTGTAGCTT
CAGTTTTAGCGCGTTGTAAGTTCGCGTCACCGTTCAAAGCATTTTCAGTAGACGTTACACT
TTGAATTGCTTGTTCAACAGCTTGCTTATCTTTATTCGTACCATGATCTTTATTTAAGTAAG
ATTCAGCTTGTGTGATGGCATTATCAAATGCTGTTTTCTTAGTTGGATCTGCGTCAATGTA
GTTTTCGCTCGCTTTAGTTTGATCTTTATTTGCGATTGCTGACTCTAATCGTTGCATTGCAC
CATCTAAGTCTTGTGCTTTCGTTTTAACACTATTTACACCGTTGACTGTTGTTGCACCTTCG
ATTTGTGATGTTAAATCTTGTTTTTGTGCATTATTTAAGTGTGTTAATGTACCTAAGTTTGC
TTTCGCATCTGATTTTGCTTGTCTTACATTTGCATCACCGTTTAAAGCATTCTTAGCAGTCG
TTACTTGATTTAATGCAGCTTCAACTTGTGCTTTTGTCATATTTTGACCGTTTGCTTTATCT
AAAATACCTTGAGCATTCGTAACAGCATTTGTGTAAGCATCTTTCTTACCTTGGTCAGCAT
CTGTAAAGTTCACTTGTTGTTTAACAGTGTTTTGGTCATTAATACCATTTTGAAGTTGACC
CATTGCTGTATTTAATTCATTAGCAGTATTTTGTGCAGCAGTTACGTCTGCTACTGTCGTT
GCATTGTCAATTTGACTAGTTGCTGCAGTTGATTGCGCGTTATTCAAGTTACTATATGAAG
CTAATGCACGTTTTGCTGTTTCTTTCGCTTGAGCAACTTTATTATCACCATTCAAGTCGTTT
TTAGCTTGATTCAATTGGTTAAGCGCTGCTTGAACTTGTGTTTCATTCGCGTTACTGCCATT
TGCATTAGTAATTGCTTCTGCTTGTGTAACTGCAGTATCATACGCTTGTTGTTTTGGTTGAT
CCGCATCTGTGTAATTGACACTACGTTTCGTATTATCCTTTTCAGCAAGTGCATGTTTCAA
ATTACCCATCGCTGTGTTTAACGATGTTGCTTTATTTTTAGCCGCTGTGACAGCTGCAAGA
TTTGGTGCTTGATCCACTTCAGCATTTGCCGCAGTTCGTTGTGCATTGTTCAAGTCTGTCA
AACGACCGATATCTGATTTCGCAGTTTGTTTTGCTGCTGCTAATTTTTCATCACCGTTCAAT
GCAGACTTCGCACTGTTCACTTGGCTCGCTTTTTGGTTAATTGTATCAGGATTCATTTCAG
GGTTATTCGTTGCACTAATAATACCTTCAGCATTAGTTACCGCATCATTGTATGCATTTTG
TAAATCTGCATTCGCGTCTTGATAATCTTCGCTTGATTTAGTCGCATCTTTAGAAGCAATA
CTTTGTCTTAATTGATTCATTGCTTGATTTAAAGTACCAGCATTTGCTTGGATGCCTTGAA
CACCAGCAACAGTTGTACCACGTTCAATTTGTTCTGTTAAGTTTGCTTTTTGAGCATTAGT
TAAATGTGACATTGTCGCTAATTGTTGTTTAGCTGTGTTCTTCGCTTCATTTAATCGCGCGT
CACCATTTAATGCTGTTTTAGCAGTATTCACACGTTGTAATGCTTGTTCAACGGCTACTTT
ATTGTCATTTGAACCAGCTGTTTTATCTAATAACGTTTTAGCTGCTGTTACAGCATCATTG



TATGCAGTTTGTTTATCTCTATCTGCTTCAGTATATTTCTGAGCTGCTTTTGTAGCTGCTTC
GTCATTAATACCACGTTGTAAGTTGCTCATTGCAGTATTTAATTCAGATGCCATTGTAGAC
ACTTGATTTACACCTGCAACTGTTGTCGCACCTTCAATTTGTGATTTCAATGCTGCTTTTTG
TGCATTATTAATTGATGTAAGGTTATTCAATGCATTTTTCGCAGTTGTCTTAGCGTTCGCA
ACATTTTGATTACCGTTCAATTCGTTTTTAGCACGTTGTACATTTTGTAACGCAGTTTCGAC
ACCGTCTTTTGCAGTATTTGGACCTTGTGCTTTATTTAAAATTTGTTCAGCTTGCGTCACTG
CATTTGTATATGCATTACGTTTCGCTTCATCTGCATCAGTGAAGTTAACACCTTGCTTAAT
CGTATTTTGATCTTGAATACCATTTTTCAAGTTCGTCATAGCTGTATTTAATGCGTCCGCAT
TATTTTGCGCTTGTGTTACTTCATTAACATGCGTTGCACCTTCGATTTGGCGTTTCGCTGCA
TCTTTTTGTGCATTAGTTAAGTCACTTAAGCCATTCAAATGTTGCTTCGCATTTGTTTGCGC
AGTTCTTAAGTTTTCTTGACCGTTTAACGCTTGTTGTTTAGCTGTCACTTGGTCTTTCGCTT
GATTAATTTCTTGCGCAATCATTGATGGACTAGTTGTTTGACCAATGATTGCTTTTGCTGC
AGTGACTGCATTGTTGTAGTCATTTTGTTTGTTTTGACTTGCATCTGTGTAGTTTTGACCTG
CTTTAATCGTTGCTTCATTCGCAATGCTATCTCGTAGACCTTTCATTGCAGTGTTTAATGTT
TGTGCATTATCACGAACAGTTTGAACATTTGGCAACGTCGTCGCTTGACCCACTTGTTCTT
TAAGTTTTGCTTTTTGCGGACCATTTAAAGAAGTTAAACCATCAATTGCTGTGTTAGCATT
TTGTTTCGCTACTTCTAAATTATGATTACCGTTTAACTGCGTCTTCGCATTCGTTACTTGCG
TTGCTGCATTTGTAACATCTGATGGTGTTAACGTTGGTGTTGGTGTACCACTAACGATATG
TTCTGCAGCTGTCACTTTTTCATCATATGCTTGGCGTTTATTCGCATCAGCATTGACATAAT
TACCACTAGCTTTTGTGTCAGCTTTATCAGCAATGGCACGTTTTAAAGCTGTCATCGCAGT
ATTTAATTCAGTCGCAGTATGTTCAACACCATTTGCTGCAGATACGCGTCCTGCACTTGTT
ACTTGTGCTTTCAATGCTTCTTTTTGTTTTGTATTTAAGTCCGAAGCATTTGTAATCGCTGT
GTTCGCAGCCTGTTTCGCACGTTCTAAGTTTTGAATACCGTTTAATGCAGTATTGGCTTGT
GTAACAGCTTGCATTGCTCTTTCGACATCTGCTTTAGGTGTATTTCCTCCAGCTGTTTTATT
TAAAATAGTTGCTGCTGCATTTACTGCTTGAGAATAAGCCGTTCGTTTAGCATCATCAGCA
TCTTGATAATTTTGACTTTGTAACGTCGTGTCTTTATCACGAATTGATGTTTCTAATTGACC
CATAGCACCATCTAATTGTTGCGCTTTGGCTTTAACTGTATTAACACCTTCAACATTTGTT
GCTTGTGTAATTTCATTATCTAACGCATTACGTTGTGCATTATTAATGTGTGTTAATGTAC
CTAACGTTTGTTTCGCAGCAGCTTTAGCTTCATTTAATTTCGCATCACCGTTCAACGCCGT
CTTCGTACTGTTCACATTTTGTAATGCTTGTTCAACTGCTGCTTTTTCTACATTTTGACCAC
TAGCTTTTGTTAAAATTGCTTTTGCTGCATTTACTGCTTGATCATAAGCTGATTTCTTACTT
GGCTCAGCATCTAGGTATTTCTGAGTTTGTTTTGTTTGTGTCTCATCATTGATACCATTTTG
TAAACTGTGCATTGCGTTATTTAATTCTGTTGCTTTTGCAGTTTCTTGATTTACACCAGCTA
CTGTAGTTGCACCATCAATGTTACGCGTTAACGCATCTTTTTGTGCATTGTTAATTGATGT
TAAGTTATTCAAGTTGTTTTTCGCTGTTGTCTTAGCTTGAGCTAAGTTTTGCGCACCATTTA
ATGCATGTTCTTTAGTTGTCACTTGTGATGTTGCTTGCGTAATAGTATTTGGTTCCATCGTT
GGGTTCGATGTTTGATTAATGATTGCTTTTGCTGCAGTAACTGCGCTGTCGTACTCGTTAC
GATTATTTGGACTTGCGTCAGTGTAGTTTTGACCTGCTTTAATCGTTGCTTCATTCGCAAT
ACTATCTCTTAAGCCTTTCATCGCTGTATTCAACGTTTGAGAACTATTTTTAACAGTTTGA
ACACCATCTAATGTAGTTGCACTTTGAACTTGTTCTTTTAATTTTGCTTTTTGTACATTATT
CAATTGTGCTAAGCCGTCAATTGTATTGTTAGCATGCTCTTTCGCTACACGTAAGTTGTTA
TCACCATTTAATGCTGTTTTAGCCGCATTGACTTGTGATGCCGCACTATTTACGTCATTGA
CTGTTAATGTCGCATTTGGTGTACCATTAATGATATTTTCAGCGTTAGTCACTTTTGAATC
ATACGCTTGACGTTTTTCTTGATCAGCATTGACATAATTACCGCTTGCTTTTGTTCTTTCTT
TATCCGCAATAGCTGCTTTAAGTGCTGTCATCGCACCGTTCAATTCAGTAGCTGTATGTTG
AACGTTATTTGCATCAGATACACGTTGTGCATTGTTAACTTGTGTTTTTAATGCATCTTTTT
GTTTTTGGTTTAAGTCTTGCGCGTTGTTAATTGTGTTCGTCGCATTTGTTTTAGCTTGAGCT
AAGTTTTGTGCACCATTTAACGCTGCTTTTGTTGTATTGACTTGATTTGCCATGTCATTAAT
CGCATTAGCATCCATATTTGGATTGTTCGTTGCATTAATAACACCATTTGCATTATTTACA
GCAGTATTGTAATTATTTTTGTTGCTATCAGATGCATCAAGATAATTTTGACTTGTTTTCGT
CGTATTATCATTTTGGATACTTGTACGTAATGCACCCATGGCAGTATTTAATGTATTACCT
TTATCTTTAACACCATTTACACCAACTACATTTTGCGCTTGTTCAACTTGATGCTTCAAGTT
GTCTTTTTGTAATTGTGTTAAGTTAGGTAAACCATTAATCGTATTTGTTGCTGAAGTTTTCG
CATTTCTTAAGTTTTCAGCACCATTTAAAGCCGCTTTCGCTCTTGTAACTGCATTTAATGC
ATTATCAACGTCTGCTTTAGATGTGTTACCACCTGTTTGTTTATTTAAAATGCCTTCAGCC
GCTGTGACAGCTTGCGTATATGCATTTCGTTTTGATTCATCTGCATCAAGATAATTTTGAT



TTCTTAATGTCGCATCTTTATCATTGATTGCACCTTGTAAGCTATTCATAGCGCCGTCTAAT
GTATTGGCATTTGTTTTTACAGTATTAACGCCATCAACAGTCGTCGCTTGATTGATTTGAC
CTTCTAACGCAGTACGTTGTGCATTCGTAATATGGTTTAAAGTACCTAAGTTTTGTCTAGC
TGCCGCTTTCGCTTCTGCCAGTTTAGCATCCCCATTCAATGCATCTTTCGTACTTGTTACTT
GTTGTAATGCACGGTCAACTGCTGCTTTATCTGAATTTGAACCTGTTTGTTTATTTAAAAT
TGCTTTCGCAGCAGCTACAGCTTGATCATAAGCAGTTTTCTTACTTTGTTCAGCGTCACGA
TATTTTTGAGTTTGTTTTGTTGCATTTTCATCATCAATACCATGTTGTAATTGACCCATAGC
TGTATTAAGTTCATTTGCAGTTTGTTGGATACTTGTTACATTTGCAACACGTTGCGCACTT
GTCACTTGTGCTTTCAACGCATCTTTTTGCGCTTTATTTAAGTTAGTAGCACCATCGATGG
CATTTGTTGCTGTTTGTTTCGCTTGCGTTAAATTATGTGTACCATCTAATGCATTTTTCGTT
GATGTCACTTGTGTAGCGATTTGGTTAATTGCATTAGCATCCATATTTGGATTGCTTGTTG
CATTAATGACACCATTAGCACTATCAACAGCATTGTTATAGTTTGTTTTGTTACTTCCTGT
AGCATCAAGATAGTTTTGGCCATTTTTCGTAGCTGTGTTATCTTGAATGCTATTTCTTAAC
GTACCCATAGCACCATTTAATGTGTTGGCACTTGATTTAACAGTATCTACACCTGCAACAT
TTTGTGCTTGTTGCACTTGTTGTTTCAATTTATCTTTTTGAGCAGTTGTTAAATGTTGAAGT
CCGTTTATAGTAGTGTTTGCATTTGATTTAGCTTGCTCTAAATTATGGTTACCATTTAGGG
CACCTTTCGCATTAGCAACTTGTGACAACGCGTTTTCAACGGCAGCTTTATCTAAATTTGA
TCCACTATTTTTATTTAAAATATTTTCTGCGTTCGCAACGGCTTGAGTATAAGCAGTTTTCT
TATCTGAATCAGCATCATGATAGTTTTCACTTGCTAGTGTATTTGCTTTATCATTAATACC
ATTTTGCAAGTTAGCCATCGCTGTATTCAATTGTGTACCTGTATTAGATACAGCTTCAACA
CCAGCTACAGTTGTTGCTTGATCAATTTTAGTTGTTAAGTCACGTTTTTGTGCATTATTAAT
TGACGTTAAGTTATTTAATGCATTTTTAGCTGCATTCTTCGCATTTGTAACGTTTTGATCAC
CATTCAATGCATTTTTAGCACTTGAAACATTTTGAATAGCCGCTTCAACATCTTGTTTAGA
CGTATTTGCACCTTGCGTTTTATTCAGAATTGCTTCAGCTCTGCTTACCGCATTTGTATACG
CATCACGTTTAGCTTTATCTGCATCAGTGAAGTTAACACCTTGTTTAACTGTGTTTTGATC
ATGGATAGCTTGTTCCAAGTTGCCCATTTGCGTGTTTAACTCAGTTGCTGCATTTTTAGCA
GCTGTTACCTCACTCACATGACCTGCACGGTCAATTTGTGATGAGATGGCAGATTTTTGGT
TATTTGTTAAGTGTGATAACGTATTTAAGTTTTGCTTAGCAGTGTTTTGTGCATTTCTTAAG
TTTTCAGCACCGTTTAAACCATTTTTAGCATTATTCACTTGTGTTGCAGCTTGGGTAATCG
CACTAGCATCCATAGTCGGATTGTTAGTTTGATTAATGATACCTTTCGCATTTGACACAGC
GCTATTATATGTTGATTGGTTATTCGGACTTGCGTCTGTATAGTTTTGACTTGCTTTGACTG
TTGTTTCGTTAGCAATACTATCTCTTAAGCCTTTCATTGCATTGTTCAATGCTTGTCCATTT
GTTTGAACAGATTGTACGTCTTCTAATCTATTGGCTTGTCCCACTTGTTCTTTTAATTTAGC
TTTTTGAGGTGTATTTAATTGTGTTAATGCATCAATAGCAGTATTGGCGTTTTGTTTTGCTT
CACGTAATCTTTCGTCACCATTTAATTCTTGTTTCGCGCTGTTTACTTGATTAGCTGCAGCT
GTTACTTCTGAAGGTGTCGTAACAACCGTTGGCGTACCGCTAATAATATGTTCAGCATTG
GTAACTTTAGTTGTGTAAGCATTTTGTTTAGTGCTATCGGCATTAACATATTTACTGCTTG
CTAACGTATTCGTCTTATCTGCGATGGCATGTTTTAATGTGCCCATTGCCGTGTTCAGTTC
AGTCGCATTGTGCTGTACATCTTGTGCATTAGATACGCGTTGAGCACCATTAGCTTGTGCT
TTTAATGCATCTTTTTGTTTTTGATTTAAATCAGATGCGCCATTGATTGCTGTAATCGCTGC
TTGTTTCGCATTATTTAAGTTTTGCGTACCATTTAATGCATGTTTCGCACTATTAACATTAT
TAAGTGCTTGTTCAACCGCTGTTTTCGCTGTATTCGGTCCAGTTTGTTTATTTAAAATGGTT
TCGGCAGCTGATATAGCTTGATTGTAAGCATTACGTTTTTGCTCATCAGCATCCAAGAAGT
TTTGGCTCGCTAATGTTCCTGACTTATCGTTGATAGCCGTTTGTAAGTTACCCATTGCGCC
ATCTAAACTATTTGCACTTTGTTTAACTGATTCAACACCAGCTAAGTTTGTAGCTTGTGAA
ATTTGATTTGTTAAATCATTGCGTTGTGCTGTAGTGATATGCGTTAAAGTACCTAAATGTT
GTTTCGCTGCGTTTTGAGCTGCAATTAATTTTGCATCACCATTCAATGCATCTTTCGCAGT
ATTAACACGTTGCAATGCTGCTTCAACTGCATTTTGCGCAGTGTTTGGACCTGTCGATTTA
TTTAAAATCGCTTTCGCTGCAGTAATAGCATTATCATACTCTTGTTGTTTATTTGTATCAGC
ATCACGATATTTCTCAGATGATTTCACTTGAGATTCGTTGTTAATACCATTTTGTAAGTTA
GTCATAGCTTGATCTAGATGTTGTGCATTTTGTTTTACAGTATCAACACCACTCACTCTTG
TCGCACTAGTAATTTGACTAATCAAATTGTTCTTTTGAGCATCTGTAATACTCGTTAATGT
GTTTAAGTACGTTTTCGCATTTTGTTTTGCCGTAGCTAAGTTTTCATCACCGTTAAGTGCCG
TTTTAGAACTATTCACTTGCTCTGCTTTTTGTGTAATCGTACTTGGATTCATTTCTGGATTA
CTATTTGCATTAATAATCGTTTCAGCAGCAGCTACTGCGTTGTTATATGCTGTTTGCTTATC
ATTATTAGCATCTACGTAATCTTCACTTGCTTTAGTCGCATCTTTGTTGGCAATACTTTGTC



TTAACGTATTCATGGCTTGATCTAATGTATTGGCATTTGATTGAACCGTATGAACACCAGC
GACAGTAGTACCACTATTAATTTGGTTTGTTAAATTCGTTTTTTGTGCAGTTGTTAAATGC
GTCATATTATTTAACTGCTGTTTTGCTGTTTGCTTCGCTTGATCTAATAAACGCGTACCATC
TAAGTTATTTTTAGCAGAATTCACTTGATTCATCGCTTCAGTAACTTGATCTTTCGTTTTAT
TTTGACCATTTGATTTATTTAAAATATCTTTCGCAGCTTGTACCGCATTTGTGTATGCTGTT
TTCTTACTTGGTGTCGCATCTTGATAATTTTGACTATTAAGTGTCGTTTGTTCATCATTGAT
CGCACCTTGCAAGTTACCCATCGCTGTATTTAAATCTGTACCTTGTTGTTTAACAGTATTT
ACGCCAGCAATATTTGATGCAGCATTAATTTTAGATTTAACATCTGCTTTTTGTGCATTAT
TTAAATGTGGTAATGCATCAATTGCTCTTGCAGCATCTGTTTTAGATTGTGCTAATTTTTC
ATCACCATTTAATGCATTTTTATTAGTAGTAACAGCTGAAGTTGCTCGATTAACATCATCA
ACAGACATTGTCGGATTAGCTGTTTGATTAATAATTGTTTCAGCACTTGAAACTGCACTAT
TATATGCATTTTGTTTAGCTGTATCTGCATCCGCATAATCTTCTGTACGTTTCACTTGATCT
TTATCTGCAACAGCTTGTCTTAAGTTACCCATTGCACTATTTAAGTTAGTTGCATTTTGCTT
AATCGTATTAACTGTCTCGATTTGATGCGCACCATTAATTTGCGATTGTAAGTTTTGACGT
TGTGCATTATTCAAGTTATTTAATTGACCTAATGCAGTGTTCGCTTCTTGTTTGGCAGCATT
TAATTTTGTATTACCATTCAATGCTTGTTCTTTACTTGTGACATTTGATAAAGCATTGTTAA
CATCACTTGGTGTTATAACTGGATGTTGTGCATTACCATTAATAATGTCATTCGCATGGTT
GTATGCATTGTTGTAATCATTTTTCTTATTAGTATCTGCGTTGACATAATTATCACTTTGTA
CGACTTGGTTATGATTAGCAACGCCACGTTTTAAACCTGTCATAGCAGTATTTAAGCTTTG
AGTCGTTTGTTTAATATCATTTACTGCTTGCACGTTTTGTGCACTATTCACTTGTTGTGTTA
ATGCATTCTTTTGTGCTTGGTTTAAATCACTTGCATGCGTAATCGCATTTGTTGCTTCTGTT
TTCGCACGTTGTAAGTTTTGTTGACCATCTAAAGCATCTTTCGTCGATTTAACAGATGCTG
CTTTTTGGTTCACTGTGTTAACATCCATCGTTGGATTAGTCGTTTCTCCAATGACACCTTTA
GCCGCATTAACTGCATTATCATACGCTTGTTTATTAGCTGGTGTTGCGTCAGTGTAATTTT
GACCTGATTTAATTGTATTATTATCCGCAACACTGTCTTTTAATTTCGTCATCGCAGTATTT
AAAGCCGTAATGTTAGACTTAATTGTTTCAAGCGCAGCATGATTTTGAGCAGCATTAATTT
GTTGCGTGAAATTATTTTGTTGTGCTTGGTTTAAGTTAGATGCACCATGTAATGTTGTTAA
CGCTGGCTGTCTATCTAATGTTAAACCTTGACGTGCTGTATTTAATTGATCCTTAGCTTGG
TTTGCTTCTGCCACTTTATCATTGATATTTTGGACAGTTGGGTTGCCATTCAACACTTGATT
AATTTCAGTTAACTTTTGACGCGCTGCTTGTAATTTTTGGTTGTACGCATTTAACGAAGCG
GTCGTCATACCTGTTGTATCCGTTGGTTGATTAATGCTTTGTTCTAATTGCGTTTTCGCAGT
TTGAAGCGATGCTTTATCTGGTGTTAAAGCTTGACGTGCATGATCCAAATCAGATTTAGCT
TGATTTGCTGCAGACGTATTTGTATTAATTTGATCTACTGTTGGTGAACCTGCTAATACTT
GATTGATTTGTTGAATCTTATTACGTGCAGCCGTTAACTTCGCATTGTATGCATTTACAGA
GTCTTGCGTCATACCAGTTGTACTTGTTTGCGTATCAATACTTTGTTGTAATTGAGCTTTCG
CATTTTCTAAAGGCGCTTTATCGACTGTTAAGCCATTACGTGCTTGATCAAGTGCTGATTT
AGCGGCATTCGCTGCTGTCACGTTTTGACGAATCGTTGCAACATCTGGATGAGAAGCCAG
TACGCGATCAATTTCTTGAATTTTAGTTCTAGCTGCTGAAAGTTTGTCATTAAATGCAGCA
ACAGATGCGCTTGTCATACCAGTCGTACTCGTTGGCTGATCAATATCATTTTGCAACTGAG
TTTTTGCAGTTTGTAATGGTGCCAAGTCTGGTGTTAATCCAGCAATTGCTTGTTTTAAGCT
ATTATATTTTTCTTCTACTTTTGTTTTTTCTGCGGCAATTTGTTGGTCTGTCGCGTCACCATT
GTTAATAACATTTTGTGCATTTGTTGATTCTGTTTGACCTGCACGTTTAGCATTTTCATATG
CTTGGATTGATGATTGTGTCATACCATCAGTAGTTACTGATTTATTGATTTCTTCATCAAG
TTTCGTCTTAGCAGTTCTTAAAGCACTATTATCAGCTAAAGGTACTAATTGATTAATTGCT
TGCGTTAATCGCTCATTGACACGATTTACATTTGTTAACGCAGATTGTACCTCTTGCACTG
TTCTTATTGGCTTCTGAATGATAGCATTAGCGCTATTTTTAGCACTTGTTAAGTCACTTTGA
AGTGCACGAATCGAATTATTGTAAGCAGTAATACTTGCCGGCTTCTTACCAGTCGTTGTAC
CTGTGCGATTCAATTGTTGCACTGCTTGCTCTAAGGCATGTGTATCTGCAGTTAAATCATG
TTTCGCTTGGTTTAATGCTGTTAATGCGTTATCAACACGATGTTTTTCATCTGAAATTTGTT
GTGCAGTTGCATCGCCATTGTCAATAACACGTTGAGCTGCAGTTATTTCAGTTTCTGCTTC
ACGCTTCTTCGCATTATAGTTATCAATACTTTGTTGCGTCATACCAGCAGTTGATGGTACT
TGGTTCACAGAACTTTGTAAGTTATTTTTAGACGTTACTAATTGGCTATTATCTTCTTTATT
TTGAAGTAATGCTTTAGCTTGATCAATCTTAGTTTGTGCTGCACGAACTTTAGTTAGTGCG
TCAGAAACTTGTTGTGGTGTTGCACGCTCATTATTAATCACTTGTTGTGCTTCTGTTTTCGC
AGTATTGATTTGTTGTTGCGCATTATGCATTGCATTATTGTACTGCGTAATTGTACCTGGC
TTTTTACCTTCAGTGCTTACTGGATCATCTAAATGATTTTTAGCTGTGATTAACTCACGTTT



ATCCGCTTTTGTGAAAATGGACTCTTGTACTTCTTCAGTACTACCATCATTGTAAGTTACT
GTCACAGGAATCGTCGTTGTGCTACCACCAGCTAAATTAGTAGGCATTGCTGTGCCATTTT
TAATCGTTGCAGTACGTTTATTAGCAACTTGAACTGCATTGTTAATTTCAGCTGCTGTTAC
ATTTGAACCATAATCTTTCACAATTTCAGTTGTGTTGACAGTATGTGCTGCCGGTGCAGTT
AATGTACTTGGATTACTACTTACTGAGTGACCTGTACCTGCTTTCGGAGTAATTGTGATTG
ATGAATTTGGTTTTATAGTATTGGCATTGAACGTCACTTTACCAGTTTGTGCATCTAACGT
TACATAGTCAGGCTTATTCGCAATTGTCCATTGATTATTCTGACCACGAACAACATTAATT
GTCTTACTATGTTCTGCACCATTACCCACTTTTTCAGTGTAAGCAATATCCATTGCTTGTGT
TGGATTAATTAAATGTCCTGATGGATTATTAGGCGTGATATCAATATGACCATTTTGCCAA
ATCTTAGTAGTCGCTTGGTTCGGTTGTGGTGCGACAACTGTGAAATCATCACTACGTTGCT
CATCACTGATTGTTTCACCACTACCTTGTGTTGCAACAACTTGAATTGTATCAGCAGGATT
GAAAGTACCTGCTGCAACAGTAATACCATTATTAGTTCCAGCAATACCTGCTACAGTTGC
TGCAGATGCTTCTTTCACCCATGGACTTGTATTATTGCGACGTGTAAATGTTGTCACGACA
CTGCTGTTACGTTTAATAACTAATTTATCAGCATACGTCGTTACGTTACCGGCATGTGTAT
TCACTGTTTGGTTTGCTCCAGGTGCAATTGTAATCGCTCCTGCCGCTGTTTCAGTCACAGT
TGGTTTCGCTGGTTGCACATCTTTTACTACAAATTTCGCTGGTAAAGATGTTGCAAAAGTA
TGTCCGTTATAGATGACGTCATATTTTGCGTTAACGACTTTAGCCATATTAGGTTTATTCA
TAGCTGCCCAGTTTGCATCGTTTGTACCAGTTGCTGCATTATTCCATTTATACGTAAATCC
ATCTGTTGGTAAACCATTAGCGTTTTGCATATGTGCATATCCTGATGCTTGCGTACCACTT
GCTAAAGTGCCACCAACTGTTGTTGTATAAGTAGTTTGAGGGAATTCAAATTGATATACG
TTCACAGTTACAGGAACTCGTTTAGCAGCTGAAATACCTGGATATGTGACATCGACATTT
AAATGTTGAACGCCTGCTTGCTGGTTATTTGGTTGTTGTCTATTTGCCCATGCTGCTGTAA
TACCATTCGTATTAGTATTTTGATCAAATGTAATGTAATCAATAGCGTTTGTACCATGTGT
CAAATTTTGACCTTTCACATCACGTGATGGCGCCTTAGCATTAGCAACTGGATAAACTTTG
ACTGGAACTTCAACATTACGCGTACCTTGACCACTAGGTAATGTTACAACCGCAGTTTTAT
GAGTGTTACCGACTGTATTCTTCCATGTATCTGGACTATCATGCCATGCAACCGTTGCCCC
ATGTGGCGGGTTTTGAATAAATCTTTCTACGTGTCCGAAATCAAAACCGTCGCCACCTTTA
ATAAATACAGCGCCTTCAGTAGTTGCTTGTAATTGTGGTGTCACTGTTACTGTTGCACTGT
CATTTGAATCAACAGATTCATTTCTTGTTACATCTATCGCTCGACCATGTTCATCTTGAGT
AGTGTACGTCACATTATTCATTGTGATAGAAGACCTTGCCTTAATCACACCATTTGGTAAC
GCATCACTTACCGTTACAACTGCAGTATTACCACTACCATAAGTCGTGTTTGTAATCGTTA
ATGGCGTATTATCTGCTTTAAATAATTTAATAGATGAACTACTTAACACAT TATTAATTTT
AATTTGTTGGTTAGTAAGACCTGCTTTATAAGTCACAGAGTTGCCATCAATTCGCGGTGG
ATCTGGTTTAACTTTTGCTAAAATCTTGATAATTTGCGTTTGGTGATTATCATAAGTAACT
CGAATATCCCTTGTTGAAATACCAACCACATCTTTACTTGGTCCATATGAATTTGTAAATT
GGAAATTCATACGTTGCGCATTTTGTGTCCAAGAATCATTAACTGGTTTAACATATTGTTT
CGCATCATACACATCAGATACACCTGGGAACACAGCGCCTCTATTCGTCTCAAAGACATG
CTTCGGTACTGTACTTACTACTTTATATGTTGCTGTTTTCGTAATCGGCGTTGTTTCACCAT
CAATTAAGATATGTGCAGTTACTGTTATATCTTCACCAATACGTGTATTATCTTTATTTGG
CGCTTGACCACTTACCCAAGTAATCGTCGCATCTGGAATGGCACTACCATTAGATAACTT
AAAGTAATCTGATGCACTAGAACCATTACCTGCTGGGAAGTCTTGGCCTTGTACAGTGTA
ATGCGAATGTGCAACGATTTCTGGAATGACATGCTTTACAGGTACAGTCACTGTTGATGT
TGTTCCATCTTGATAAGTAGCAGTTACTGTAACATTGGCATTATTTCCAGTACGACTGACA
TTACTAACTGTTTTACTAGTGATTTCATTCGCACTTGCTCTTGCATAACTTCTATTTGGTAC
TGTTTCAGTAAACGTTAATGAATTAATAATTGCTGTTTGATCAGCTTGTGATACTGTCGCA
TTATTCGAAATATTGGCAATTCTCACAGGATTAGCAGCCGTTGATGAAGTACCAACTCGA
TATTTATCACGCAAAGGTTTCACTGTTACATTGAACGAAGTTGTAGCTGTATTGCCGCTTG
TATCAGTTGCTAATAAATTGATTGTCTTATTAGTTGCTGATGTCACATTTGGTGCCGTTGC
AGAAACATGTTGATGGTTATTATCAACAGTACCTGTAATTTGTGATGTATTTGGTACAGTT
ACAGATTGCACACCAAAGTTATCATTCGCTGTAATAGTATTTGTAAATGTTTCACCTGAGA
ACACTTGATGATTAGTGTAATTACCTACTGAAATTGTAGGATTAACTAAGT CACTTGGTAC
AAAATAAATGTTAATAGCGTCAGTAGTATTTCCTGTATTTTGATTTAAATG TTCAACATAT
TGTTTTGGACCATATGGCGTTAAGTATAACTGTGCTTTATAAACTGCATCACTTGCATTAT
GTGTAGAATTACTTTTTACAACGTGGTCAATTGTAAATGCGCCAGCACGATTAGCTGCCG
GTTCGTTTACGTTAACAACAGTTGAGTTACTATGGTTTGCACGAGTATTTGAATTTGTAAC
AGGTTGCCCACCATAACCGTTTGAAGGGTTGATGATGTCTAACACTTGAATCACTTGACC



ATTCAACGTAAATTGACGTTGACCATCAGTTGTCGCATTTGATTGTGAATAACCAGTCGTT
CTAAAGTTAGGTCTTCCGCCAGCTTCTGCTTGTGTTTTTTCATTACCAGTAATATTATTACG
CAATCCAGGCACTGTAGTAGTCGCTTTTAGCATCGTTAAAATATCATTAGTTGTAATTTGT
GTGCCTAATGTAGCATCATAACGATAAATTAAAGATTTATGGTCATCAGACCATGATAAA
CCACCATCTGTTGGTCTGTTTGCAATTTTTGCATTCGTCCATGTCACTGTATAATCTTGCGG
GAAATTAACCCAACGCAAGAAATTCATATTAGCTAGGTTTGACGCGAATGATTTCGTTAA
TCGACCTTTATTAATATTTACTGTAATAGTACTTACATTAGCACCATTAGGTGTATTTGTA
ACTGAAATATCACCCTCGGCAAGCGTAATTACATCTCTATTTGCATTAATAAAAGCTTGTT
TTACTTTTGAGATTTCATCAGTTGTTAAATCATATGTTGACGTACGATACACACGTTGATC
GCCTTCAGGTTGTTTCACATCAACGATTTTTAAACTAATATAGAAATCTTCAGTGTCTTTA
TGATATGCATTTGAAGCAACTATATGATATAACTGCGTGCCTGCATTCATTTGACTAACTT
CTTGTGCAGTTGGAATAGTTCTATCAGATGTAATATTTGTAAATGTGCCACTTGGAATAGC
TTGTCCATTACTTAAAGTAAAATATTGTTTAATATCACCAATACTAAATGA TTGTCCTTTA
GCAATCGTTACCGTTGCAGTTTTAGCTGCATTGGCAGTTTGATATTCAGATTTCACAACTG
GTTCGTATGTCATCACATTTGTAGCATCAAGCGTTGTTGATGAGCCATCACGGTAATGTAA
TGTGACATTACCATTATTATCGACAGTTACTGGATCAGTTGATGCTAAATATCCTCTTATA
TTTTGGTTTTTATTCATAAAGGCAGTAATTATGCTTTGCTTTTCATCATTAGATACAGCAGT
CGGATTGACTACTACAACTTTCTCAGTATTTCCTAATACAATCGGATGAGCATCTTCACTA
ATTTTACCTACATGAATTGACACATGTTTAGATTGACTATCATTTGTCGTATTATTGACAT
TGTCTGTCGCTGATACTTTAAATGTAATATCACTGTTAAATGCCTGATTCATAGAGACTCT
ACCTGTAATAGCTAATGAGCCGTTTTTGTTGTCGGATTTAGTTAAATTTGATGTCCAACCA
CTTGGCAATGTCGTAATAGTTGTACTTTTTAATCCAGAATGTCTATCTGAAACCCCCATAG
TAAAGCTAACTTCATCACCACGATAATATTTGGCATTTATTCCAACAGGATTATTGATTGT
TGGTGGAATGTCATCTGGCAAAATAGTAACAGCATTACTCATATTAGATGCAACTACTTT
ATTATAATAAACTACTGCTCTAATTTGTTTACCTACTGGTGGTATGAATACAACATAATCT
TTTGGTTGTATAGTAATTGTGTTATGGACCCCATCAGGTGTACCAGTCGCAAGTATCGTAT
AACCAGATGGTATTTGATCTGCCTCACTACCACCATTCGTAGTTTGATTTGTTGGTGCAAC
TAAATAAACCAATGCAGATGGATCCAACGGTATTCCCGAAATATTAACAGGCACTTTTTG
TAATGCTGTACCTCTTAATTGCTCAGCTGTCGTTGTAATTGTTGGTGTATGTGGTTTAACA
CGAATTTCGAATAATTGTTCTTTACGTCCAAAACGTATCGTACCAAAGTAATCCCCTGGTA
ATAAATTACCAACAAGTTCAATGTTACGTTCTCTAGCATTATTAGTTCTAT TTGTCGAGTT
TTCAATGTGTAATGTACGCGGAATACCTGTAATTTGCCAATCTTTATCTGTAAAATTCTCA
TTACTTGTTAAATTAATACGTAATGGTTGAATAGATGTTACGCTACCACCTAAATTCACGG
AAGCATTCCCTTGGTTACCTGCATATACATAGAAAACTGGATGCCCAGCTTGTTTTGAAA
ATGGTTTTTCAGCAATATTTTGAGTATCGTCATTTTTAAAGAATTTAATAT TATGTTGGATT
TCAGGTAATACCGTTAAGTTAACAGGAACTAAAGTTTCACTATTACCATAA CCATCAGGA
TAGTCGAAACCAATCATTAATCTTATTGGGTTTCTAGTTCTTGCTGCTTCTTGTAATTTTTG
ATCAGTAAATAATTGACTTAATTGATATTCATTTAATTCTTGAACGCCCCCCGGTCTAAAA
GCGTTAGTATTTGCATTAGTTGGGTAAAAACCTAACACTTTATTACTCGGCGTCTTAACAT
AACTTAAAGGATCATCAACAAAATCATCTATATTTAGGTTTGTACTTTCTA ATACCTTTTT
CGTTTGTACATTTCCTTGACTCACTTCTACACGTTTAGTTGTACCTATGCGATATGTACGAT
TAACCACTTGTCTTAAACCATTAAGACGTTGTTGATGGTCTTGCGTTGATTCGACGTATAG
TTGACTGTACATAAATAATTGATTGTACTCTAAAGCACGCCCACCTGCTGCATAATACAA
TTTATTAACAGTTGGACCTTGTGTTTTAAATGAAATTGTATAACTTGCATCACCTTGACCG
ATGAAAGTATAAACTTTAGGAACACCCGGTGATTCAGCAGGTTTTTGACCATTAATATAT
TCAAAATTTTGTCTACCAAATGCTTTAGTAGCAGCTGTTGCTCCAGCTTCACTAAAATAAT
CACTCGCTCTAGATAAATCTTCTAAAGAATAAATATGGACAGTTGGCCAGTCATATATTA
CTTGGCCACTTCTATTTCTTATTTTAAAGTCATGTGAACGATGAGGATCATTTACTCCATA
TTCCCACATTTGTTGAAGTGGTTTATTTGCACCTGCTCCTGCTCCATGACTCCATTGTACAT
TTGTTCCATCTGAATTAACTGTTACAAAGTCAGTTCTTCCTACTGGCACTTGGTCTGCTGG
TAATGCAAACCAGAAAATCATATTTTGATGTGGAGCATGTCCTTTATTAAA CTTAATAAC
CCATTGGTACCCGTCTCCAGTTTGTTTCGCTGTCATAAGAGCAATTTCCTTTGAGTCAGAG
GCCTTCAATGTATTCCATGGTGTAGTTGGTAAATTATATGGCGCCCCTTTACTAGAAGCAT
TGATATATGTACCAACAGGATAGCCCGAACCATCATTAGCATTTTCAACATAATATGATG
AATTTGCATTTTGATAGTCTGATACTGATCTAGGCTCTGCAGCTCTTGATTCAACCGAACG
CGTTTGAATTCTATTTGAACGTCGGCTAGTCTGTTGACGTTGAGGCATTGTACGAATTAAA



GCAACAGCTTGTTCCAATTCTTTGTATGCAAGTTGCAAGTCTTTATTGTTTATTGGATCATT
ACTGCCTAATAACGTATTAATCTTATCAAAAATGCCTTTTACATAGTTAAA TGTGCCAGAA
TCTGCATTTTCACGGTCAATAAAGCGATAATCATGATAATTTGCATCAAAA AATGCTTGT
AATTCATTTCGGTCATGTTGTACGTTACCATTATCAGATGAATCTGAAGCTGTTACTACAT
TTGCTTCATGATTTTCTACATGAGCCGCTCTATTGTCGTTTCCATTTTTATTAGCAGATTGA
CTTTCGTTTTGTTTATGCTTACTTTGTTCTTTATCTGGTTGTGTTGTCGCAGCCGTTGCCGA
ATCTTTCTTTGTATTTACATTTTGAGATGCTGGTTGTTCATCATTAGTAGTAGATGATTGCG
CTACTTTTTGATCTACTAAATTAGCTTGACTAATATTTGGTTGCTCATTTTCATGAGTAGCA
GATAATGATTGACCATTTTGTGAATTTTGAGAATTTTGTACTTGAGATTCTCGATTCTCAG
TCTGTTCATTATTACTTTGTTGTTTCTGTTTAACCACGCTTGCTGGTTGATTTGTTTCAGCA
GCATGTGCTTGTGATGTATTGAATCCTAAAAATACCAATGTCGCAATGACAGTTGAAAAT
GTACCAACTGTATATTTACGAATACTAAACTTTTGAATTTTATCACGATAA TTCAC 
 

> tx_norB-var1 
Function:  rho indendent terminator (core genome, variable) 
Best match: tx_norB-var1_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[120245:120317]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 32658 … 32731; Length: 73 bp 
Sequence: 
AAGAGTAATAAAAAACCAATCCCTATGTTCATTTTAAATAATGACACATAA GAATCGGTT
TATATTTTTGTTT 
 

> norB 
Function: protein coding sequence; multidrug efflux pump (core genome, variable) 
Best match: norB_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[118810:120201]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 32774 … 34166; Length: 1392 bp 
Sequence: 
TCATAATTGAGTGTCGTTTTGTTTAGGCACAAGTAACAAAATGATAACGAA TGATAATAT
TCCCATACCTGCATTTAACCATAATGCAATCATTGCACCTGTATAAATGTTTGTCATATTT
GATACGATTGCATATACTGCACCACTCAATGCGACGCCAAATGCTCCACCTAATGCAGAA
GCCATTTTATAGATACCTGCAGCAACGCCTACTTTTTCTAACGGTGCATTTGCAATTGCTG
TATCTGTTGATGGTGTAGCATATATCCCTAGTCCTAAACCAAAGAATAAATAACCTATAA
TACAACAAATGACATACAATATTTCTGGCAAGAAAGTTAATGAAATGAGAC ATTCTCCGA
CAATAAGAACTCCTGTTCCAATTAACATTGGTTTCTTGCATCCGAGTGTTTGAAGTAACTT
TTCACCAACACGAATCATAATTAGTACCATTACTAAATAAGTGATTGATAA ACTTCCTGCT
TGCAATGAAGAATATCCTAAACCTCTTTGAACAAATGTGTTGGCTACTATTAATGTTCCTG
CAACACCATTTAACAAAAAGTTTGAAGCTGTTGCACCTGTGTAAGCTTTATTTTTAAATAA
TTTAAAATCGATTAAAGGATTTGTAGCACGCTTTTCAAGAACTATAAATAA ACTAAAAGA
TCCAATTGCAATAGCTAATAAAGTAATAAAAAGAAGTGAGGTTACACCTAA TTCTGATCC
TTTAGTAATTAAAATATTTAAACTGAGGAGCATAATGACTAAAAGAACCAG ACCTTTAAT
GTCAAATTTATTTAGAGAAATCGATTTAGATTTAGTTTCAGGTGTGCCTTTAATAAGAAAC
AGTGCAATTAATGAAATTATAATTGATAGGATGAAAATCCAACGCCAACCT AAAAGCGTT
GCAACTGCACCTCCAAAAAATGAACAAACACCAGAGCCGCCCCATGAGCCAATTGACCA
ATAACTTAAAGCGCGTTGTCTATCTTTCCCAATGTAATATGACTTAATAATAGACAAAGTT
GCAGGCATAATACATGCTGCTGAAAGTCCTTGAATTAATCTTCCTATAATAAGTAATAAA
GGAATATTTGAAATAATGATTAATAATGAACCTAATATATTTAAGATAATA CCAATGTTC
GTGAGTTTAATTCTGCCATATTTATCAGCAAGACCACCTGCTCCTACTACAAACATTCCTG
AAAATAAAGCAGTTATACTAACGGCGATATTAACCGTTCCAATATCTGTAT TGAAACTAT
CTTCAAGTATTGGTACAACATTAACCAATGATTGTGCAAATAGCCAAAACGTTATTACAC
TTAAAACAATTCCTATTAACAACTTATTATTGCCTTCAAATGCCTCTCTTGACGGCTTTTCC
AT 
 

> Q5HFY6 
Function: protein coding sequence; amino acid permease (core genome, variable) 



Best match: Q5HFY6_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[117332:118654]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 34321 … 35644; Length: 1323 bp 
Sequence: 
TTATGCTGCTTTTTGTTTCTTCTTATAGTAATAAACTGGTATACCAAGTGCTGTTATTAGAA
TTCCAATGATTGCTAATATAAATTGTGTAAACAGTGTATTAATTAATACAA AAGATCCTG
CCAAAATAGCAATTAAAGGTATGATCGGATATAACGGTACTTTATATGGAC GCTCCATAT
TTGGTTCACGTTTTCTTAAAATTATTACAGCAACAAATGACATACAATAGA ACAACCAAA
TAACAAAGATTAACATGTTTGTAATTGTATCAAATGCTCCCATTGACATCA TGATGATAG
CGATTATAAGTTGTATAATTGCGCCAAACCATGGTGCACCAGATTTTGTTAATTTTGCGAA
TAAGTGGCTAAATGGCAATAATTTTCTTTCAGCCATTGCATATGGTACGCGCATACCAGTC
ATAGTATAGCCATTGATCGTACCATAAACAGAAATTAATATACCGATTGTA ATAATCTTA
CCGCCATTTTCACCAAATAATATTTTTGATGTATCTGAAGCTGCATTTAAATTACCAGCAA
GTAGTTCTATTGGCAACGTTAATAAGAATGTAGCGTTAATTAATAAATACA CAGCCATAA
TACAACCGATACCAACTGAAATCGCTAAAGGTAAATCGCGTTTAGGATTTTTAAGTTCCC
CCGCAACATTTCCTACATGAATCCAACCATCATAAGCAAACATAGTTGCTAATAAACCAC
TACCAATTGCTGTAAAGAAACCATTTCCTGAATTACCTGTAGTTGGAATTAATGAAAAAG
TGATATCTCCAGATTGAAAAATACCAAAAATTACAATAACGATGATTGGAA TCAGTTTAA
TTACTAAAGTAACTGATTGTAAAATTCCGCCTGCTTTTGAACCTAGGAAATTTATCAACAC
AATAGATAACGCAGATGCGATTGCTATTGGTATTAACGAACCTATAGATAA ATGGAATAA
ATTAATTAGCTGTGTCGCAAATACGATAGACAATGCTGCTACGTTAGCTGGAAAATAAAT
AAATGATTGCGCCCAACCTGATAGGAAGCCCCAGAAATCACCGTATGTATATTCTATATA
CTTCGTTAAGCCACCTGTTTCAGGGATTGCAGCAGCAAGTTCTGCTGCTGTTAACCCCGCA
CAAATGGTAATGATGCCGCCTAGGAACCATACAAACAAGGCCATTCCTGCTGTTCCTGTT
ACTTCTGTTACGTTTGATATTTTAAAGAATACTCCTGAACCAATAACTGTCCCCATAACAA
TAGCAAACGCTGAGAAGAAACCTATATTTTTTTGTAATTCTTTACCATTTGACAT 
 

> ilvA1 
Function: protein coding sequence; threonine dehydratase locus 1 (core genome, variable) 
Best match: ilvA1-CC45_ref_CC045-agrI_A9635_ACKI01000001.1[48611:49651]RC 
Position: 036-contig_189: 35674 … 36715; Length: 1041 bp 
Sequence: 
TTAACCTACCACACCCTTGCTTGTATCTGCAATATTCAGTCCATGTTCAATGACACCTGAA
ACTCTAGTTAAGTCAACATTCCCGCCTGAAACTAAAGCAACAACATTTTTATCTTCAAGCC
ATTTATTGTTTATTTTTCCACTTAAAATTGCAGCTGTTGGTAATGCGCCTGCACCTTCAGTA
ATAATTTTGGCACGCTGCATTAAATCTTTCATAGCATGTTCAATTTCTTCTTCAGTAACAA
GAATAAATTCATCTACTAAATGTTTAACTACTTCATATGTTTGTTCACCAG GAACTTTTAC
ATCACAACCATCTGCTATTGTGCTATCCACTCGATGTTCAGTTAAATCTCTCTTATAGAAA
GACTCAGCCATACCATGAACATTCTCAGATTGAACACCGATAATATGAATTGAAGGGTTA
AATGATTTTAATGCGGTGGCAATACCTGCAATTAATCCTCCACCGCCAACTGGTACGATG
ACTGTATTCACATTCCAAATATCATCTAAAATTTCTAAACCAATTGTTCCT TGGCCTGCCA
TTACAAACTTATCGTCATATGGATGAACGATTGTCATGCCATTTTCTTTCGCTAATTCTTCC
ATATAAAGTCTAGTTTCGTTAAAGTTTTTACCTTTTAAAATGACTTTTGCA CCATATCCTTT
GGTAGCATTCTGTTTAGCAATTGGTGCTGTTTCTGGCATCACAATCGTTGCATCAATACCT
AATAGTTTTGCTGTCAAAGCTACACCTTGTGCATGATTTCCGGCTGATGCGCCAATAATAC
CTTTAGCTTTTTGTTCATCTGACAAATGATTAATTTTATTGCTAGCACCTCTAAATTTAAAT
GAACCTGTAAACTGCATATTTTCAAGTTTTAAATATACGTTACCTTTAGTGATATTTTGAC
TTAAATACATAGATTTAATTAGTGGTGTTCGACGAATAAATGGTTTAATGC TTGCTTTAGC
TTCTTCGATATCTCCTAAACTTACAATATGTGCTGTTTGTAATGTAACTGTGTTGGTTGTCA
T 
 

> ald1 
Function: protein coding sequence; alanine dehydrogenase 1 (core genome, variable) 
Best match: ald1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1475688:1476806:r]RC 
Position: 036-contig_189: 36809 … 37928; Length: 1119 bp 



Sequence: 
CTATTCGATAACATTTAATATTTCTTTATAATCTAGGTCATGTGATGAAGCTAATCCTTGA
TTTGTCACTTGTCCTTGGTAAATGTTTACACCAGTACTTAAGGCTTCATTATCTTTAATTGC
TTGTTCTAAGCCTTTGTCACAAATTTCTAATATATAATCAATATTTCCTTGTGCTAATGCCA
TTGTTGAAGTTCTTGGGACTGCTCCTGGTTGATTTGGTACACCATAATGAATCACACCTTC
TTCTTCATACACTGGATCAGAAATTGTAGTTGGTCTAATTGTTTCAATAGTTCCACCTTGG
TCAATAGCTATATCGATTAATACTGAACCTTTTTTCATTGATTTAACCATCTCACGAGTAA
CCAATTTTGGCGGTTTCGCACCTGGAATTAAAATTGTAGAAATAAATACATCTGCTTTCTT
AATTTGTTCTGCTAAATTTTCTGGTGTTGATTTGACTACTGTGACATCTTTTTCTGCATACA
TATCTTCAAGATATTTAATGCGGTCATCGTTTAACTCGATAATGATTACTTTAGCATATAG
TCCCAAGGCAACATTTGCTGCATTTGTTGCTGCTACGCCACCACCGAAAATCACATATGT
ACTACCAGGTATATCCACATTTTCATGTACACCAGTCACTAAAGTACCTTGACCACCATGT
TGTGCTTCAGAGTAGTAAGCTCCCATAATTGCTGAGCGTTGACCTGCTATAGCACTCATTG
GCGCTAATAATTCTGCTTTTCCATTTTTTATAATGGTTTCACCACTAATCGCAGTTACACC
AACTTCTTGCATTTTTTCTACTATTTCTTTTGAAGATGCTAGATGTAAAAATCCCCAGATA
ATTTGATTCTTTTTGAAATATTGATATTCGCTTTCATGAGGTTCTTTTACTTTGATAACAAG
ATCAGCTTCCCATGCTTGTTCGTGAGTTACGATCTTAGCGCCTTCTTTTTCATACATATCGT
TAGAAAATCCTGAACCAATGCCAGCATTTTTTTCAACAATTACTTTATGTCCTGCATCCGT
TAACTTACGCACATTTTCGGGTGTGCAAGCTACACGTCCTTCACCTTGTTTTAATTCTTTG
ACTACTGCAACTAACAT 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 38563 … 38572; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATAGTTCAT 
 

> Q2FGZ8 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q2FGZ8_CC001_ATCC51811_ADVP01000007.1[49342:52782]RC 
Position: 036-contig_189: 39300 … 42741; Length: 3441 bp 
Sequence: 
TTAATATAAAATAGTTTTCAGTTGTTGATGTTTATCTTTCAATTGATTGAT AAGTGTTGTAT
CTAAATCAAATGCTAATAAATCGTTTATTTGCGTTTGAATATTAGCTTCAA AACTTTCAAA
TTGCGATTCAGCTTCTACAGCCATTTGCTTAACATATAATTCAAGTTGTTGCCTCAATAAT
CCCATTTGTGGTTGTAATAATCCTAACGTACTTTGACAAATTGATTCATGTATATCTCTTT
GCCCATTTGGATTCAAAATTTTACGTTTTGTTAATTGTTTAGGCAATGCATTTAGCATATC
GTTGAAATCGATGTGCAATAATGGTTGCTCTATATTAGCTGATTCAAAGTTAAACTGAGG
ATTAATAATGACATGTAAATCTGCTAATTGTTGAACGATTGGTGCAATTTGCTCAGTGAGT
TGCTTATTAAAGTATTTTTTTATACGTTCTGTAATTAAAGATTGCTCTAAA AACAATCGTT
GATGAATTTGATCTAAGTATACTCTCGTAGACACTTTCTTTTCTTCATTAAAATCACTATTT
TGCGTCATTTGAGAATTAAACACTGATTTAACATCGTCAAGTAGTTGTAGTTTTAAACGG
GCATTTAAATGATAAACTTGTTCTTCAACTTCGTTGTCTGTATGTTGTAACGTCGCATCAA
TTAATTGATGTTGTAAACGCTGTTTATCTTTATAATCTGTTAACCTTTGTTGGCGACGTGA
AATATCAGCTTTATTTGTTTCAAATTCTGTAATCATCTCTACATAAGAACG ATCCATTTGT
TGAAGCTGATGAATCATTTGTTGTTCTAAAATTGATTTAGATTCAACATCA ACAAATTGTT
GTATGCTTTGTTTTAATTGATCAATGCCCTTATCTTCAGCTTGCAATGCATTTCGACTTGAT
ACAGCAAAAATGTCTGATTGTAAGTGTACTTGTCTTAATGCATCTGATACATATGTTTCAA
CTGCTTCAAGATCATCTTGACTTTCTGCTAAATCAGCAGCATTAATTACCATTTTAAATGC
TTGGTTTTCATTCAACTGGTTCATATCTTTCATGTGTTCTATAAACGCTTTGTCATTATCAG
TAAATGAATGATTAAAATAACTTACATACAATATTAAGTCTGAAGAAGTTA AAATTTGTT
CGGTTTCATTTGTATGCCTTTGGTTATTTGAGTGTAGCCCTAATGAATCAACAATTATTTT
ACCTTTTAACCAATCATGCATTAATGCAATGTGTACTGTTTTAACAAATGTTGCGTATTCA
TCTTCTGCACTCCACTTTTTCAATTCTTGTTGATTAATGGCATGTTTTTCACCATTTTCCAA



CATATTGACATACAAATTATAATGTTTTTCAACTGCATGTACAAAAGCGAG TTGATTTTTA
TTTAAATGTGATTTTAACTTTTCTAAATCTGAATTAATAAAGTCTTCTATA GTTGAAAAAG
ACATATCTTGGTATTCAACTACTGCATTAATTTCATCTAATAATTGCGATTGTGATTTTAG
CGTTATATAACTCTCGTCTCCATAAGATATTTCTGTAGTAGCTGCTGTAGTAGGATTTGGA
GAACTGACTAAAATCTGCTCGCCTAATAATGCATTTATCAAACTACTTTTACCAGCACTAA
ATGTTCCAAATACACCTATTTTTATTAATTTATTATCTATACGTGTTAATG TTTCGTGGATA
TCTTGCTTTGTACGCTTGAACAAAGGCACATCCGAAATTATATCAAGCGCTTTTTGAATAT
CTATAGACATATTTGTTGTAGCTGTATTTTGATTTAGCTGCTGATTATCACGATTATCCTG
AGTATTATCAGTAGCCACTTGATATGTTGTCTCTTGTCGACCTATTAATTTATCTAGAGAT
TCATCTAAATGAATATAGTAGTGACGATAATTCTTAGTCGTCAATGACTGACGCAGCTCA
TTTAATTCTGTATAACGTTGATATTCTTTTAAATCATCACTTTCTTCTGTTGGTAATTCATC
TGCCTGTACATTTTCTATTATTTCTTTAAAAATTGGTGTTGATTGTTGTTCAACATATTTCT
TAATGGCTTTAACCACTTCGTCTGAAAATGTAAGTACATAAGTATTGCTGATTGATGTTTG
TGGTTGATATAAATCTTCAATCATTTCCGGCTTAACGTCATAATGCTGATTTAATACTTTA
TCTGAAGCTTCTTTTTTATTGATAAAACGCGTTACAAATGACATATCTTCTCGCATTGGTT
GACGAATTTGTTGATTAACATGTTCTTGTAACGCATCTGTCGCTGTTAATAATCGCTGTTG
TTGAATTTGTAGCTTTTTCTTCTTTTTATTAAAAAACCCACCAACATTAAA GTCTTGAGAC
ATACTTTCCAAATAACTTCGTAACATTTCTCTCATATTATGCGGCATAATGTATGCATTTT
CTAAAATATTTTTACGCTTATTCTTTAAAAATGCCATTAATTCATCTGGAT TATTTAAAAG
TTGTGCCTCTTCACTAATTGCTTGATGTTGTTGACTATTTAAAAATGCTTGTTCAAACTCCG
CTTCTTCGATACCTAAATCTTCTAGTACTTCCTGAATTTCAGACTGAATGTAATCTAGCTG
AGCTTCGGTAATGTATTCAACCGTTCTTGATGTATAATCCTCTATTGTCTCTCTATGTTGAT
CTAATGAAATTAGATAACTTGATAATACTTCAAGTTCATTTTCAGGGTGAT CAAATTTAGA
TACATAAAAGGTGCGTTCTAATTTAATGCCCCAATCTGCAATTGATTTTTCAACTCGTGAT
TTAAACGTAGAGAATGACAATTCATCGTCTTGATGCTTGTCAATTTGATTAATGATAAAC
ACAACAGGTATTCCAACATCATTTATATGCTTCATAAACTTAAAGTTAAGT TCAGATTGA
ACGTGGTTATAGTCAACCGTATAAAATATCATATTACTTGTATACATATAT TGTTCTGTTA
TTGACTGATGTGATGCAACATTTGAATCAACACCTGGTGTATCTTGCAACGTAAACCCATT
TTCAAATTTAGCTGATTGAAAATTAATTTCTACAGATTCAACGTCGACATT TTGGCGATTC
ATTTCCCTTACTTCATCATAATTAGATAATTTGGCATACGTTTGATTCGGCAAATTAGCAA
TAATATCGTGATTGTCTGAAACTGACACAATAGCAGTATTACTTGTCGTTGGTACAGGAG
AACTTGGTAAGATATCTTGTTCAATTAATAAATTTATCAGTGTCGATTTAC CTGCAGAAAA
ATGTCCAACGAACGAACATGTATATTGCTGCAAATATACTTTCTTAATTACTTGGTTAATT
GTATGTAAAAGTGCTTCATTTCGCGACTTTTCAACTTCTTTTTTTAATTTATATAAAAGATC
TAATTGTTCTTTATTAATCAT 
 

> piuB 
Function: protein coding sequence; iron-regulated membrane protein (core genome, variable) 
Best match: piuB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1481924:1483264] 
Position: 036-contig_189: 43044 … 44385; Length: 1341 bp 
Sequence: 
ATGAAAAATACATTTAATCCATTACAAAGATTACATTTCTATGCAGCAATA TTTATTGCTC
CACTGTTAATCACTTTAACCATTTCGGGCATTGGTTACTTGTTCTTTCCAGAAGTTGAAAA
TAATATTTATAAGAATGAGTTTTTTGGTGACAGTGATGTAAAAACGCATCA AACATTAAA
TGATGCAGTACATCAAGTTGAACAACAATATGAAGGATTCTTTGTAAGTAA AGTTAGCAT
ACTTGATGAACCATATAACAAACGAATTACACTGAGTGATATGGTAGGAAA TCAACGTTA
CGTCTTTCTAGATCATAACAATCAATTTGTTGCAGATCAAAATGCGAAACATACGTATTCT
AATGTGATGCGAAGTATACATAGTTCTTTGTTTACTGAAAATACTATTATT AATTATTTAG
TAGAGTTAACCGCATGTTGGACGATATTCATGATTTTATCTGGTACTTATTTACTCATTAA
GAAGCATTTAATTTCTAACAAAAGTAAGGCACTTCGTTGGCAAAAGTGGCACGCAATGAT
TGGAGTTATCATTGCAATTCCAGTATTTGTATTAGTTTTAACTGGATTGCCATGGTCTGGT
TTTATGGGCAGTAAAATTGCCGGTATGATGGACACAAACGGTGACCTTGGTCAAGGTGAA
TTAGCGATTAATCCACCTAAATCAGATTTGAACGAATTACCTTGGGCTACACGTAAAAAT
AAACAGCCAGCTTCATCCGAAAAAGGTTCAAGTGGTCATCATGGTAATGCAGCAATGCCT
CAAACCAAATTAGATTATCAAATATCTATTGATAAGGTCGTTGAACAGGCG CAAAAATCT
GGTATTAAAAAGCCGTTTTCAATCGTATATCCAAGTGATAAAAATGGTGCCTTTATTGTAT



CTAATACTAGTAATTCAGGTGTTACTGGGCTAGATGTATCACCTTACAAGGAACAAACAC
TTTATTTCGATCAATATAGCGGTAAAAAGCTAGGTACGATTAAATATGATG ACTACGGTA
TTATTGCTAAATGGTTTACATGGGGCATTCCGCTTCACGAAGGTCATTTATTCGGCATTTT
AAATAAAATCATTAATTTATTTGTATGTATCGCTTTATTAGTAGCCATTGG CATGGGGTTT
GTCTCTTGGATAAAGCGTACAAAAAATACTGCAGTAAAAGTACCACATCGCGTAAAAAA
ACCAGCATCTATATCACTCATAATATGTTTAATTGTATTAGGATTATTAAT GCCATTATTT
GGATTATCACTTATCCTTGTATTTATAATTGAATTAATATTATATATTAAA GATCGTCGTG
CTAAACAATAA 
 

> ypsC 
Function: protein coding sequence; site-specific DNA-methyltransferase (core genome, constant) 
Best match: ypsC_CC008-ST72_TCH130_ACHD01000016.1[132658:133803]RC 
Position: 036-contig_189: 45006 … 46152; Length: 1146 bp 
Sequence: 
TTAGTTTTCAATAGTTTTACGTTCTGTCTTTTTACCCCAGTATTGATAATAAGTACATTCTA
TATATCCATTAAATAACTTACGTCGCTTTGTTGCTTTACGATCTACTAAATATTCAAATTCT
TTATTACTTGTTAAAATGTATGTAGATAAAAATGGATGTTGTTTCATTAGT TTACCAATAT
AACGGTACATTTCTTCAACTTCTTCACGATCACCAATACGTTCACCATATGGAGGATTTCC
AATTAACGCCACCGGTTCTTCTGTATCAATTGTTAATGTATTGACATCTTTTACACTAAAT
TTAATAATATCAGACAACCCAACTTCTTCAGCGTTACGCTTAGCAATCTCTACCATTTCTG
GATCGATATCAGAAGCATATACTTCGATTTCTTTATCATAATCAGCCACCTTATCCGCTTC
ATCACGGTAATCATCATAAATATTTGCTGGCATGATGTTCCATTGCTCTGATACGAACTCG
CGATTAAAACCAGGTGCGATATTTTGAGCAATTAAACAAGCTTCTATAGCTATTGTACCC
GAACCGCAAAATGGATCAATTAAAGGTGTATCACCTTTCCAGTTTGCAAGACGGATTAAA
CTTGCTGCCAACGTTTCTTTAATTGGTGCTTCACCTTGTGCTAATCTATATCCACGTCTGTT
CAAACCAGAACCTGATGTATCGATAGTCAATAATACATTATCTTTTAAAAT GGCAACTTC
AACGGGGTATTTCGCACCTGATTCATTTAACCAACCTTTTTCGTTATATGCGCGACGTAAT
CGTTCAACAATAGCTTTCTTAGTTATCGCCTGACAATCTGGCACACTATGTAGTGTTGATT
TAACGCTTCTACCTTGAACTGGGAAGTTACCCTCTTTATCAATTATAGATTCCCAAGGGAG
CGCTTTGGTTTGTTCGAATAATTCGTCAAACGTTGTTGCGTTAAAACGTCCAACAACAATT
TTGATTCGGTCTGCTGTGCGCAACCATAAATTTGCCTTTACAATTGCACTTGCGTCTCCTT
CAAAAAATATACGACCATTTTCAACATTTGTTTCATAGCCTAATTCTTGAA TTTCCCTAGC
AACAACAGCTTCTAATCCCATTGGACAAACTGCAAGTAATTGAAACAT 
 

> rnpB 
Function: noncoding RNA ribonuclease P RNA component (core genome, constant) 
Best match: rnpB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1485649:1486045:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 46346 … 46743; Length: 397 bp 
Sequence: 
ACTAGTAGTGATATTTCTATAAGCCATGTTCTGTTCCATCGTACTCATCACGTGCACTAGT
CACACTGGTACTCAGGTGATAACCATCTGTCTACACCACTTCATTTCGCGAAGTGTGTCTC
GTTTATACGTTGAATTCCGTTAAACAAGTGCTCCTACCAAATTTGGATTGCTCACTCGAGG
GGTTTACCGCGTTCCACCTTTTATATTTCTATAAAAGCTACGTCACTGTGGCACTTTCAAA
TTACTCTATCCATATCGAAAGACTTAGGATATTTCATTGCCGTCAAATTAATGCCTTGATT
TATTGTTTCATCAAGCACGAACACTACAATCATCTCAGACTGTGTGAGCATGGACTTTCCT
CTATATAATATAGCGATTACCCAAAATATCA 
 

> gpsB 
Function: protein coding sequence; cell cycle protein (core genome, constant) 
Best match: gpsB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1486105:1486449:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 46802 … 47147; Length: 345 bp 
Sequence: 



TTATTTACCAAATACAGCTTTTTCTAAGTTTGAAATACGTTTTAAAATATC TACATTATTTG
AAGATGTATTTGTTGTTGTATTATTCGAAGAAAAACTTTTATTGTCCTGAGGTCTTGATGT
TGCTACACGTAGTCTTAATTCTTCTAATTCTTTTTTAAGTTTATGATTCTCTTCTGATAATT
TTACAACTTCATTATTCATATCGGCCATTTTTTGATAATCAGCAATAATGTCATCTAAAAA
TGCATCTACTTCTTCTCTTCTATAGCCACGAGCCATCGTTTTTTCAAAATCTTTTTCATAAA
TATCTTTTGCTGATAATTTCAATGAAACATCTGACAT 
 

> UPF0398 
Function: protein coding sequence; unknown protein fold 0398 (core genome, constant) 
Best match: UPF0398_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1486463:1487026:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 47160 … 47724; Length: 564 bp 
Sequence: 
TTAGAAACTTTGATCTTCAGACCACTGTAAGTCATTGATGAATGCTGTTAATTCATCGAAC
GTCACAATATCACAAGTATAGTTTGTTTTATCCATAAAATCAACTAACATC TGCTTGAAGA
ACTTAGGACTTGCCTCTTGTTCCTCATCATAAATGAGCAATGTTTGATCCGAATGTTCAAG
CATAAATTGATCTGCTTGTTTAAATTGAAAAGGACCCTGATACGACGTATGAAAAATACT
ATCAACATAATCTGCATGCTTAATTATGTTGGCATACTTACTTTGATTATGTTCATTCCACT
TTTCTGTATGTCCTTGGAACGGTGTAATTACAGCAAACTTTAACGAATCATATGTTCGTTG
TAATTCAATAACAACTTCTGCAGTCCATAATTCTATACCCATTTGCCCTTGTATTAACACC
CATTCTAATCCTTCATCCAACAGTTGTTCAATTTTATGTTTTATAAATTGTTTTAAATAATG
TACTTCAGGTGCGTCATCTTTAAAAATGTTTAATTCGAATGATTTGTAACCTGTTACATAA
ACTGTTTTAACCAT 
 

> recU 
Function: protein coding sequence; recombination protein U (core genome, constant) 
Best match: recU_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1487908:1488534] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 48606 … 49233; Length: 627 bp 
Sequence: 
ATGAATTATCCAAATGGTAAACCATATCGTAAAAATAGTGCTATAGACGGA GGGAAAAA
GACCGCTGCCTTTAGTAATATTGAGTATGGTGGACGTGGTATGTCACTTGAAAAAGATAT
CGAACATTCAAATACGTTTTATCTTAAAAGCGACATTGCAGTTATTCACAA AAAGCCTAC
GCCAGTACAAATAGTTAATGTCAACTATCCTAAGCGGAGTAAAGCTGTGATTAACGAAGC
TTATTTTCGTACACCTTCAACAACTGATTACAACGGCGTTTATCAAGGTTATTATATTGAT
TTTGAAGCAAAGGAAACTAAAAACAAGACGTCCTTTCCTTTAAATAATATT CATGACCAT
CAAGTCGAACATATGAAAAATGCATATCAACAAAAAGGTATTGTGTTTTTA ATGATTCGT
TTTAAAACGCTAGATGAAGTTTATCTTTTACCCTATTCAAAATTCGAAGTA TTTTGGAAGA
GATATAAAGATAATATTAAAAAGTCTATAACAGTTGATGAAATACGAAAAA ATGGTTAC
CATATTCCTTATCAGTATCAACCAAGATTAGACTATCTAAAAGCAGTTGAT AAGTTGATA
TTAGATGAAAGTGAGGACCGCGTATGA 
 

> pbpB 
Function: protein coding sequence; penicillin binding protein B (core genome, constant) 
Best match: pbpB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1488531:1490714] 
Position: 036-contig_189: 49229 … 51413; Length: 2184 bp 
Sequence: 
ATGACGGAAAACAAAGGATCTTCTCAGCCTAAGAAAAATGGTAATAATGGT GGGAAATC
CAACTCAAAAAAGAATAGAAATGTGAAGAGAACGATTATTAAGATTATTGG CTTCATGAT
TATTGCATTTTTCGTTGTTCTTTTACTAGGTATCTTATTGTTTGCTTATTATGCTTGGAAAG
CACCTGCTTTTACCGAAGCTAAATTACAAGATCCGATTCCTGCAAAGATATATGACAAGA
ACGGAGAACTTGTTAAAACATTAGATAATGGCCAAAGACATGAGCATGTAA ATTTAAAA
GACGTGCCGAAATCAATGAAAGACGCAGTACTTGCAACTGAAGACAATCGTTTCTACGA
ACATGGCGCACTTGATTATAAACGTTTATTCGGTGCAATTGGTAAGAACTTGACTGGTGG
ATTTGGTTCTGAAGGTGCCTCAACATTAACACAACAAGTTGTTAAAGATGCATTTTTATCA
CAACATAAATCTATTGGACGTAAAGCTCAAGAAGCATACTTATCATATCGT TTAGAACAA



GAGTATAGTAAAGATGATATCTTCCAAGTATATCTAAACAAAATTTACTAT TCTGATGGC
GTAACAGGTATTAAAGCTGCTGCTAAGTATTACTTTAATAAAGATTTAAAA GATTTAAAC
TTAGCGGAAGAAGCTTATTTAGCCGGTTTACCTCAGGTTCCAAACAACTATAATATTTATG
ATCATCCAAAAGCTGCTGAAGATCGTAAAAACACTGTTTTATACTTAATGCATTATCATA
AACGCATTACAGATAAACAGTGGGAAGATGCTAAGAAAATCGATTTAAAAG CGAACTTA
GTAAATCGTACTCCTGAAGAACGTCAAAACATTGATACAAATCAAGATTCT GAGTATAAT
TCATACGTTAACTTTGTGAAATCTGAATTAATGAATAATAAAGCATTCAAA GATGAAAAT
TTAGGTAATGTATTACAAAGTGGTATTAAAATTTATACAAATATGGATAAA GATGTTCAA
AAAACATTACAAAATGATGTTGATAATGGAAGCTTCTACAAGAATAAAGAC CAACAAGT
TGGTGCAACGATTCTTGATAGTAAAACTGGTGGTTTAGTTGCTATATCTGGTGGACGTGAT
TTCAAAGACGTCGTTAACAGAAACCAAGCAACAGATCCTCACCCTACTGGTTCATCTTTA
AAACCTTTCTTAGCGTATGGACCTGCCATTGAAAATATGAAATGGGCAACAAACCATGCG
ATTCAAGATGAATCTTCATATCAAGTTGACGGTTCTACATTTAGAAACTAT GATACGAAG
AGTCACGGTACTGTATCTATTTATGATGCTTTACGACAAAGTTTCAATATCCCAGCTTTAA
AAGCTTGGCAATCAGTTAAGCAAAATGCTGGTAATGATGCACCTAAGAAATTCGCTGCCA
AACTTGGCTTAAACTACGAAGGCGATATTGGTCCATCTGAAGTACTTGGTGGTTCTGCTTC
AGAATTCTCACCAACACAATTAGCATCAGCATTTGCTGCAATCGCTAACGGTGGTACTTA
TAACAACGCGCATTCAATTCAAAAAGTAGTTACTCGTGATGGTGAAACAATCGAATACGA
TCATACTAGCCATAAAGCGATGAGTGATTACACTGCATACATGTTAGCTGAGATGCTAAA
AGGTACATTTAAACCATATGGTTCTGCATATGGCCATGGTGTATCTGGAGTAAATATGGG
TGCTAAGACAGGTACTGGTACTTACGGTGCTGAAACTTATTCACAATATAATTTACCTGAT
AATGCAGCGAAAGACGTGTGGATTAACGGCTTTACACCTCAATACACTATGTCAGTGTGG
ATGGGCTTCAGTAAAGTTAAACAATATGGTGAAAACTCATTTGTGGGACATAGCCAACAA
GAATATCCACAGTTCTTATATGAAAATGTGATGTCAAAAATTTCATCTAGA GATGGCGAA
GACTTTAAACGTCCTAGCTCAGTAAGTGGTAGTATCCCATCAATCAATGTTTCTGGTAGTC
AAGATAACAACACTACAAATCGTAGTACACACGGTGGTAGTGACACATCAGCAAACAGC
AGTGGTACTGCACAATCAAATAACAATACTAGATCTCAACAATCTAGAAAC AGCGGTGG
ATTAACAGGTATATTCAACTAA 
 

> Q1YBU7 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q1YBU7_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1491278:1491619:r]RC 
Position: 036-contig_189: 51978 … 52320; Length: 342 bp 
Sequence: 
CTATACCTGCTTATTCTTTAACCTTGTTTGATAACTAGCATTCATTTTAATCAATTCAGTTT
TAAAGGTCTTCATTTGTCGATAGCCCATAAAATGATATTTACGTTCAATCATATAATCATA
TCTTTCTTTAAAATTCATTGGCACAACAGGATATTGATTTAAATTATCAAA ATCAATATTG
CCAGTTATGTCATTAACCTGCTTAAAATAATCAATAATTTTACTATGGTAT TCATCCAAGT
AGGGCTTTGCTTCACTAGAACCTAATGTCTTATTTTTGGCAAATACATCAATCTCTTGTTC
TAAATTATCAAATACCTCTTTTGTAATATTTGTCAT 
 

> nth 
Function: protein coding sequence; putative endonuclease III (core genome, constant) 
Best match: nth_S-epidermidis_AGTZ01000030.1[432903:433562:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 52324 … 52984; Length: 660 bp 
Sequence: 
TCACGCTTCTTTCAAACTAGCTTTATAACGTTTTTGTCCTTCTCTACAATCTTCTAATAATG
GACAAATATCGCATTTAGGTTTTCGGGCTAAACAGTGGTATCTTCCAAAGAAAATGAGTT
GATGATGGCTCCTATTCCATCTATCTCTAGGTATGACAGAACATAAACGGTCTTCTACCTG
TCTCACATTATCTTTCCAACGATTAATACCTAAGCGTTTAGAAACACGTTCTACATGCGTA
TCAACAGCTAATGAAGGTTCATCAAATGCTACACTCATGACTACATTAGCTGTTTTACGTC
CTACACCTGCTAAACTTTCTAATTCCTTATGTGTTTGTGGTATTTCTCCATTAAATTGATCA
ATCAAAGATTGACAAAGTTTCTTAATATTCTTAGCTTTGTTACGATACAAA CCGATAGAA
CGAATATCATTCATAAGTTCTTCATCACTGACTGCCAAATAATCTTCAGGCGTTTTGTATT
TTTTAAACAGCTCAGTTGTTACTCTATTTACTAGAACGTCTGTACATTGCGCTGACAATAA



TACAGCAATAGTTAATTCGAACGGATTATCATGTTTTAATTCACATTCTGCATCCGGAAAC
ATATTTGCTATAACATCAACCATTTCTAATGCTTTTTTCTTACTTACCAT 
 

> dnaD 
Function: protein coding sequence; primosome/dnaD subunit (core genome, constant) 
Best match: dnaD_CC001_MW2-USA400_BA000033.21492273:1492959:rRC 
Position: 036-contig_189: 52973 … 53660; Length: 687 bp 
Sequence: 
TTACTTACCATCAAGGTTCTCCCCATTTAACCAATCAAATTTAGGTACCGTTTTAACTGTG
TGCGTCATTTTCGGTTTATTGAATTTTTCTCTTATTTTTCTAGAATCGTCAATTGTTTTGAC
ATTGTTTTTCTTCCAATTAAGTAAAATACGATCTATATATTTAAAGCTAAG TTTATTCAAA
CTATTCGCCTCGTCTAATGCCGCTTGTATAATTGCAGTATCGTGTTTATCAACATCAATCC
ATTGATTTAACGTTTCTATTTCATATGGAGATAACGGCCTTGCAAATGTATCCTCTAAAAC
TCTAAATAATTGTTTAAATTTTTCTTTACTATTTTGCTCTTTCGTTTCCATACTTTGTTGCTT
CAATATATGACTTAATTTTTCGAAAAAAGGATCTAGATTCATATATTCGGT AAATCTACCT
TCTTCATCTTTTTGAACTTGTAATTCTAGCAATTCACGTTGTATCAAATTTTGAATAACCAT
TGTAATATCACGTGGTTGCATAGTTGAGCCCTTCTGAAGTAATTCAATTGAAGGCTGTTTA
TTTGATGTTTCGGAAGCATAAATCAATTTAAGCAAAATGACTAAATCTTGC TCATCTAAA
CCTAAGTCACTGTAATGGTCTAATAATTCTCTTCGTATCACTACAGGTCTTGCTTTTAATT
GATATTTATCCAT 
 

> asnS 
Function: protein coding sequence; asparaginyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: asnS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1493287:1494579:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 53987 … 55280; Length: 1293 bp 
Sequence: 
TTATGGATATAAACGGTTTAATAATCTTGGGAATGGCGCTGTTTCACGAACGTGTTCAAC
ACCAGAAATCCATGCTACTGTACGTTCTAAACCTAAACCAAATCCACAGTGTGGCACACT
ACCATAACGACGTAAGTCTAAGTAGTAACTATATGCTTCTTCGTCTAATCCATGTTCTTTA
ACGCGTTGTTCTAACAATTCTAAGTCATCCACACGTTCAGATCCACCAATAATTTCACCGT
ATCCTTCAGGTGCAATTAAGTCTGCACATAATACAGTTTCTTCATTTTCAGGATTTGGTTG
CATATAGAAAGGCTTAATTTTAGTTGGATAATTAGTAATAAACACCGGTAA ATCATAATG
ATTAGCAATGGCTGTTTCATGTGGCGCACCAAAATCTTCGCCCCATTCAATATCATCAAA
GCCTTCTGATTTTAAGAATTCAATTGCATCATCATATGAAATTCTAGGGAATGGTGTCGCA
ACTTTTTCAAGTTTTGATGTATCACGCTCTAAAATTTTCAACTCTAGTTTACAATTTTCTAA
AACTGATTTTACAACATGTGTTACATATTGTTCTTGAATTTCTAAACTTTCAGCATGATTT
GTGAAAGCCATTTCCCCTTCAATCATCCAGAACTCGATCAAGTGTCTACGTGTTTTTGATT
TTTCAGCTCTGAAAGTTGGACCAAATGAAAATACTTTTCCGTGTGCCATTGCTGCAGCTTC
TAAGTATAACTGACCACTTTGAGATAAAAACGCATCTTGATCAAAGTATTT AGTATGGAA
TAATTCACTTGTACCTTCTGGCGCACTTGCTGTCAAAATTGGTGGATCAACCTTTGTAAAT
CCATCTTTGTTGAAAAATTCATACGTTGCACGAATAACTTCATTTCTAATTTTCATTACAG
CATGTTGTTTTTTAGAACGTAACCATAAATGACGGTGATCCATTAAGAATTCTGTACCATG
ATTTTTAGGTGTAATCGGATAGTCATGCGCTTCTGAAATAACTTCAATTGATTTCACTTGC
ATTTCGTATCCTAAGTCAGAACGATTATCTTCTGTAATTGTGCCTGTAACGTATAGAGATG
ATTCTTGAGTAATTTCTTTCGCAAGTTTGAATACCTCTTCATCAACTTCTGATTTAACTACT
ACGCCTTGCATAAAGCCTGTTCCATCACGTAATTGTAAAAAGGCGATTTTACCACTTGAA
CGTTTATTTGTTAGCCAAGCACCAATTGTAACGTCTTGGTTTAAATGATCTTTCGCTTGTTT
AATCGTTGTTTTCAT 
 

> dinG 
Function: protein coding sequence; single-stranded DNA and RNA nuclease (core genome, constant) 
Best match: dinG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1494901:1497594:r]RC 
Position: 036-contig_189: 55601 … 58295; Length: 2694 bp 
Sequence: 



TCACTTTTTCTTTTTTTGAATTTGTCTTAATAATTTTCCAAACTGTTGAATGTCGCCTTTTTT
CTGACGATAATTTTCAAGTGTTTGTTCAAAAAAGTTTTTATAATTACTGTT TATAAGTCGA
TCATCAAATGAAACTATTATGCCGCGATCATTTTCACTTCTAATTAATCTTCCAAGTCCTT
GTCTAAAACGTGTAACTGCATCAGGTAATACATATTCCTTGAAAGTTGAAGTGAATTCAG
AATCCATAAGCCAATATTTTGCATTATGCTTGTTCATAAACGGTAACTTCGCTATCATCAC
ACATTTAATACCATTTGCTTGAAAATCAAAACCTTCAAAAAATGTTGACGT ACCAAGCAG
TATGGCCTTATCAAAATTATTAAACTGTTGTACTATTTTATAATTTTGGTT CTGCTGTTGTG
TTAATACAACATAATCTTCAAATTCTGGCAATTCATTTAGCATATCTTGTA CCATATGCAT
CATTTTATAACTCGTAAATAAGACTAAACATTTTGATGACGTTATAGTCGT ATATTCAATA
ATATAGCTTACAATCGATGCTACATACTCATCTATATTTTTATATTGATAA GATGCTACAT
CACTCGGTATAAATACACTTGTATTTTTTGCACTTTGTAACGACGTGTTAACTTCAAATGT
ATTAAAGTGAACATCTTTGTTGAATAACTGTTTAAAAGCTTCAAACGAATG ATTAAATTTT
AAAGTACCAGATATAAAAATGAGTGATTTAAATTTTTCCAATACTTGTTTC GTTAATACAT
CTTTTACAGCGTAATCTTTCACATATAAACGTATTGTTGATTTTTGAGATAAATTTTTAATC
GAAATGAAACTAGTATGTCCAGCTTTTAAACTTTGTTCGATATTTTTAAAT TTATCTTTTA
AATACAACAACTGTTTCCGTAATGATTTAACTGTTTTATGACTAATGCCATTGAATATTTC
TAGCGTTTTATTTAACTTATCGATAATCGCATGTAAATCCTTCAAAATGTCTTTTGTTTCAA
AAGTAAATACATTATGGAAGCGATGAATATCATCATCATAAACATCAGAAT CATTGATAA
TCGTAAATATCGTTGAGAACAATTGCTCATTTAACTCATGAATCTCATTCATACTAGCCTT
CAAGCCAAAAATATCAATTGGTGCAATATCTAATTTTTCCAAAATTCGCTG CTTTTCCAGT
TGATCAATTGCCTTTAACAATTTTTCATTTTCGTTTTTACCAATCAAACCAAGCTGATATTT
AATATCAGCATAACTCAACTCATTTGTCACTTGATTTAAGGCATAGTCTGGTAAGCGATGT
GCTTCATCCACTATACAATCATCAAACAATTGATATATTGAATTTTCAACA TCAGAATGA
ATTAAATGTGCATGATTTGTAATACCAATTTGAATGTTCTGTGCATTTCGCTTAATAAAAT
TATAATAATGAACATCGTGACGTGCCGGTACATATGTTTCAATTTTCTGGTCAAAATACAT
CTTTTGACCACCTTTTAAATTTAATTCCTGTATATCTCCGGACGGCGTCTCTGTAATCCAA
ATCAACAATTGCATTTTCAAGATATTCACTTCGTAATTACTTGTGTCATCTTTTAAAATTTG
ACTAATAAGTCCCAATGAAATGTAATCACTTTTACTTTTAATCAATAGTGC ATTAATTTTA
AAATTCAACGCTTCATTCATTGCTGGAATATCTTTTTCTAACAATTGACTTTGCAGTAATT
TAGTATTGGTAGAAATCATGACATGCTTCCCAGTTTCAATATTATACATCAAGGCCGCAA
GTAAATATGCTAATGATTTACCACTGCCTAGTGATGCTTCAATCATTGCTTTTTCACTATG
CATGAGCTGATCTAATATAGTTTCCGCTAAATATAATTGTTGCGGTCGATATGTTAAGCCA
AGTTGATCTACAGCTTTGCTATATAAAGACTTCAAGCTGCCATTATAATTTGTTGTCGGCT
TTTTAAAATCAACTTGCTTACGATAGATAATCTGTTCGAACTTTTCGTACGATTTATCCAA
TGGCTTTGCATCATATTGCCTAACCATCTCAAAGAAAATATCATACAAATCGTATTTCAAC
TGTTTACTTAAATAATATAATTGCTTTAAAGTATCTAACGGTAACTTTTCA AATTTTTCAA
AAGCTAATATCATCAATTTAGCAGTAGTAGCGGCATCTTCGTCAGCTCGATGGGCATTTG
CTAAGGTAATACCATGTGCCTCTGCTAATTCACTTAATTGATAGCTTTTATCTGTAGGAAA
AGCTATTTTAAAGATTTCTAGTGTATCTATAACTTTTTTGGGACGATATTGAATATTACAA
TCTTTAAATGCCTTTTTAATAAAATTCAAATCAAAATCTACATTATGAGCG ACAAAAATG
CAATCTTTTATCTTATCGTAGATTTCTTGTGCAACTTGATTAAAATATGGCGCTTGTTGTA
GCATATTTTCTTCAATGGATGTTAACGCTTGAATGAACGGCGGAATCTCTAAATTTGTTCT
AATCATAGAATGATATGTATCAATAATTTGGTTATTGCGCACAAACGTTAT ACCAATTTG
AATGATATCGTCAAAATCTAATTGGTTGCCTGTTGTTTCCAAATCCACAACGGCATAGGTT
GCCATACCCAT 
 

> birA 
Function: protein coding sequence; BirA bifunct protein (core genome, constant) 
Best match: birA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1497618:1498589:r]RC 
Position: 036-contig_189: 58318 … 59290; Length: 972 bp 
Sequence: 
TTAAAAATCTATATCTGCACTAATTAAACGGTGTGATTCACCCGCTTCATCTCTAACAATT
AGATAGCCATCGTAATCTAAATCAATTGCTTGTCCTTTAAACTGTTTATCATTTTCTGTAA
ATAGCAACGTTCTATTCCAAATATTAGAAGCTGCAATATATTCTTCACGAA TTTCAGAAA
AAGGTAACGTTAAAAATTGATTATATCTTTTTTCAATTTCTTGAAGTAATC TCTCTAAAAA
TTGATATCTATCTAATTTATTTTTATCATGTAATTGTATACTTGTTGCTCTATGTCTAATAC



TTTCATCAAAGTCTTCTAGTTGTTGCGTCAAATTAATACCTATACCACATATTATTGCTTCT
ATACCATCATTATTAGCAACCATTTCAGTTAAGAAACCACACACTTTACCA TTATCAATAT
ATATATCATTCGGCCATTTCACTTTGACTTCATCTTGACTAAAATGTTGAATCGCATCTCTT
ATCCCTAATGCAATAAATAAATTAAATTTAGATATCATTGAGAATGCAACG TTAGGTCTT
AACACGACAGACATCCAAAGTCCTTGCCCTTTTGAAGAACTCCAATGTCTATTAAATCGC
CCACGACCTTTCGTTTGTTCATCACTCAAGATAAAAAATGAAGATTGATTTCCAACAAGT
GACTTTTTCGCAGCAAGTTGTGTAGAATCTATTGAATCGTATACTTCACTAAAATCAAACA
AAGCAGAACTTTTTGTATATTGGTCTATTATACCTTGATACCAAATATCTGGGAGTTGTTG
TAATAAATGCCCTTTATGATTTACTGAATCAATTTTACATCCCTCTAACTTTAATTGGTCA
ATCACTTTTTTTACTGCAGTGCGCGATATATTAAGTGATTCCGCAATGCTTTGTCCAGATA
TATAATTCGGTTTATTTTTATAGAGTAATTGAAGTACATCTTGACTATATT TTGACAT 
 

> papS 
Function: protein coding sequence; tRNA CCA-pyrophosphorylase (core genome, constant) 
Best match: papS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1498576:1499778:r]RC 
Position: 036-contig_189: 59276 … 60479; Length: 1203 bp 
Sequence: 
CTATATTTTGACATGATTATCCACCCATTTCAAAATTTCAGTTTCTTCGTTGCTTACTTTAC
CTGTTACAATCGCTATCTCAATTTGTCTTAGCACATCTTTTAACCACGGACCACTTTTGGC
ATTTAAATGTGCCATAAGTACACCGCCATTAACCATCATGTCTTTTCTATTATGCATAGGT
AAACGATGCAATGTTTCATCAATCGTTTGAAGGTTAACGATTAATGGTTCATGTCCTTGAA
TATCATTTGCCTTTAACACGTCTGCTGCAACCATTACATTTTTAATGAGATGCGTATCATA
ATCATAAACAAACATTTTTAATTGTTCTTTTGTAATAATACTTGGTAATGC ATTCATAATT
TGAATATATTGATTGATATCTTTTACTTGTCGGTTACTTAGCTTTAAAGGCTTCAATGAGT
AATTAATATCAAATTTAACTGACACTATAGCAATCAACAATTCTAAATCAA TTGGTTCAG
TTACATTAATTTGATTCATATCAAGTTGTTCGAAATATGGCATATAATTAA ATGCTTTCAG
CGATTTTAAATGAATAAAACTCTCTTCAACATTAATACCTCGCATTAATTT AGTTAGTTCA
ATCACTATACGCTCAATTGATAAAAATTTAATATCTGCCATTTGTGTACGCATCGCTTCAA
ATGTTTCCGTTGCAATATCAAATGATAATTGTGACTGGAATCTTAAACATCGAATCATAC
GTAAAGCATCTTCTTGGAATCGTTCCTCAGCTATACCTACAGTTCTTATTATTCGATTATT
AATATCTTGTTGACCATCAAAATAATCATACAATTTGTATGCTGTATCCAT TGCTATCGCA
TTCATCGTGAAATCTCTTCGTTGCAAATCTTCGTATAAATCCCGAACAAATGTAACACCAC
TTGGTCTACGGTGATCGACATAATCTTCTTCAGCCCGGAATGTTGTCACTTCATAATTTTC
ATTATTAAAAACTACATTTATGGTGCCATGTTCTTTACCTACAGGTATCGTATGACTAAAG
ATAGATTCTATTTCATCCGGCGTTGCACTTGTTGTGATATCTATATCATGAATATTTCTTCC
CATGACATAATCTCTTACAGAGCCACCTACATAATATGCTTCAAAACCATTGTCTTGAATT
TGTTCTAATATAGGCCTTGCCTGTTCAAATAATGATTTATCCAT 
 

> bshA 
Function: protein coding sequence; N-acetyl-alpha-D-glucosaminyl L-malate synthase (core genome, 
constant) 
Best match: bshA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1499783:1500925:r]RC 
Position: 036-contig_189: 60483 … 61626; Length: 1143 bp 
Sequence: 
TTACTCGCCTTTACTTTTGTTATGCTCATTTAGCATTTTTTGATAATAATACTCATATTGAT
CTGTAATAAGTTCTGATCCAAAACGTTCAGCAATATCTGCTAGCATGTTTTTCTGAAGTTT
GTTGTATAACACCTTATCTTCAAGTAATCGGATAGCATAGTCACTCGCTGAATCACAATC
ACCCACATCTACGACAAATCCAGTTTCACCATGTTTAATAACCTCTTTAATTCCACCGGCA
TTTGAACCAATTGGAACGACGCCTGTTTTCATAGCCTCAAGTAAAGTTAGTCCAAAGCTTT
CTTTTTCACTTAATAATAATACTAAGTCAGATAATTGGTAAAATTCACTTA CGCAATCTTG
TTTCCCTAAAAATAAAACATCCTCTTCTACGTTTAACTCTTTCGTCAATTGACGCATTGGC
ACTAATTCAGGACCATCTCCAAGTAAAATTAATTTACTAGGTATCTTTTCA CGTACTTTTG
CAAATGTTTCTATAATAGTATCTATGCGTTTTACTTGTCTAAAATTCGATA CATGTATTAA
CACTTTTTCATCTGGTGCTATACCAAATTGTGATTTTAGTGCTGTGTTATGTTTAGTTGGAA
ACTCATTTTCACGTACAAAATTATAAATCGGTATAATTTCTTTGTTAGTTT CAATAATTTC



ATGTGTTTCTTGTGCTAAAGATTTACTCACACTTGTCACAATATCACTTTTTTCAATGCCA
AATTTAATTGCACCTTGGAGTGAATGATCATAGCCCAAAACAGTAATATCA GTACCGTGT
AGCGTTGTCATAATTTTTATATCTTTACCTGACATCTCACGAGCTAAAATCCCACAAATTG
CATGAGGTACAGCATAGTGCATATGCAACAAATCAAGATCATATTCTTTAA TAACTTCAG
CGATTTTAGTACTTAACGTAATATCATACGGTGGATACTGAAATACTGCATATTGATTCAC
TTCAACTTGATGAAAAATCATATTCGGTAATGGTTTTCTTATTCTAAACGGGATATTTGAA
GTGATAAAATGTACTTCGTGACCTCGCTCTGCTAATTTAATTCCTAATTCTGTGGCAATAA
TTCCAGAACCACCCATGGACGGGTAACATGTTATACCTATCTTCAT 
 

> ypjD 
Function: protein coding sequence; MazG nucleotide pyrophosphohydrolase (core genome, constant) 
Best match: ypjD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1501167:1501484:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 61867 … 62185; Length: 318 bp 
Sequence: 
TCACTTTCTTTCGAATCGATTTTTATCTCTTGTATTAAACTTTTCCATAGTTTCATTAAAGC
TCTCTGTCATATCTATTCCCATTGAATTCGCTAAACATAACAACACAAATA AATTATCACC
TAATTCTGCTTTAATCGTATTTGCTTCCTCTGAATCTTTCTTCTTTTTTTCACCATAGGTATG
ATTTATTTCACGTGCAAGTTCGCCCACTTCTTCAGTCAATCTAGCTAAGTTAGCTAATGGT
GAAAAATATCCTGTTTTAAATTGTCCAATATATTCATCAACTTCACGTTGCATTTCTACCA
TTGATTTCAT 
 

> ypiA 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: ypiA_NCTC8325-4_L05004.11384:1735RC  
Position: 036-contig_189: 65331 … 65684; Length: 353 bp 
Sequence: 
TTATCAATAGCAACTTCCATCATATTAATTTGTTGATATAAATCTGCTTCT AACATCAACT
TTTCAGGTGATGGTTCAACATAACTTAAATATTCTAACGCTTCGTCAGTTTGATTTTCAGA
CATTAAACCTTCAATAAAATAAATCAGCAATTCACTTTCGTCTGGATATTT TTGATATAAC
ACGCGGAATACTTCCAAACCTTGTGGCATTAATCCAAAATTGTAAAGTGTCTCTCCTAGA
ATAAATAATGCGTCATCGTTGTCAGTAGTTATTGCTTCATTAACACGAGAGTCTAAATTTT
CTAGTTTTTGTAGATTGATATCGTCTATTAATTTATAGATATCTTCCAT 
 

> aroA 
Function: protein coding sequence; 5-enolpyruvylshikimate-3-phosphate synthase (core genome, 
variable) 
Best match: aroA_CC001_ATCC51811-ST1_ADVP01000007.1[24732:26030]RC 
Position: 036-contig_189: 65690 … 66989; Length: 1299 bp 
Sequence: 
TTATCCCTCATTTTCTAAAAGCTTTAGTTTTGGTAAAAATCCTGGAAATGATACATTTACA
GCATCAAATTGTTTGATTTTGACAGGCTCGCTTGAAAGTAGAGAAGCAACTGCAAGCATC
ATTCCTATTCGATGATCAGTTAAACTATCAACTGTTGCATTTGTTTTAAATTCTGACGGAT
GAATAATCAATCCATCATTAGTTGGTTGTAATTCAAACCCTAACAAGTTTA ACATATCAG
CCGTTGTATCAATTCTATTTGTTTCTTTTACTTTTAATTCCTCGGCATCTTTAATTGTACTCG
TGCCAACTGCTTGTGTACAAAGTAATGCTATTACAGGCAGTTCATCAATTGCTTTTGGAAC
TAATTCTCCTTCGATTGTTATTGGTTGAAGCATTGGTGTGTATTGAATACGAATAGAAGCA
GTAGGTTCAGCACCAGTTGTTTGATTGAAAAGTTGGATATTACCGCCCATTTTTTCAACAA
TATCAATAATACCTGAACGTGTTGGATTGATTCCAACATTATGAATTGTTACATCACTTCC
TGGTGTGATAAGTGCTGCAACAATAAAGAACGCTGCAGATGAAATATCGCCAGGAACAT
GAAAATCTGCAGGTTTAATGTATCGAATTGCTTCAGGGGTTGTATTAATTGATAACCCTTC
TGCTTCAATTGGAATATTAAAATGTTTGAACATCGTCTCAGTATGATTTCGACTTACATCT
AATTCTTTAATGATGGTCGGTTCCTTAGAAAACAAACTTGCAAATAAAATG GCACTTTTTA
CTTGTGCACTTGCAACTCCCATTTGATAATTTATACCTTTTATGACAGATGGCTTAATAAT
TAATGGTGTATAATTATCTTCAATACCTTCAATATTCGCATCCATAAGTTTCAATGGTCTC



AAGACACGATCCATTGGCCTTTTACCAATTGAAACATCGCCAGACAAAACACTTTCAATA
CCTAAACCACTTAACAAACCAGCTAATAATCGTGTTGTCGTACCAGAATTACCTGTATAC
AATACTTGATGTGGCGTGTTAAAAGATTGATATCCTGGGGAAGTCACAACTAATTTTTCA
TCATCTTCTTTGATTTCTACACCTAACAGTCGGAAAATGTCCATCGTACGACGACAATCTT
CGCCAAGTAGTGGCTTATATATAGTAGATACACCTTCAGCTAGCGACGCCAACATGATTG
CACGGTGTGTCATTGACTTATCGCCCGGCACTTCTATTTCGCCCTTTAACGGACCTGAAAT
ATCAATGATTTGTTCATTTACCAT 
 

> aroB 
Function: protein coding sequence; aroB (core genome, variable) 
Best match: aroB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1580838:1581902:r]RC 
Position: 036-contig_189: 66998 … 68063; Length: 1065 bp 
Sequence: 
CTACTTAAAATATGTTTTTAGTTGTTCACACGCATGTTGCAGTGTTGTTTGATCAATGTGTT
GCACTACAATATCGCCAAAATGTTTAATCAATACCATTTGAACTCCTTGTTTGTCGTTCTT
TTTATCACTTAGCATGTATTGATATATCGTTTCGAAATCTATGTCGGTTATTGTTTCTAAAG
GATAACCTAATTTCGTTAAATAATTAATATAATGTTGGATATCGTGATTAG AATTGAACA
ATATATTCGCAACAATAAATTGATATATTATGCCTATCATTACGGCATGAC CATGAGGTA
TTTTATGATAGTATTCAACAGCATGCCCAAATGTATGACCTAAATTTAAAA ATTTACGTAC
ACCTTGTTCTTTTTCATCTGCAACAACAATATCCAGCTTCGTTTCAATACCTTTAGCAATAT
ATTTATCCATACCATTTAATGACTGTAATATCTCTCTATCTTTAAAGTGCTGTTCGATATCT
TGCGTCGTTGATTCACCATTCAATAACGCATGCTTATAAACTTCTGCATAGCCACTTAATA
TTTGCTCAAATGGTAACGTCTTTAAAAAATCTAAATCATAAATCACAGCAG TTGGACGAT
AAAATGCACCGATAAGGTTTTTACCTTGTTTTGAGTTAATACCCACTTTACCGCCAACACT
AGAATCATGCGCCAAAATCGTTGTAGGAACTTGTATAAAATGGACACCTCTTAATAGTGT
TGCTGCTACAAATCCTGCAAAATCTCCTGTCGCACCACCACCAACAGCTATAATCGCTGT
ATTACGCGTTACATGATGTGACAAAATGTATTCTAATGTTTCTTGATATTGCTCAAATGTT
TTCGTCTTTTCACCAGCTGGAATAATGACTTTATGCACATTTTCATATGATAAAATATCAT
CAAATTTATCAGCAAAATATTGATTTACATGCTCGTCAATTAATATAAAAC TTTGATCAAA
CTGATCAATATACGTGCTAATATGGTCAATTGCACCATGTTCAACAAATATTGGATAATT
GTTTGAAGGATAGGTTGTTTGTAATTTCAT 
 

> aroC 
Function: protein coding sequence; aroC (core genome, constant) 
Best match: aroC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1581928:1583094:r]RC 
Position: 036-contig_189: 68088 … 69255; Length: 1167 bp 
Sequence: 
TTAAAACTCAACATTTAATTGTCTGCGGTCAGCAATTTGTTGTTGAAGTTGTTCAATATGG
TTTGATTGAAACTCTTCAAGTAATGCTTTCGCTATTTCAAATGCAACAACGTGTTCACACA
CTATACTTGCTGCAGGTACAGCACAACTATCAGAACGTTCAATTGTTGCCTTAAAGTCTTC
TTTAGTATTTATATCAACTGAATTTAATGGTTTATATAACGTAGGAATAGG TTTCATTACA
CCATTTACAATAATTGGCATACCATTTGACATACCACCCTCTAAACCACCTAAATGATTAG
ATCCACGATAATAACCAATTTCACTATTATATAGAATTTCATCTTGAATCT CACTACCTGG
CTTTTCAGCTGCTTTAAATCCTTCACCAAAGCTTACACCTTTAAAAGCATTTATGCTGACA
ACACCTTGTGCAATCTTACCATCTAACTTACGATCATAATGCACATAACTACCAACACCA
ACAGGCATATTTTCAACTACAACTTGAACGACACCGCCAATTGAATCTCCTTCATTTTTAG
CTTCGTCAATTTTATCTCGCATTGCTTGTGCGATACTGTCATCAATTACACGAACATCATT
ACGATCAAGATTTGCTTTAAATGTTTCTGAATCATAAAAATCTTTATCTTT AATTCCACCT
ATTTCAACAACACGACTGTATATATCGATATCTAACTGTTGTAATAACACT TTACATAAGG
CACCGACTGCAACTCGAGCTGCTGTTTCTCTAGCAGATGATCGCTCTAGCACATTTCGTAA
ATCACGATGATTATATTTCATACCTCCAACCAAATCTGCATGACCAGGTCTTGGTTTTGTA
ATAGTACGTTTCATATTTTCACGTTCTTCTTCACTTATTGGAGCTGCTCCCATAATTTTTCT
CCAATGCGTAAAGTCATCATTGGTTACAACCATAGTAATTGGACTACCTAATGTATAACC
ATTTCTAACGCCTGATACTATTTCTACTGTATCTTTCTCAATTTGCATGCGTCGGCCACGA
CCATAACCCCCTTGACGCTTGAACATTTCTTTATTAATATCTTCAACTTTAATTTCTAAATT



TGCTGGTATACCTTCGACAATAACTGTTAATTGAGGTCCATGTGATTCTCCTGAAGTTAGA
TATCTCAT 
 

> Q2FYG8 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FYG8_CC001_MSSA476_BX571857.1[1534588:1534788:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 69641 … 69842; Length: 201 bp 
Sequence: 
TTAAGCGCTTTTGTTATACTTTGACTTCAAAAATATAATCAATTCTTTTAC TAATACATAA
AAAATATAAATGAGAGTCAGTATAAAAATAATTTTTGTTATAGGATTAAGT GGTTTATCT
AAAAATATAGCACCATATAGTAATTCCATTAATTTTAAGAACATTAAAATC CCCAAAATA
ATCGAAATAATATTCTTCAT 
 

> ndk 
Function: protein coding sequence; nucleoside diphosphate kinase (core genome, constant) 
Best match: ndk_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[82476:82925]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 70050 … 70500; Length: 450 bp 
Sequence: 
TTATTCATATAACCATGCATCACGTGGTGAAGCATAGCTAGTAATTTCATTTTCATTAAAC
CATAGATTAATTTCACGTTCAGCAGACTCTAATGAATCTGAACCGTGAATGATATTTCTAC
CAACAGTTAAACCTAAATCACCTCTAATTGATCCTGGTGAAGCTTCTGAAGGATTGGTGC
TGCCAATAATATGTCTAGATACATTAACTGCATCTTCACCTTCAACTACCATTGCGAACAC
TGGTGCTGATGTAATAAATGAAATTAAATCATTATAAAACGGTTTGCCTTG GTGTTCACC
ATAATGTGTTTCAGCAAGTTCCATTGGTACTTGCATTAATTTACCACCGACAAGTTTTAGT
CCTTTTCTTTCAATTCTTGAAATTACTTCACCAATTAGATTTCTTTGTACTGCATCTGGTTT
AATCATTAAAAATGTACGTTCCAC 
 

> gerCC 
Function: protein coding sequence; heptaprenyl diphosphate syntase component II (core genome, 
constant) 
Best match: gerCC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1509891:1510850:r]RC 
Position: 036-contig_189: 70591 … 71551; Length: 960 bp 
Sequence: 
CTACGTGTTTCTTGAACCCATTTTTTTCGTCAAACTTAAAAGTAGTGATTTCGGATGTCCA
TCTGGTAACTCAGAAATCAAATCCAAAGCTTTACTTAAATACTTCGAACTT ACTGCTTTAG
ATTCATTAATACTGTCAGACTTTCTAATAATTTGAATACATTCTTCAAATT CTTTTCGATCG
CTGTCACGTCGTAATTGCTCAATTTTCAATTTGAAGTCTGGGTTTTTACGCATTTCTAATA
AAATCGGTAACGTAATATGACCATTAAGCAAATCACTTCCGACCGGCTTACCTAATTTCTT
TTCGGTACTTGTGAAGTCTAATACATCATCAATGATTTGGAAGCTCATACCTATATAATGA
CCAATCATTTTCAATTTTCGTACAGTCTCTTTATCAGATTGAGATGTAATTGCACCAACTT
CAGTTGATAATTGAATTAACAGTGCTGTTTTGCGATTGATACGTCGTAAATAATTGATAAT
TGTCTGTTGACTGTTAAATTGGTCTTGAAATTGGAAAAGTTCCCCTCTACAAACATCAACG
ATAGATTCAGATATCAATTGATGTACACGATTATCTTTAACGGCCATTAAGTGTTCAAGTC
CTAATGCCAATAAAAAATTCCCAGTTAAAATAGCCGTTGTCTGATCCCATTTCTTTGATAT
GGTTAACTTGCCTCGACGCTTGTCGCTTTTATCAATAACGTCATCATGAACAAGTGTTGCC
ATATGAATTAACTCTAATGCGACTGCAACATGATACGTTTGTTCAGACGTTTGTTCATCTT
TACCAAATTGGCTACTCAGAATCACAAATGCAGGTCGTACACGTTTTCCACCAGAAGACA
ATAAATGTAAAGAAGCTTGTTCTAGAACAGAATCTTTACTTTTTATTGCCT TTTCAAGTCG
TTGTTCCACTTTCTTAATTTCATTGTTCATGTTTAACTTTGCCAC 
 

> ubiE 
Function: protein coding sequence; menaquinone biosynthesis methyltransferase (core genome, 
constant) 
Best match: ubiE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1510852:1511577:r]RC 



Position: 036-contig_189: 71552 … 72278; Length: 726 bp 
Sequence: 
TTAATCACCTTTGGTATTATCTTTTTCTTTATAGCCAAGGTGCATTGCAGCAACGCCCCCT
GTAAAACTACGTACTCTTACATTTATGAAACCCGCTTCTTCAAACATGCGCTTCAACTCTT
CTTTTCCAGGAAAATTAAACGTAGATTGCTGTAACCATTCATATTCTTCTTTTGATTTTGC
AAATAATTTTCCAAAAATAGGCATAACAAATTTAAAGTATAATGCATACAT TTGTTTAAA
GACTGGCAAAGTTGGTTGGCTCGTTTCAAGACATACCACCATACCACCTGGTTTAAGTAC
TCTATTCATTTCTTTTAACGCGACTAAATAGTCTGGCACATTTCTTAATCCAAACCCAATT
GTTACATAATCAAAAGAATTGTCTTCAAACGGCAATTCCATTGCATCACCATGAACAAGT
TTAACATTTTCCATTGAAGCAGTTTTTTCTTTTCCTACTTCTAACATATTCTCACTAAAGTC
AATACCAGTAACTTCACCTGTTGGTCCTACAGCTTTGCTTAATGCGATTGTCCAATCACCA
GTACCACAACAAACATCTAATGCTTTCGTCCCTTTTCTAACACCCATGTCTTTCATGACGC
GTTTTCTCCATACTTTATGCTGCTCAAAACTAATAATATTATTTAATCTAT CATATTTTTTT
GAAATATTTTGAAAAACGCGATGTACTTGCTCTTTATTTGCTTTATTGTCAGCCAT 
 

> gerCA 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: gerCA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1511580:1512152:r]RC 
Position: 036-contig_189: 72280 … 72853; Length: 573 bp 
Sequence: 
TTAATTACCTCTACTTTTTAAATAACTTTTTTGGATATCGTGTAAGTAATG CTTTACTTCAC
TTTGATTATATTTCTTGAAGTATGATGGATAGTAATCAGACATATCTTCAA ATAAATAATT
ATATATTTCCGACTCATCAATATTGATACCGAAATGAGATAACGTAATATA TGGGAAAAG
TGTTTCAATTTTTACTATTGCTTGAGAAATTTCATAATCATTTAAAGCTTG ATGATGTAAT
GAAGATTTCAATTCATTAATTTCAACAATTGCTTTACTAATTTCATTTTGA AATGATAAAT
CATTGATTTCTGCTAGTAGCGTATAAAAATGTGCACTAATTAAATCTCCAATCAAAATGG
AATGTTTAGACAAATGATTATATGTAATGTCATCAAGGTGTCTCATTGATGTGTCAATTGT
GAGGCATGCCACTTTGGCAACATCTGGAATATCATATGAATCAAGTAACTTACCTAACCG
ATGATTAATATTAATGGATTCATATTCTGATACGCCCTTTAATCTTTCTTCTATTTGTCTTT
CCAATTTGCTAACAGTTGTTTCCAT 
 

> hup 
Function: protein coding sequence; DNA-binding protein HU (core genome, constant) 
Best match: hup_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1512583:1512855:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 73283 … 73556; Length: 273 bp 
Sequence: 
TTATTTTACAGCATCTTTTAATGCTTTACCAGCTTTGAATGCTGGAACTTTACTTGCTGGG
ATATCAATTTCTTTACCAGTTTGAGGGTTACGACCTTTACGTGCAGCACGTTCACGTACCT
CAAAGTTACCGAAACCAATTAATTGTACTTTTTCACCTTTAGCAAGTGAGTTTTGGATTGA
TTCGAATACAGCATCTACTGCTGAACCAGCTTCTTTTTTAGTTAAATCAGCTTGCTCTGCA
ACTGCATTGATTAAATCTGTTTTGTTCAT 
 

> gpdA 
Function: protein coding sequence; glycerol-3-phosphate dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: gpdA_CC001_MSSA476_BX571857.1[1538674:1539672:r]RC 
Position: 036-contig_189: 73726 … 74725; Length: 999 bp 
Sequence: 
TTATTCAGATTTTTTATCGCGCTCCATTAAATCTTTTACGCATTCTTTTACTGAGATATTTT
CAAATAATACTCTATATAATGCATTTGTAATTGGCATATCCACATTTTTTT CTTTAGCTAA
ATGATAAACTGATTTAGTTGTATAAATACCTTCAACAACCATATTCATTTC AGATAATGCT
TGATCCATTGATTCACCTTGTCCAAGTTTATATCCTAATGTGAAATTTCGAGAATGTGTTG
ATGTGCAAGTAACGATTAAGTCACCGATACCACCTAAACCTAGAAATGTCATAGGATCGG
CACCTAACTTTTCACCTAATCTACTAATTTCCGCTAAACCACGAGTCATTAATGCAGCTTT
TGCATTATCACCGTAGCCAATTCCAGCTACGATACCACTTGCTACTGCGATGATATTTTTC
AATGCACCACCAAGTTCAACACCAATCAAGTCATCATTCGTGTACACACGTAAATAATCA



TTCATAAATAAATCTTGCGTTAATTTACTTACATTTTTATCTTTTGATGAA GCAGCAACTG
TAGTTGGTTGCTTGACTACAACTTCTTCCGCATGACTTGGCCCGGACAACACGCCAATACC
TGCATTATATTCAGGTGAAATAGAATCTTCAATCATTTCTGACACACGTTTAAATGTCCCA
TTTTCAATACCTTTAGCAACATGTATAAAAGTCTTTTTAGATGTCAGCTTATCATTAATTT
GAGTAGCAACTTCTCGCATTGCTTTAGTAGGTAAAGCCATTAAGTAAATATCTGCAAATT
GAATTGCTTTGGTCATATCTGAAGTAGCGATGATGTTAACATCTAATTTCGCGTATTTTAA
ATACTTTTTATTTGTATGACATGTATTTAATTCATCAACAGCATCTTGATT TTTACCCCACA
TCAAAACATCATGTCCATTTTCTGCAAGAACATTGGCAAGGGCTGTCCCAAAACTTCCCA
TACCAAAAACGGTAATTTTAGTCAT 
 

> engA 
Function: protein coding sequence; GTP-binding protein engA (core genome, constant) 
Best match: engA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1514041:1515351:r]RC 
Position: 036-contig_189: 74741 … 76052; Length: 1311 bp 
Sequence: 
TTAATTTCTCTTTCGAGCTATAATATGAATTGGTGTACCTTCAAAACCAAAAGCGGCACG
GATTTGATTCTCTAAATAGCGTTTATAAGAAAAATGCATTAATTCTACATC ATTAACAAAT
ACAACAAATGTCGGTGGTTCTATAGCAACTTGTGTTGCATAAAAGACATTCAAACGTCTA
CCTTTGTCTGTTGGTGTAGGGTTCATGGAAATTGCATCAGTAACGACTTCATTTAAAGTTG
AACTTTGAACACGTTTTTTATGGTTTTCACTTGCTTCATTAATGTAAGGGAATAATGTACG
TAATCTTGTGCGTTCTTTAGCAGACACAAAAGCAATTTGTGCATAATCTAAAAATTGGAA
TTCTTTACGTACTTCATCTTCAAATTTCTTCATCGTTTTACTATCTTTTTCCACAGTATCCCA
TTTATTTACGACAATCACGACTGCTTTACCTTGTTCATGTGCATATCCTGCAACGCGTTTA
TCTTGTTCAATGATGCCTTGTTCTGCATCAATGACCACTAAAACAACATTTGAACGTTCAA
TCGCTTTTAAAGCTCTTAGTACTGAATATTTCTCAGTTGATTCATATACTTTTCCTTTTTTA
CGCATACCAGCAGTATCGATTAAAACATAATCTTGTCCATCATAACTATACTCTGTATCAA
TAGCGTCTCTCGTTGTCCCTGCAACATTAGAAACGATAACGCGATCTTCACCTAAAATAG
CATTTACTAAACTTGATTTACCTACGTTTGGTCGTCCAATAATGGATAGTCGAATTGTATC
TTCATCATAAGGATCTTCTTCCTCTTCACCAAAATGAGAAACAACTGCATCTAACAAGTC
ACCAAGACCTAAACCATGTGATCCTGATATCGGATACGGTTCACCAAATCCTAATGAATA
GAAATCATACACGTCTGTACGCATTTCCATATTATCTACTTTGTTAACCGCTAATACGACC
GGTTTTTTAGATTTGTATAAAATTTGAGCGACCATTTCATCGCTTTGTGTCAATCCTTCAC
GCACGTTAACCATAAAAATAATAACATCCGCTTCATCTATGGCGATTTCTGCCTGCGCTCT
AATTTGTGTTTGGAATGGTGCATCACCAATTTCAATACCACCTGTATCAATAATATTGAAA
TCATGTGTTAACCATTCACCTGAAGAATAAATACGATCTCGTGTTACACCTGGCGTGTCTT
CCACAATCGAAACACGTTCTCCAACTATTCTATTAAAAATTGTAGATTTAC CTACATTAGG
CCTACCTACAATAGCTACTATAGGTTTAGTCAT 
 

> rpsA 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S1 (core genome, constant) 
Best match: rpsA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1515573:1516748:r]RC 
Position: 036-contig_189: 76273 … 77449; Length: 1176 bp 
Sequence: 
TTATAGTTTAAGATTTTTAAGTTTATCACCAATCATATCGCCAATTGTTGGATTATCTTCTT
CTTCGTTTTCTAAGTACGCCTTAGTCGTAGAAGGATCACTTTCAACAACATCTTCGTTTGG
TAATGTTGCTTTAATAGATAGTGATACTCTTTCATTCTCTTCATCAATACCTAATATTTTAA
CATTTACTTGTTGACCAGGTTCTAACACTTCACCTGGCGTACCAATGTGTTTGTGTGCAAT
TTCAGAAATATGTACAAGTCCTTGTACACCTGGTGCAATTTCAACAAATGCACCAAAGTT
TGCCAATCTTACTACGACACCTTCAATGACATCATTTTCGTGGAATTGACCTTTAATATTT
TCGAAAGGTGTTGGTAACGTATCTTTGATTGATAATGAAATACGTTCTGTATCTCTATCAA
TAGATTTAATTTTAACTTTAACATCTTGACCAATTGAAACTACTTCTTCTG GTGTTTGAAC
ATGTTCGTGAGAAAGTTCAGATACATGCACTAAACCATCAACACCACCAATGTCTATAAA
TGCACCAAATTGAGTTAAACGCGCTACTTTACCATCAATAACATCGCCTTCATTTAAAGAT
TGTAATAATTGATCTTTTTTAGCATCGTTTTCTTCTTGTTCAACTGCTTTACGGCTTAAAAT
GACTCTATTATTTTCAGGATCCAATTCTTCAACTTTAATACGAATTGTTTGTCCATCAAAC



ACAGAGAAATCCTCAATGAAGTCTGTTGAAATTAGTGAAGCCGGAACAAAA CCTCTTTGT
CCTACATCAACAACCAAACCACCTTTAACAACTTCTGTTACTTTCGCTTCGATGATTTCAT
TATTATCTAATTTTTCTTGTAAATAACTATAAGACTTCTCAGTTTCAAGTT GTCTTCTAGAT
AAGATGTAAGCTCCAGTTTCATTTTCTTCATCAAACTCAACTTTAGTGACATATGCTTCAA
CTTCGTCGCCCTCTTTTACAACTTCACTTGGGCTATCAATATGATGCGTAGATAGTTGACT
AATAGGAATAATCCCATTAAATTTACCACCGTTGATATGAACAACAACTTG CTTGTCTTCA
ACTTGTTGTACCTCGCCAGTGACTTTGTCACCTTCTTTAATATCGTTAATCATTGATTCATT
GAATTCTTCAGTCAT 
 

> Q2FYF8 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q2FYF8_trunc_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1517005:1517102:r]RC 
Position: 036-contig_189: 77705 … 77803; Length: 98 bp 
Sequence: 
TCATTGTTCTCTACAAGATATATTATAGTAAAATTTTATACTTTTATAAAA CAAAAAGCCA
CGTAATTGAGAAACTTTTACATTTTGTTAGTAAGAAG 
 

> cmk 
Function: protein coding sequence; cytidine monophosphate kinase (core genome, constant) 
Best match: cmk_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[74170:74829]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 78146 … 78806; Length: 660 bp 
Sequence: 
TTATTTAATTTGACTCACCATCGCTAAAATTTCGTCAGTAACTTCTTCAATCGACTTGCCT
GTCGTATCTAATGTCACTGCATCATCTGCTTTTCTTAATGGTGATATTTCACGGTTCATGTC
ATATTGATCACGAGCTTCAATATCACGTTTTAAATCTTCAAAATTTGATTC GATACCTCTT
AATTGATTATCTTTATATCTTCTTTCTGCTCGCTCTTCAACTGATGCAATCATATATACTTT
TAAATCTGCATCTGGTAGCACTACAGTTCCGATATCGCGACCATCCATTACGATACCTTTT
TCTGCAGCTAACTCTTTTTGTTTTTTAACGGCGAATGAACGTACTGGCTCTTTAGATGCAA
CGTATGAAACATGTTGCGTCACATCATTATTTCTTAAAAAGTCTGTTACATCTTCGTTATC
TAAAATGACACATTGACCTTTATCTGCTTTATAAGTTAAATCTAATGTTGT TTGGTCAACT
AGTTTTGCAAAGTCCTCAGTTTTGTTTAATTTTAAATATTTGTATGTTAAT GCACGATACA
TTGCTCCTGTATCGACATAAATCATTGATAGTTCACTGGCTACACGTTTTGCAATTGTACT
TTTTCCGGCAGCAGCTGGACCATCTAATGCAATATTAATGGCTTTCAT 
 

> ansA 
Function: protein coding sequence; putative L-asparaginase (core genome, constant) 
Best match: ansA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1518182:1519150] 
Position: 036-contig_189: 79701 … 79851; Length: 150 bp 
Sequence: 
TACGCATACGATGGTGGTGGTTACCAACTCGCACAACAAGGTTTTATTTTTTCTAACGGTT
TGAATGGTCCAAAAGCAAGATTAAAATTATTAGTTGCGTTAAGCAACAATT TAGATAAAG
CTGAAATCAAATCATATTTTGAATTATAA 
 

> A5IT07 
Function: protein coding sequence; FAD-dependent pyridine nucleotide-disulphide oxidoreductase 
(core genome, constant) 
Best match: A5IT07_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1519265:1520251:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 79965 … 80952; Length: 987 bp 
Sequence: 
TTATGATTCTAACGGCGTTTGTTTCTTAGCTAGCATGCTTTGAGCAATAATGCCACCGTGG
AATTTACCATTTTCAATAAAAATGGTATTCGCATCATTCCCTGCAGCAATCACACCTGCAA
TGTAGCAATTTTCGATATTTGTTTCGTATGTCTCTTTATTATACATAGGCGCTGTTCCAAAT
TCATTTGTATTAATTTGAATACCTACAGATTTTAAAAATTCATAATCGGGA TGATAACCAA
TCATCGCAAAAACATAATCATTGTGTATCGTTTTACTTTCACCATTTACTTCATAAGTCAC



AGTATCTTCAGTTATTTGGGTAACATTAGCATTAAATTCCATGTCAATTTTTTCATGATTTA
CTAATGCTGTGAAATTTGGAAGTATCCACGGTTTAATTGAAGGCGAATAATCTCCACCAC
GATATAGAACCGTCACGTTAGCACCAGCTTTTTCCAACTCCAAAGCAGCATCGATAGCCG
AATTCTTACCACCAATAATAACAACATCTTGATCAAAATACGGATGTGCCT CTTTAAAAT
AATGGAACACTTTAGGTAAATCCGCACCTTCAACCTCTAATGTATTATGCTGACCATAAT
AGCCTGTCGCGATTGTTAAAAATCGACATTCATAAACATCTTTCGTCGTAGTAATTGTAAA
TTTATTATTCATTTTTTTAACAGTTAATACTTCTTCAAATGCATTTACTTT TAATTGATGAT
GTTTTACAACTTCTCGGTAATAAACTAGCGCTTGATTACGTCTTGGTTTACTTTCTTCAAC
GATAAACGGTACGTCCCCAATACTTAATTTATCACTTGATGAGAAAAATGTTTGGTGAGT
AGGATAATTATATATTGATTCAACGACATTACCCTTTTCAATAATTAAGGT ATCAATACCT
TTTCTTTTTTGTTCAATAGCCGCACTTAATCCGCATGGCCCTCCACCAATTATGATACTTTC
AACTTTTTGCAT 
 

> ebpS 
Function: protein coding sequence; cell surface elastin binding protein (core genome, variable) 
Best match: ebpS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1520653:1522113:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 81353 … 82814; Length: 1461 bp 
Sequence: 
TTATGGAATAACGATTTGTTGACCGTTTCTAATATTGTTACCACTTAAACCATTGGCACGT
CTAATTTTTTCAACATTTTCCGGTGAACCTGAACCGTAGTATTGAATTGCGATACGGTATA
AGTTTTCTTGACCATTCACTGTATGTCTTTGGCCACCACCTTGACGTTGTTGTTGCTGTTGT
TGATTTTGATTAGCTTGTTGTTGATTTTGATTATTTTGTGCTTGATTGTTCGCTTGATTAGC
GTTGTTTTGATCATTATCAGATTCATCTTTAGTCGCTTTGTCTTGATCCTCTTTTGATTTATC
ACTGTCTGTAGATTTTGATTTATCTTTAGAAGCGTCTTTAGATGTGTCTTTGTCTTTACTTT
CATCAGCATTATTTTTATTTGTATTCGCGATTTTATTTTCTTTTGTACCATTATTATGATTGT
TTAATGCCATGCCTCCAAATATCGCTAATGCACCGATAATTAGTACAGCTGCAATTAATG
GTAACAATACTTTGGCCATGCCACCTTTTTTACGTTCTTTATCTCTGTCATGATTGTCATGT
TCATCATGGTTTTGGCTTGCATTATTAGAGGCATGTGGTTTTGAAGCGGCAGAAGCACTTT
TACTTGCTGCGCCTCCAGCCAAACCTGCTGTTCCAGCACCGATCGCTGCACCTTTTTTGCC
ATTATGATGATCTTTAGACTTATCTTGAGACACTTTATCCTCAGTCGAGTTATTCGACTTG
TCAGAATTACTTTTGTTTTGAGCGTCATTTGAATGTTTCTTAGCTTTAGAAACACCCATTG
CACCAGCTGCACCTGCAACACCCGCTGTTCCAGCACCAATTGCTGCGCCTTTTTTACCACT
ATGATGATCTTTAGATTCATCTTTGTCTTGCTTAACAGTTACATCATCATGTTTATCTTTTG
ATGTATTTGCTTGGTTAGCACCTGTTGCAAAATATGGTTTAGGTTGCTGAGATTGTTCAGC
TTCACTCTTATCAGAAACTGTTGAATGCTCAGTGTTATTTTCTGCTTCTTTAATAGTCTCGT
GTTTATCATTGTCTTCGATTGGTTCTGGATGTGATTTATCCATTGCAAAAGCATTCTTATTA
TAATATTCCTCTTCATGTTGAGGTGTACTGTCTTGATGGCTAGGTTCTTGACTTTCAGTACT
GTGTGATGATTCGACTTGACGATCATCTATTGTGCCAGCCTCATTTTGAACATTGTCTTCA
GATGTTTGTGATTCATTGTGAACTTGTTTATTATGATTCGTTGCTAAATCACGGCGTCTTTT
TCTTCTTTGGGCATTTCTTGGCGGAAACTGTTGCTCCGTATTCTCTATTGTATCCTGATGTT
CTAATTCTGATTGGTCTTTTTCAACATCTTCCGTATGGTCTTGATGTGAATTTGTGTCTATC
GATTGACGATTTTTTTCAAAGTCATCTTTAAAATTATTAGACAT 
 

> recQ2 
Function: protein coding sequence; ATP-dependent DNA helicase (core genome, variable) 
Best match: recQ2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1522266:1523645:r]RC 
Position: 036-contig_189: 82966 … 84346; Length: 1380 bp 
Sequence: 
CTATCTGAGAAATAAATTTTGCAACTTTTCATCAAATCCAATACTTCTAAT TACCTTCTTCT
TATTTAAAATTGCGATATCAGTTATATTAGAATCATTGTCACAACATCGAT CTTGTGCCGG
TGGATATTCACCGAAAAATTCTAATAAATACTTCCGTCTACATTGATCCAA TTTGCAATAG
CCAATCATGCGAAAGAATCCTAATTGCTTTCGTTTAAATGATTGCTTAAATATCTGTTTCA
AGGCGCCGATACTATAGAATGAATGCAACGTTGTCAAAACGTCTTGTTTATCGGGAGCTA
AAAATTCTCCTATTTCGAAATTTTGTACATCTTCTTCTGTTATCATATCTGCAAATAATAAC



GTTTCTAAAATATATTTATCGTCCGGTTGGAATAAACTAATTGCCTGACTTAGTTCACCAT
CGCGACCCGCACGGCCAATTTCTTGAATGTAGTTAGAAGGACTTGTTGAAAGATGAAAGT
GAATGATTGTGCGAATATCTTTTTTATTAATTCCCATACCAAAAGCACTCGTTGCGACTAT
AATCGGAATATCATTATTTAAAAATTGTTGTTGAACTGTGTGTCGCTCTTGATAATTCATA
TCACCATGATAAATACCTGTAAGAAAACCTGAATCATAAATAAGTTGCGCT AAATTCAGA
CACATCTTTTTCGATGAGACATAAATAATCGTTGGTCCCGACTGTTGTAGAAACGGCAGC
AACCATTCAATTTTATCTTCATCATCATGAAAATTAAGATGCTTAAAGCTT ATGTTTGGGC
GATTCATTGTAGTTTTAATAACATTGAATTGAATCGCTAACATTTCCGTCAAATCATCTTG
TAAATGCGGTGGTGCAGTTGCTGTCAATGCTAAGACAACCGCTTCTTTAAAATGCTTTGTT
ACTTTTCCTATTAGAGCATAATGTGGTCTGAAATCATATCCCCATTCAGATAGGCAATGTG
CTTCATCTAGAACAATCATGCCAAAGTCTATCATAGATATTAATTTAAAAT TTGACGGTTG
CAGGAGAAATTCTGGACTTAGAAAGATGAAGCGGCTATGTCGTAAACATTTAATATTATG
CTTTTTCTCAATTTCATCCATACCAGAGTGAATAGATGTTACATGTTTTTCTCCATTTATTT
TCAACTGCATAACTTGGTCATCCATTAAAGATATTAACGGTGAGATAATTA ATGTCGGCT
TACCTGATAAATACGTAGGTATTTGATAACACAAACTCTTTCCACTTCCAGTTGGAAGAA
TACCTAGAGTGTGCTGTTGAGACATTATACTTTCTATAATTTCCTGTTGTCCCGGTTTAAA
ACTCTCGAAGCCAAATTTGTTTCGTAAAATATCATGCAACAT 
 

> A5IT10 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: A5IT10_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1523635:1524588:r]RC 
Position: 036-contig_189: 84335 … 85289; Length: 954 bp 
Sequence: 
TCATGCAACATTCAGATCACCTCTTTCAAATCCAACGATTAATACTTTTAATTGAAAATAT
GATAACGTGTCAAATTGTTCTTTGTAAAATTTTAATCGTTCGCCACGATGTTGTTGATAAA
AATTCAAAAATTGCAGTTGATTTTCTTGTTCAACATAATCATCGTAATTAG ACATGTAACC
TTTGATTAAGATTTCAAGTACATGATCTTCGATAGTATTGATTTTAACTTGTTGTTGAGCC
GCTATATCTTCCATCGTGAATTGTTCAAGCAATCTTGTATAAGTAATATAAGTTTGGTTTA
ATAATGTAGGTTTCATTATTATTTTTGATAAAATAGTATATTCTCCACTTT CTAATTCAAAC
ATCATTATCACTAAATTATTCATTTCGTATTCAAACAATTGCTGTTGAGAT AGTTTTTCTAT
TAAACTAACTTGTTGTCTCGTATACATTGGTTCATCATAGCCTTGCAAATAATAATGTAAG
TAACATGGCCCTTTTAAAGTTATTGCTTTAAACAAGTTATGTAGTTCATTTTCAAAATCAA
TTTGTAGCTTGTTTTCTTTAATGTAGTTATAGACAATCTTTACAGTTTCTTGTATCTTATTA
TTTTGAGAGATTGGTACAAAATGAAAAACATGTTGTTTGGTATTAGACATG GTTTGCACT
AATAGTTGAATTGCTTGAAATGTTTGCCCCATACTTTCAAATGTATATCTAGGATGCAACA
TGATTTCCATTTCAGCATTAAATTCAGTTATATTTTCTAAAAATAGCTCAA AAGACGGATA
TTTTAATAGTGGTAAACTGTGATATAATGACAACTGTTGTTGACTACAAGCGTCAAAAAA
GGTTTGGTGAGATTTCTTACCAACTAAGATATTGTAAATACTTTTATTTGTTTTATAGTTA
AATGTTTGTTGTAATGCTGTTTTTATAATGTGTTGCAA 
 

> fer 
Function: protein coding sequence; ferredoxin (core genome, constant) 
Best match: fer_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[67331:67579:r] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 85396 … 85645; Length: 249 bp 
Sequence: 
TTGGCAAAATATACAATCGTTGATATGGATACTTGTATTGCATGTGGTGCATGCGGTGCA
GCAGCACCAGATATATATGATTACGACGACGAAGGTATTGCTTTCGTAATCCTTGACGAT
AACCAAGGTACTGCAGAAGTACCTGAGGAATTATATGAAGATATGGAAGATGCAATTGA
TGGATGCCCTACAGATTCTATTAAAATTGCAGACGAATCATTTGATGGGGACGCTTTAAA
ATTTGAATAA 
 

> A5IT12 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: A5IT12_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[66680:67225]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 85750 … 86296; Length: 546 bp 



Sequence: 
TTAAATTCTTTTCAAGAAATTCGCAAGCCTTCTATATAGTAAAATAAATAC AATAGAAAT
GACGATACCTTTAATAATATTGAATGGTATAATTCCTGAAACAATGATTAC TTTAAGATTA
TTTGCGATATCAGCTAAGTTAAATATCATACCGTACAAAGGTAATAGAACG AAATAGTTC
AAGATACTCAACACGATAGTCATAACGATTGTTGCAATGATTAATCCAGTA ATCAAAGAT
TTTGTTGAACGTTTATTTTTATAGATGGCGTAAGCAGTTAATAAGAAACTTGCGCCTGCTA
AAAAGTTAGCAAATGGTCCAACTGGATCGCCCATACTAAATAAGTAGTTCAATAAATTTT
TAACCAGTGCAACTACGATACCGGCAACTGGTCCAAACGTAAATGTAGCTAGTAGTGACG
GTACATCACTAAAATCTAAAGTTAAGTATGGTGGCAAAAATGGTATAGGAA ACTTGATAA
AAGTTAACACAAACGCAATCGCGCTCAACATACTTATTGTGATAAGACGTTTATTTTGTTG
CAT 
 

> fmn-L1 
Function: noncoding RNA FMN riboswitch/locus 1 (core genome, constant) 
Best match: fmn-L1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1525657:1525791:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 86357 … 86492; Length: 135 bp 
Sequence: 
CTCCATCTTCTCCCATCCAGACTATACTGTCGGCTCTAGAATCTCACTAGATCAGCCACTA
ATATGATACATACTAGCAGGTCGCAGGCTTAATTTACTGCCGGTTGGGAATTACACCCGA
CCCCGAAGATGAAT 
 

> graD04 
Function: protein coding sequence; putative lipoprotein (core genome, variable) 
Best match: graD04-MW2_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1526005:1526919:r]RC 
(completely identical) 
Position: 036-contig_189: 86705 … 87620; Length: 915 bp 
Sequence: 
TTATTCATGATTAAATACACCTACTTCTATTACATCCTTCTTACTATAATT AGGTCTTGTTG
TATTTATATATTTATTAGAAATTTGAAGAGAAACATTCAAATCATGAGGAA TATTCTTTTT
CTTTTTTAGCACTTCAGAAAAATCAATCATCTCGTCTATTGTATTATCTTTAGTAAAATTAT
CTTTAGTACTAAATAAAGTTGTAACAACATATGGACGTGATTTATCTTTAA GTTGTTTTTT
TGAGTTTCTCATACCGTCCCTAAAAGACTTATCATCCTCTTTGATTAAGGGTTGAAAATAC
TTTTTATATTCATCTAAAGTATATGGAATTGCAGTCAAATAATAATACTCA TTTCTAAAAC
CACTATTCTGCGTTTTCATAATTGCATTTTCAGTATAACCAGTATATTTATATTTACTTTTA
TATTCTTTTAAAACTTCTGTTAAATTATCCAACTCTTCCTTATGTGCTCGATATTCAAAGCC
ACTCAACACTGTACCAACTAAAGTACTCATATCATCGCCTTTATCCTCACTTCTTAATGAG
CTATCACTGTCAATAATTGATTTGTCAAATGGAATACTCGCATTAAATACGATATCGTGGT
CATCACAATGCACGTATACTTCTACGCCGTCGCCACTACCTACAACATTCGTAGCTTTAAC
TTTTAGACCGAAGTTATCCATAAAAAATTGTTCGCCACGTTTAGCAATTTTATCTTTATGC
TTCTTCGCAAATTCAATCGCATCTTTTTCTGCAGGTGGTTGGAAGCCTTGACCTACATATT
TTGAAGCTTCCATTTCTTCTGGTACTGATTTTGTTTCTTTATTAGATTCGTTATTGGTAGTT
GAACATCCTGATAGTATTATCGTTGCTATTAAGATTAGTTTAATTCTTTTAAACAT 
 

> graD03 
Function: protein coding sequence; (core genome, variable) 
Best match: graD03-Mu50_CC005_21172_AFEF01000006.1[385055:385951:r]RC 
Position: 036-contig_189: 87590 … 87620; Length: 30 bp 
Sequence: 
TATTAAGATTAGTTTAATTCTTTTAAACAT 
 

> graD02 
Function: protein coding sequence; (core genome, variable) 
Best match: graD02-COL_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1461363:1462280:r]RC 
Position: 036-contig_189: 88564 … 88594; Length: 30 bp 



Sequence: 
TATTAAGATTAGTTTAGTTCTTTTAAACAT 
 

> A5IT17, disrupted - upstream fragment 
Function: protein coding sequence; putative protein: disrupted - upstream fragment (core genome, 
variable) 
Best match: A5IT17-
CC1_ref_CC001_MSSA476_BX571857.1[1554595:1556757:r]RC#[2_150ANF&END]#A5IT17#[C
DS:putative protein]#[cv:54.602:54.2126] MANUAL OVERRIDE 
Position: 036-contig_189: 89647 … 89782; Length: 136 bp 
Sequence: 
TTAGTATACAGCTAGTTTTTCTAATTGTTCTTTAACTTGAATTAAGTTTGACCGTATTAGA
GAGGCAGATTGATCCATCGTTTGAATTGCTTGTCCTTCATTTTCGTTCAAGCCATTACAAA
CAACTTCAAACTGT 
 

> attB_phiSa2-1 
Function:  attachment site of bacteriophage (mobile element) 
Best match: attB_phiSa2-1_occupied_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1529083:1529151] 
(completely identical) 
Position: 036-contig_189: 89783 … 89852; Length: 69 bp 
Sequence: 
TGTGCCATTTGATCAAGACGCGCATGAGCTTGTGTGTTTAAAATAAACATATCGTCATAA
TGTGATGGT 
 

> tx_lukF-PV 
Function:   
Best match: tx_lukF-PV_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1529274:1529329:r]RC 
(completely identical) 
Position: 036-contig_189: 89974 … 90030; Length: 56 bp 
Sequence: 
TTTGCCCTGAAAAAATAACCACGTCAATTAAGACGTGGTTACCCTAATATAGAAAG 
 

> lukF-PV 
Function: protein coding sequence; Pantone-Valentine leukocidine F (mobile element) 
Best match: lukF-PV_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1529381:1530358:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 90081 … 91059; Length: 978 bp 
Sequence: 
TTAGCTCATAGGATTTTTTTCCTTAGATTGAGTATCTATTAATTTAACTGTATGATTTTCCC
AATCAACTTCATAAATTGATGTATGAGTTGCTCTATTTTCATCTTTATAAT TATTACCTATC
CAGTGAAGTTGATTCCAAAAGTTTGTATATCTATCCATTTCTCTTTGATAAGTAACAGTAA
TTTTTGATTTTTTTGCAGCGTTTTGTTTTCGAGATAGGACACCAATAAATTCTGGATTGAA
GTTACCTCTGGATAACACTGGCATTTTGTGATATTCCAAGAAGTTTTGTCCAGCATTTAAG
TTGCTTTGTCTTGAGCCTAAAAACATTTCATTACCATAAGTTGAATGATAACTATCTCTGC
CATATGGTCCCCAACCATTATTCATAATTTTATGTGCTTCAACATCCCAACCAATTTTTTTG
AAATTAGTTCTTTTATCTAAGCTAGTTCTATAGCTTTCTTGTTTATAGTTAATTGTCTCTGA
AAAAGATTTTGAACCATTACCTCCACCTGATAAGCCGTTAGAGATATTAATATCTCCACC
ATAAGAATAACCTACCGTTTGTTGTACTTGAAATTCTTCATTTTGATTTTTAGGTGCATAA
TCTACAACGTTTACTGAGTCATTAGAATCTGAATTAATTGAAATGTTGTACTTAGAACCCC
AATAAAATTGAGAACTAATAGTGTCTTTTGGATTTGGCTTTGTATAGCCAGAATAAATGTT
TCCAGCAGCTTTGAGTATTAATGTATCTTTATCATAACTTTTATCTTTAATAAAATTAAAA
GTTAAAATCTGAGAAATTTTTAACTTATCGGAATCTGATGTTGCAGTTGTTTTGTACAAAG
TAATTTTATCATCAACCTTTTTCTCACTTACAGGTGTGATATGTTGAGCTGCATCAACTGT
ATTGGATAGCAAAAGCAATGCAATTGATGTAACAACTGATGATTTGACTAT TTTTTTCAT 
 



> lukS-PV 
Function: protein coding sequence; Pantone-Valentine leukocidine S (mobile element) 
Best match: lukS-PV_CC001_CIGC128_AHVY01000005.1[221466:222404:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 91060 … 91999; Length: 939 bp 
Sequence: 
TCAATTATGTCCTTTCACTTTAATTTCATGAGTTTTCCAGTTCACTTCATATTTAACTGTGT
AATTTCTGTTTACAAATGCGTTGTGTATTCTAGATCCTTCTAAATAACTATTGCCATAGTG
TGTTGTTCTTCTAGTAGCATGAGTAACATCCATATTTCTGCCATACGTTATTTCAAATTCA
CTTGTATCTCCTGAGCCTTTTTCATGAGAAACAGTTGCAATAAATGAAGGATTGAAACCA
CTGTGTACTAATGGGGGTAATTCATTGTCTGGCACAAAATAGTCTCTCGGATTTTGACTAT
ATGGTTTATATCCAACAAATAAATTTGGATCATGTCCAGACATTTTACCTA ATGATGTGAT
AAATGAATTAGCTTTTATTCCCCATTGAACACTTTTTGAATTTTGATGTTCTACTTCACTGA
TATAGTTTTGTTGATTATAACTAATTGTTTTTGAATAATTAAATGAACCAT TACCTCCTGTT
GATGGACCACTATTAAAATTACCACCTATGTTATAACCTAATGTTTGACTAACATTTACTG
AATCTATTTTATTTTTAGGTAGATAATTTATTAAATCTACATTGGGGTCAT TTGTTTTGAGA
CCAATATTGTATTGGAAAGGCCACCTCATTGCTTTTATATGATCTGTGTTTTTGTAATTGT
AATAAGTAGTCTTTGAATTGATAAAACCTTGCATTTTTAAAATCAAAGCGT CTTTGTTATA
CTTTTTATCTTTAACAAAATCAAACTGAATATTTTGTGTGACCCCCCACTTATCGCTACTT
GTATCTTCTGTTCTTTTGACTACCTCAGCGCCATCACCAATATTCTCAATATTGTTATCAGC
TTTAGATTCATGAAACGAAGTAGCAATAGGAGTGATTATTCCTAACGACAA TGTTGCAGC
TAATAGTCTTTTTTTGACCAT 
 

> O80065 
Function: protein coding sequence; putative protein directly upstream of lukS-PV - leader-peptide of 
lukPV (mobile element) 
Best match: O80065_pseudo_CC001_CIGC128_AHVY01000005.1[222512:222644:r]RC 
(completely identical) 
Position: 036-contig_189: 92106 … 92239; Length: 133 bp 
Sequence: 
CTATAAATGTGTTTTTTTACTATTATTTCGAAAAAAACCCGTTCATTACCA AACAAATTAT
AAATAATTTATATTTTGATTGATAATAAACATAAAACCACGATATAGTTGA CCATAACAA
CTTTTTAATCAT 
 

> tx_amidase1-phiSLT 
Function:   
Best match: tx_amidase1-phiSLT_CC008_TCH1516_CP000730.1[1562363:1562418:r]RC 
(completely identical) 
Position: 036-contig_189: 92327 … 92383; Length: 56 bp 
Sequence: 
ATTAATTTTAAATAATAGGCAAGTACCGAAGTACCTGCCTAAGATTCATCA TATAC 
 

> amidase1-phi12 
Function: protein coding sequence; bacteriophage amidase (mobile element) 
Best match: amidase1-phi12_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1531688:1533142:r]RC 
Position: 036-contig_189: 92388 … 93843; Length: 1455 bp 
Sequence: 
TCAAACTGCACTAAACTTACCAAAACTGCTTATTCTATTACCTGCCTTGTCTACCTCTCCT
GTAGCAATATAACGACGTTGTCCACTATTAGCAATATAAGTAATCCATCTATACCCATTG
ATGCAATATGCGCCGTCATATTTGATTGTTGCGTTATTAGGTAATACACCTGTAATTCTTG
AATTAGTTGAATAGCCATCCCTCACGTTATTACCTTTAACATTGGCAACTGTGTAATAACC
AGTTTCTTTTTTATACGGTACATTATTTTTATCGGGTGTATAACCTGCTGGCACTGGCGGA
TTCTTTTCGTTTTTAACTGGTGTTTTAACCTCACTAGATATCACACCACCGATAGGCTTACC
ATGAATCGCACCGGCTATTAATTTAGAATACAAGTCATAGTTTTTCTTAATCCAATCCATA
TCATTTTTATTAGTGATAAAACCTAATTCAGATAAGCGATAATTTATATTT ATTTCTGCTG



ATACGTTAACATTTAGTAAATCGTTACGAGGTGTTACACCTCTTATTTGTCCTAAATTATT
TTTAATAACATCTTGTATACTTTTATCAATAGTATCTGCATTGAATTGACT TGAGATAATA
ACATGCCCACCACTTGCGCTTTCTCCTGCTGCGTCTAAATGTATTTCTAGAACAATGTCAT
ACCCCTGTGATTTAACCCAATATAAGCCATAATCTTTTTTATTACCTACATTAACACCGTA
TGCTGTATCTTGATACATGTCTTGTGATTGACTTGAGCCACCATATAATGCGACTTCATGA
CCGGCATGTCTTAAATACTTAGCGATATTTGGCGTTATATATTTACGTATAAAATCGCGTT
CGTTTGTTCCGTTTCCTACTGCTCCAGGATCGTTATAACCATGACCGGCTACAAGCATAAT
TTTTTTAGGTTTAATTACTGCTTGCTTTTTGGCAGTTGCTTGCTTAATAATGCTTTTAGCTT
TATCCCCAACACTTACTTTGTCAGGGAAATTTAATCTAATAAAATACATTG GGTCATCGTA
ATAATGAACATGTCTTGTAACAGTTTCAGGACCCCAACCAGGTTGCACAACGCCATTTGT
CCAACCTTTACCATTCCAATTTTGGCCAAACGATGTGAAAGTGTTTAAATTTGCGCTCTCA
ATAATTTCAACGTGTCCAGCTCCGCCACCATACTTCGACGGGAAAACGACAATGTCCAAC
TTTTGCGGTAAAAAGCTATCATAGTTTTTAATTATTTGCCCGTATTTTTCAATCCTTGCTTT
ATTATCAAATGGAATATTATAAGCGTATAAACCTTGTAACCTTTCGCCTGTTGCTATCATA
AAAAACATATTTGCGTAATCGTAACACTGAAATCCATAAAACAAATCAGGA TTGAACTGC
TTCCCTAATGAATTATCAAACCATTTTTCTGCTTGGTTTTTTGTTATCAACAT 
 

> holin1-phiL54a 
Function: protein coding sequence; bacteriophage holin (mobile element) 
Best match: holin1-phiL54a_CC001_MSSA476_BX571857.1[1023464:1023766]RC +MANUAL 
OVERRIDE 
Position: 036-contig_189: 93853 … 94156; Length: 303 bp 
Sequence: 
CTACCCTAAATCATTTGTGTCGTTCATATTCGTAGGTGTCATTACTTCTTTAATTGGCGCTT
GCCCTGTTGCTTTTCTATACTTGTTTTCAGCTTTATATTTCTTTAGCTTTTGATTTGCCCATT
TACCTTCTTGAGATGTTGGATTATCTTTATATGTAGTATATAAAGCAACAA CTGTTAAGAT
AATCGATGAAACACTTTCTTCATCTACTGGTATCGGACTTATACCTTTATTCGCTAAAAAC
TGATTGACTAACGCTAAAATTAATACTATATATCTTGTTATTACTTTTGCA TTCAT 
 

> sprFG 
Function: noncoding RNA small pathogenicity island RNA F and G (mobile element) 
Best match: sprFG_CC005_ED98-hen_CP001781.1892742:892952:r [4_50ANF10END] 
Position: 036-contig_189: 94155 … 94366; Length: 211 bp 
Sequence: 
TTTGTTTGCTCCTTTTATCCAAAATAAAAAGACGACTAATAAGCCGTCTATTTGATATTTA
TATTATGGTGTGTTAATTTATATTTAGAAAAAGGGCAACATACGCAAACAT GTTACCCTA
ATGAGCCCGTTAAAAAGACGGTGGCTATTTTAGATTAAAGATTAAATTAAT AACCATTTA
ACCATCGAAACCAACCAAAGTTAGCGATGG 
 

> rli28 
Function: noncoding RNA Listeria sRNA rli28 homolog, locus 2 (core genome, variable) 
Best match: rli28_L2-1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2051199:2051377:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 94395 … 94574; Length: 179 bp 
Sequence: 
TTGATTACTAGACCTATCAATGCAATAAGGAATAAACCAAACTGCAACATG GTACTAATT
GTAATCATTAGGCGTCTCCTTTCTAAAGATTTCAGTAATGCCACCATAGGCACCACCTCCT
TATACTCAGATAGCCACCATCTATCCAACTTGCTCAAAGCATATTATAGCACATATAC 
 

> txpA-phage 
Function: protein coding sequence; toxin involved in plasmid maintenance 
Best match: txpA-phage_ref|BA000033|MW2-USA400 BA000033.2[2051171:2051305:r] MANUAL 
OVERRIDE 
Position: 036-contig_189: 94400 … 94535; Length: 135 bp 
Sequence: 



TATTTTTTTATTGCTTAATTCAATAAGCTTGATTACTAGACCTATCAATGCAATAAGGAAT
AAACCAAACTGCAACATGGTACTAATTGTAATCATTAGGCGTCTCCTTTCTAAAGATTTCA
GTAATGCCACCAT 
 

> entA 
Function: protein coding sequence; enterotoxin A (mobile element) 
Best match: entA-FRI281A_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[57550:58323]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 94652 … 95426; Length: 774 bp 
Sequence: 
TTAACTTGTATATAAATATATATCAATATGCATGTTTTCAGAGTTAATCGT TTTATTATCTC
TATATATTCTTAATAGTGTATTTGAATTCTGTCCTTGAGCACCAAATAAAT CGTAATTAAC
CGAAGGTTCTGTAGAAGTATGAAACACGATTAATCCCCTCTGAACCTTCCCATCAAAAAC
ATCAGAGTTATATAAATTATATTTTTCCTGTAAATAACGTCTTGCTTGAAG ATCCAACTCC
TGAACAGTTACATTTTTCTTATTCGTTTTAACCGTTTCCAAAGGTACTGTATTTTGTTTACC
GTCTAGCCATAAATTGATTGGCACTTTTTTCTCTTCGGTCAATCGATTATTATCATGTAAC
GTTACACCACCATACATGCAAGCTGTTTTGTTTGGTGTACCACCCGCACATTGATAACCAT
AATAAGCACCATATAAGTCTACTTTTTTCCCTTTATATTTATCAACAATAT CCTTTGAATC
AAAATCTACTAATAAATCGTTATACCATGAATGATTTGTAAAAAAGCCTTT AAACAATAT
AGTATGCTGTAAAAATTGATCGTGACTCTCTTTATTTTCAGTTTTAGCTTTTTCATTGTAAT
AATAGATTTGTTTAAGATTGCCTAAAGCTGTTCCCTGCAATTCAGACTTTTTTCGCAAATC
TTTTTCATTTATTTCTTCGCTTTTCTCGCTACCATTTACAAGTGGACTTGTTGTCCACGTTA
GGGCAATGAATAAAAGTAGTATAAATGCTGTTTTTTTCAT 
 

> minor-phiNM3 
Function: protein coding sequence; bacteriophage minor structural protein (mobile element) 
Best match: minor-phiNM3_CC001_TCH70-ST1_ACHH02000016.1[79909:83694]RC 
Position: 036-contig_189: 96751 … 100537; Length: 3786 bp 
Sequence: 
CTATCATTCATTTATTAATTCCTCCAGTTTTTCGATTTTTGATTGCTGGTTTTTAATAATAG
GTATTAAATGAACCCAAAGTCTATCGTATGCGATACCTTCGATTTCTCCGTTGTCATCATA
AATAACAAATTCATTAAATCCTAATTCTTCAACCTCTTCCGCTATTAAGCCAGTATGTCGA
CTAAGTTTAAAAGTATCATCAGATAACTTTTTACCACTTTCCAATTCTTTA GCCATTATTTC
CGATTCATATTTGTCAAACCATGTACGAATTGGAAGCTTTAAAATCTCTTTTGAATGACTG
AACTGATCGTCTTCATTGATGTATTGGTTTTCGATTGAAATTTTATACTTTTTGGCAGAAG
TAGCACGCCCAATTGTTCCAGCAGAAGTAATGTGTAAGTTAGCAGGTGCTGAATAAGTAC
GCTTATAAATAGAATTAGAAGCGACTCTATCGCCAGCATTATCAGAACCTACCGCCAATA
AATCATAACTTTGAATGCTAACGTAACTATTTCCATCTCTTCGTTTAACTAAGTTGAATTT
GCCCATACCTGATTCAATTGTAGTGTCTCCGCCTGTAGCATAGTCACCATTAACGACTTGA
ACCAATCCTTTATTGCTACGTTTAGAAAATCTTAATCCAGCACCGTACTTATAGTTTTCAT
CTGAACCAAACATGATATAACCGTCAGTTTCGTATGCACTATCAGCGTTTGATAATGTGA
ATGCGAATCGGTTTAAACCAGGTTTATTTTTGGTGTTCGGAGATAAATATATCGGTGCTTC
TCTACTTTCAATATTAGCTGAAGCATATGAATCGATAATAATTCGGTTGTAGTCAGATGTT
AAAGCGACTACACCGCCATAAGAATTGATTGTTATGCCATTCATACCACTATCACTGTAA
GTTTTATCCCACCATTGAATAGTACCGGATGAACCTCCGTCTTCGCCTTCTCCATCAATAT
ATGTTGAAATACCAAAATGTGACATATAAAGTGAACCGCCTGCGGTATTATTTCTAAACC
TTAGATGTCCATCTTTAAGACGTGTGAATATATCATCGGTTGATCGTTTGCCTTTCCAAGT
TCGTTGTACGATTCCGCCAAGTTCAATAAAATCATTTTGAACTTGTACATAACGGTTAGCA
TTTCCGCCTTTAATACCAATTCTATTCACATTGATGTCAAGACCTTCATTTGATAAGTTTA
GGCTATTAACAATGTCATTTTTACCAACTTTGTTATTAATATTATTTGCGACTACATTAAA
TTCTCTATTCGCTGTTATATCAACTTTATCGCCACTAATTTTCACGCCATCTTTATCAATAG
TATGTGAAGTAATCGCCCCATTTTCGTCATACCTTAAATAGATGCCTTTCATAGCATTTAC
AGTGATGTCTGCTAACACTCTTGATAGTGTTCTTTTAGAAGCATTAAACTCTTCTTTAGTA
GTTCTTAATTTGATTTCCTTACCATTTTGTATAATTTGAGAACCATAGCGAGTCAATGTTTT
CCTCTGTGCATCTGTGCTTTCTTTGACCTTGTTGTCTGTATAAGCATTAGCTTTCTTTTCAG



CGTTTCTAGCCTTTAGTTCTGCGTTTTGTTTTGCCTCTTCAAGTTTAGCTTGAGCATCTTGT
ATAGCGCGTTGCTCTTCTTCCGAAATTTTACCATCAGCATACGCTTGCGATTCCTTCTCTTT
AAGATCATCTTGAGCATCAATGTATGATTTTAAAGCTTCTTGCGCTTCTTGATTTGCTTGTT
CAATACTTGCTTTAATCTCAGGATTATTGGACAAATCACTTAACTGGTCATCAGTATATTG
TTTTTGTTCTTCCAATCCGTTTCGATATTCGTTTAACGTAACTTTATCTTTGATTTCACCTTT
TAAAGTCGTTCTCTCAGCTTCAGCAGTATCTAAACGTTCAACAATACCGTCTTTGTCTGTT
TTATAGTCCGATGTTTTTACATAGTCACGTAATTGTTCTTTTGTGGATTCTCTAGCTGCTTC
AATAGCTGTTTTAACAACATTAGGTTCTCCGACTAACTGCAAATCTTCATTCACCGTTAAA
CCAAATTTTGTTGCTATTATTTCCAACGCTTCTTTATATTTTTCATCAGTGTATTGTGACTG
TAATAATTTAAATCTATCTGAAATGGCGATTTTAACATCTTCTACATCTGT ATAAACATCT
TGTAATTTCTTTCTATACTCAAGAAATAAAGCTTGTGTATCTACCAACCGACCAATCGTTG
CAGTTTCGGGTGTCATAGATTCTAAATTATTTTTAATTTGATTATAAACAT CAATCACAGC
GTCTAAACTTGCTTGTAAGTCCGCTTTCAAATCATTATCTACTAAGTACTCGCTATTCAGT
AATTCTGTAGCTTCTGACAAAAGACTAGCGTGTTGTATAGATAAATTAATA AAAATATTG
TTTAATTCACTGAATAGCGCTTTCTCTCTTGTTATACCACCTAATTTTTCAACATCATTTGG
TGTTGCTTCAATCCATCGACCATTCCAATATCTACGCAAGACAGCAACATCAGGGTTACTT
GTATCATACCAAAGCATATCATTGACTGGATTTTCTGGCGGTGTATCACTTTTGTGTATTT
TGCGTTCAAAGTATTCTAATTCACCATCTACAACATCTTTAACTATAGTGTTGATATTGCT
AATATTATCGTTTAACTTTTGATGTATTATGTTCAATCGCTTGTTAAACTCTTCTCGTAATT
CTGATTCTTTGAACTCTTTAGGTTGACCGAATGTATATGTGCTATTTTCTGAAATTATGTTA
TATTCTTCGGCAATAACTTCTGCCTCTACATACAATGGCGGGTTAAAATCTCTATGTTTTA
CTCTGACTGTATCACCAATTGATATAATCTCGTGCGGATACGTAACTTCCAAATCAGTAG
AAGTAATCTCATATGACATAACTGCCGACTTACGTTTATTTAACTCTGTTTTGGCTAAAGA
ACGCAACCGTGTTTCATTCATATTTTGATCATCTGATTGAGGTTCGTATATTCCCCAAATA
TAACGGGTAGGTAAGTTGAATTGACTTTGTGCTTCGTCATCAGTCACAACTAACTCTAAA
CGCTTTCCTTTGTCATTTTCAGGTCCCACAGCAATTAATGCTGTTTTGATTTCTGACATATC
AATCTTCCTAGTTAACCCAACCAAATCTTTACCATACTCAATTTCTTTACCTTTGAATAAG
CTGTTTTTCTTTTTGAGTACCACATATCTACCTTTGACGGTATTAGAACTAAGCTCTATATA
AAAATCCAATACCATTTTATAGGTTGTACATAATTGCTTTAAAACTTCATA TCTAGTTTGA
TAAGAAGTCCATGACGTAGTACGTAAGCCATCGTATTCGGTTTGTTCAGAAACTTCCCAA
CCTGTATCGCTCAACACATCTTTCAATGCTTCTGAAGTTGTCTTTTTCTCAAATTTGCCTGG
TGCATACGGTTTAGCTGTTGTTATATCAGCAAGATAAGACGCTATACATTCTATCTCTGTG
TAGCCGTCCATCGTATCTTGAACCCAGTTAATAATAAATTCACGCCATTGTTTGTTTGAAT
CCCTTATAATAACACGATGTCGTTCACGGAACTTTTCAGCTCTTTCTGATGATATGAGCAG
TTCAAGCATTTCTGAATTGTCATTAACATTACGTTTATGAATCGCTCTAACTAAGGAAGGG
TCATCAGTAGAAAGGAAATCTATAATCTTGTCGTTAAAATCTAAAACATGT ATCAC 
 

> Q8SDK3-phiNM3 
Function: protein coding sequence; putative bacteriophagal protein (mobile element) 
Best match: Q8SDK3-phiNM3_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[50939:52423]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 100552 … 102037; Length: 1485 bp 
Sequence: 
CTATAAATATCTATCTTGCCATTTAACCGTCGTATCAAAGACGTTTTCAGGTTGTATGATT
AATTCACTGTACCCAGAATCAACATTGAAATAATTACTTCCAAACGATTTC TCGCTCAAC
ATTGGTTCCTCATTGATGACAACACTTTTTGCTTGCATATCTATTTTTACTAAATCACCTTT
TTGTATAATGACATCCCTTGCGCCTTTCGGTTTTGGTAGAATCTCCGTATTGAATGAACCT
AATCCATTCATCTCCATCCACTTATAACCATTATACTTCGCACTATAGATAGCTATGATAG
AAGCTGGACGCTGATAAAACTTACCGCCATCTATCCACTCTTTCTCATCCATATCAATAGG
TTTACGTCTATCTGGGTCTTTAATGTGATCAAATTTCCAAGTTTTAATAGAAAATTTATTA
CCTACTCTTCTGAGCCGCATATAAACAACGATTCTGTCCAAGTTATACATTATCGGTTTAT
TCTGATAGTCGTATATCTTTTTGGGGTCTCCTTTTTGGTTATACAACGTAACAACAATATG
TCCTATTTTTCTATCATGATATTTATTTTCATAACCAATAGAAGCAAGTAA CTTACCATCA
CTATCATAAATATGTTGTGCTGTTCTTCCGGCACCTTTACCTTTTTGTTCAACAATACATTT
ATAGGTAATTTGAAAATCTGTCATCGCTTTAGGGAGCCCTCGTTTCGTGCCAGCACCAAC
CCAACCTTTTGCATCAGGAAAATTAGTTGCTTTATATCCTTCGCCAAGATTGGATATCACA



AAGTCACCGCCGACCTTACCACCTAAATCATTACTTGGAATATCTTCAGTAATCATCTTAG
TCCAACCTTTGAAATCACGAAACTCACTATGATAAACAGGAGGCATGTAATCCTTAACTT
CTTTGGTTACCTCATCATCACCAACCATAAAATAATCTTCATCATTTTTAGTGATCATAAA
GTAACTAGATGGTTTAATTGCTCGGGCTTCAACAATTAAAGGAGTGTCAGCAGTCCCACT
ATTTACAACTGAAACTTGGTCTGAAATCGCAGTATTTTTATTTCCTGTTACTGAATATTTG
TAAGGGTCTGTTAGTACTACTTTGATAGTGAACTTAACAGGTATTGTAAATTCTTTGTGCA
GCTTTATTGGTCCTTCAAAATAAGCGTTCCAGTACCAATCTTTAGATTTGAATTGTAATTT
AACTTGTTCCTCGTAGTTAAAAAACTTTACTAATTCATTCAAGACGTCATCATATGTTTTA
ATGCCGTTGTGAGATAAATAGTCATTACGTACCACTAAAGGTATATCAAAA CTATAAGAT
TCAAGCCTACGCCCTTTATATATAGCCCCCGAACGTCCATCTACATTTTCTGTTTTTAAAA
CATAATTAAAAGAGGGTATTTCAAACCCTCTTTCGACATACAACCAAGGAA TTGTTTTGTT
GTTCACTTTAATAGTGTCTATCAT 
 

> measure1-phiNM3 
Function: protein coding sequence; bacteriophage tail length tape measure protein (mobile element) 
Best match: measure1-phiNM3_CC005_04-02981_CP001844.2[2051791:2056320:r]RC 
Position: 036-contig_189: 102033 … 106578; Length: 4545 bp 
Sequence: 
TCATTGAATAGCAATTCCTCCTTTTCTAAACTTTACTTTTGTTGATTCTTGCCTTTCTCGCTT
TTCTATAGACGCGTTCACCTTTTTATCAAAAGCGTATTCGTCAATAATCGGCTGATAATCT
TTATCTGCAATCACATCGTTTGATTGCGCTATTTTCAGTAATAAAGCTATTTGTTGTTGCTG
TTGTTCAATCATTTTCAATAATAAGCTTGGGTCATCAAACCCATTTACACTAGACAATTGA
CTAGGACGCTTATTTTTACTCGCTTTTCTCCCTCTTACTTCTGCTGCTGCATAATGTAACAT
CTTCATTGCTTCGTTTTTACGTGCAGGATCAGTAGGAATAACCCACTCTGGATATCCTTCT
TCTCCTAAGTGGTACAATCCGTTGTAGACTTTGCCACCAGTAGCATATGCGTAATCACCA
GCGCGTTTGAACGCAGCTCTCCATGAGCCCGTTCTTGGTACCCATTTACCCACAATATATC
TCATAGCCGATATAGCTTGATGAGTTGGGTTAAGAGGATTATTGTAACCCGACTTTGCGT
ACGCTCTAAATGAAGGATCTATCATTTGGAACATACCTCTTGAAGGTGTACCAGCTCTTG
CGTTGCTATCCCAATTATTAACTGCATTAGCTGTATAATTGGATTCACGTCTTGCTACACG
CATCATTTCGTGTGTAATCCAGCTAGCTTTGTATTGACCTCCAAGTATATTTTGAGCTGTT
CTAATCGCTCTGCGCGCATTTTCAGAACCACTCCCTCCAGGTGAATTCTTTCCACCAGTTT
TGTCGTTTTTCCGTAACCAAGGAATAGGGTCTGTCGAATACCTATTGGACTCTCCGCCTTG
ATTGACTTGGAAATGTAAATGGCGGTAATTAGTCATAGAACCTGTATTACCTGATTTACC
AATTAATTGACCAGCTTTAATTTGTTCACCTGTCCTACGCAATTGTTCAGATAAGTGCATG
AACCACAAAAATGTTCGACCTTTTTGAACAGTAATTGCTTTACCGCCACCATAGTTGTCAT
ACCAACTTCTAACACGTCCACCCATTGGCGTACGTATAGGGGTACCGGTCGGCGTATCAT
AGTCAACACCATGATGAACGCCTCCGTTAAATGGATAATTGGGGTTAGGAGGTTTTGGCG
GTGCTGAATAAGGTTGTAGTATTCTGAAACTATCAAACACAGAACCATCTCCCGCTTGGC
TCTCTAATCCTTCTTTTATCCAATTAATCGCCTTACTTTTAATCTTATTCCAAGACGCTTTT
GTTATATCGCCAACAATACCCATACCTTTAGTTAGAGAGCTAAAGTCAACACCAAACGCT
TTGAGCACATAATTTAAAAGCTTACCCGGATTATCAATAAAGTCCATTACA TCGCCAACT
TTATCGCCAAGCCATTTGGTACCTTTACCTATTTGATCTTTTGTCCAGTTAAATGCCAATG
ATGCACTAGATTTAATATCTTTCCACATAGTAGTACCGAAATGAAATCTCGGAAGCGTTC
CGTTTAACATTGAATAAGTTTGTGCACCGTTGTATACTTTTGAGCCTTTAGGTAAATAAGC
AGTAGTGTCTGTATTAGGTGTGATTACACGTTTACCGTTAGGGAATTCAATCATTTCATTT
CTAAAACCATTTGGACCATTTCCACGTCCTTTATCCCCAACTGTAGCGAATGTATCACGTG
CAATCTTACCGTTCTTAACTAATCTTGTAGTAGTATGTGTGTGCTCTGTACCAGTGTGTAA
CCTAGGTATTTCATCCATACCTAACTTACCACCGACCCAGTTTAAGCCTTCAATTAATTTA
TTAAGTCCTTTTTTAATAGCATCTACCATACCGCCGATATGATCTTTAATTTTACCAATGA
TAGATTTTAAACCGTCACGCATGTTTCCGAAGATATTACGTACTTTATCCCACAAACGACC
AGCTATACCTACCGTGTTATCTTTAATAGAGTTCCAGATGTTTGACATCCAATTTCTTAAT
TTAGTAAATATATCTTTCGTCGCATTCCATAAACTTGTGAATTTAGACCTTACACCCGTAA
ATAACGAATGAGCCTTGCCGACGGTATTGCTTTTGATATTATTCCACGCATTAGATAACCA
GTTTTTCATATTAGTGAAAATAGATTTAACAATATTGTATAAGAAACCAAA AATACTTTTC
GTTGCATTCCAAATTGCAGATAATGATTTTGTGAAAATACCTTTGACAACACCCCAGATA
CCGGATATTAAACCTTTAAGCAATCCACCAAAGTATCTAACAACACCTAGAATCTTACCT



ACAAACCACAGTTGTATTAAATTCCAAATTAACTGCACAGTGCCTTTTAGTATCATCACA
ATACCGTCCCAAACACCTCGCCAATTACCAGTGAATAAACTTGAAAAGAACTTAATAAAG
CCAAGTATGATATTTAAAGCACCTTGTATTACTCCTTTTATATTCTCCCAAGTACTGACAA
TCAAGGCTTTAACCGCCGGCCAAATAAATTGCATCACTTGCCAAATCGCAAACATGATTG
GTTTAATTACAAAATTTAAGATAAATTCAAATATAGCTTTGATAAAATTGC ATATATTTTG
AAGCGCTTGAACAATAGAAATTCCGTTTTCATTAAAGAATCCATTAATTTG ACTCCAAAT
ATCTTTAGCGAAATCAACGATTGCTGAAACCGCTTGTTTAAAGACGTTTTTAACGGAATC
AATGAAAGGTTGGATAAATTGAATGAAATTATTAAACGTTTGTTTAACACT GTTAATTGC
ACCATTAACAAAATTTCTGAATGTTTCAGATTTCTTATAAGCTATTGTAAA TGCGACTGCT
AAACCAGCCAGTACACCTAACACGATACCAATTGGACCAGTTAATGCTGTGAAGACTGTT
CCTAAAATAGGCACTTTAGTTGATAAAAAACTAATCAATCCGTCAGCCTTTGCAATACTA
GCTAATAATGGAGCTAATACAGTTACTGCGTTGCCAACTGTGCTTATGAATGCACCTAAT
CCAAAAACTACAGGACCAATTGCAGCAGCAATACCACCGAATATAACAATCGACCTTTTA
GATCCATCACTTAAACTTGAAAACCAATCAACTGCTACAGATAGCTTTTTGATTAATTCTT
CCATGACTGGAGCAAACGCACTTTCAATAGAAGCCCATACATCAGCACCTACTAATTTAA
GTTTATTCATTGCTACTTTAAATCTTTCGGAGCCACTTTCAGAATCTTTAAATGTCTGATTG
ACCGTTCCTTGCGAATCTTCGATAGTTTTTAAGAACTCTTGGTAACTAAAGCGACCGCCTT
TAATAGCATCTGCTAAATCAGGACCTGCTTTTGCACCAAATGCTTCAATCGCTAAACTTGT
TGCGCTAGCTATATCCGGTGTCCTTTCAATTTCTGCTAATGTCTTCTTAAATTCTTCTCTTG
GGTCTTTACCCGCTTTACCCCAATTGGATATAGCTTTTTTCAAACCATTGAAGGCTATTTC
AGTATTAACACCTGATTTCTCCCATTGAGAGAATAAAGCGATTGATTCTTTCATCTCAAAG
CCCATAGCCCTCATTGGAGCACCGTATTTAGTAATGCTATCAGCTAATGTATCAACACTTA
TACCGCTAGCCTGTGCTGCTTTCGCTACCATATCAAGTACACTTTGATACTCATCAGCTTC
AATACCTGCATCACCCATTGCACGCGTAATTAATTGAACGGCTTGTACGCCGTCAGAACC
TGTTATGTGACTAAATTTCAAGAATGACTCTGTGGCACTCTCAAGTTCTTTGCCAGTGAAA
CCTAACCTTGTGTTAACTTCCCCTAAAACACCGCCTACAGTCTCAGCGTCTTCTGGAAAGT
TGCCATAAACATCTTTAAATGAATTCTGCAACTTCTTAAGCTCTCCGCCGGTTGCTCCTGT
TGCTTGGGTAACTGTATCTAAACCTTTATCAACTTCTGCAAAAGCTTTTCCTGATGCTGCT
GCAATACCTAAAACAGGTGCAGTTACACCAATCATCAAACCTTTACCAATGGATTTTAAA
CCATCACCCATTTTTGTTAATTTAGGTCCCATACTTTCAAAAACTTTACTGGTTTTTCCCCA
GCCACTTTCTGCCATTCTTTGAGCTTCAACTTGAGCTTTTTTGAACTCTTCAAACTCAGTTG
TTGTTTTTTCTAGTTCTTTTTCTAAAAAATTCAGCTCATTTGCTTGTTTGTTATATTCTTGTC
GTAATTTTTGAGCTTCCGCGCTGTTTTCGCCCTGTTCTTGAGATACCTTGCCATATTGCTTG
GCTAAATCATCAACGTTTTTCTTATAACCTGTGATAGTTCCATCAAGTTCTTTAATCCTTTG
TTTGTAACTATGAGTTGATTTTTCGGTATATTTGAAGTTGTTACCGGTTAACTTTAAGTCA
GAATTTAAAGTTTTAAAGTTTCGTTTGATTTCTGCAAATGATCTATTTAAA TTTGCTGCAT
CTAAATCCAAACCTATAGATAAACCTTTTATTCTTTCTCCCAT 
 

> tailL-CC5 
Function: protein coding sequence; bacteriophage major tail protein (mobile element) 
Best match: tailL-CC5_CC005_N315_BA000018.3[2024201:2024845:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 107488 … 108133; Length: 645 bp 
Sequence: 
TTACAAAGTTTCTTCGTTACCCTCTGTCACGTTTCCAGTATATTCTTCGCCTAAAATTTTCT
TTAAGAAAGCCTCTTCGCCTTTTTCACCGTCTCCATCATGATTTGTCATGTTAGCTGAATC
AAAGATATACTTACGTACTGACTTTTTATTATCAACTAAAGGGAAAAGTGC CTCACCTTC
AACCTCTTCACTTGAGAAATCCCAATCTTTCTCAGCCGTTTCTCCATCGATTTTAGGATTT
GTAAACATAACTTTAGGTAATAAAACTGTTCTAAATGTACCGTCTCTACGCTCTTGTCTGA
ACCATACAGCTACGTAATTGTTTTGTTTACCTTGTTTCTCTTCGTAAACGCCATCTTCATCA
TAATCTTCATTAAAAACAATTTTGCGAATCTCTTTAGGGAACGCATGCATTTGTAATGAGA
TTTTACCTTCTCCGTCTGTATTCCCTGATTCAATTGGACCGCCATCAGCATAAGCTGTTTTT
AGTTCTCCACCAGTTTCAACACCAATTTTTTGTAATCCTCTTGTTTTTGTAATATCACTATA
TTTTAATTCCGCGCCTTCTTTCGTTAATTTAGCGAAACCTAAACCAGTAATGTTAATATAC
GCCTTTGGCGCACTTGCATGTTTTACTGCCAT 
 



> A0EWZ3 
Function: protein coding sequence; bacteriophage major capsid protein (mobile element) 
Best match: A0EWZ3-phiNM3_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2103511:2104656:r]RC 
(completely identical) 
Position: 036-contig_189: 109862 … 111008; Length: 1146 bp 
Sequence: 
TTATAGTGTTTCTTCGGTACCTTCTAAAGCTGGCTTATGTCCTTTTAAATCTAATTTCCAAA
CAGCAGCAACTTTATTATCTTTCGCTTTGCCGTAAGCAAATTGTTTTGCAGTGTATAAATC
CATATCATCTAACGCAAGTGTTTCTTTAAATTTCTGAACATTAATACCACCAGCTAAATAA
CCATCATATAAACCTTTAACGTACGTTAAAACCTTACCTGCTTCTTGGACTGTAGACTCGA
TAACATTCAAATTAAATGGTAAAGCAGTAACATATACGCCATTTGCATTTA AATGTGTAT
ACTGTGCTTGAACCTCAAAAGCATCGGACGGATTAACAACCATTGTTACATTACCTTTAA
CCGCTACTGATTTACCTTTCTCGTTAGTTGAGTGGTATTTAAACACTTGCGTCAATTCATT
AACTGTAGCGCGCGGATTAGCAAATGTAAGCGTACCTTGTTCTTCTTTCTCTGGATAAGCA
CCCTCAGTTACCGATACACCTTTTTGTACTTGACGGTTTAAGCCGATTGGTTGGTCTTTAC
CAGTACCTTTTAAGAACGCAGTTTCAAGCGCCACTGCAAATGCTTCTTCGATTTGAACAC
GAACAAATCTTTCAATCCACGCAGGACCAAAATCATTTAAATCTTTTGGTAAAACAACAA
ACGCTGTCAATTTATTTTGAATTGCTGTTTCTTCACTGAACGCAGCATCTAATTGACCTTT
AATTTCACCATAGATTTTACCCCAAACGGCTACGCCAGAAGTTTCAGATTTTAAGAACTTC
AAACGCAAACCAGCGTTTTTAATACCTAAATCAGCTAATAACGGATGATTCGTCGTCAAA
TCTTCAAAAATTCTATCAATTGTTTCTTCTGGCAAAAGTTTTTCTTCTTTATAGTTAACGTT
TTTATTGATATCCATGAAGAAACTTCTTTGGTTTGCACTCAAAGATTGTGCTGATTTAGGT
AAACTAGAAACTCTTTCAGCTTCTGCTTTTGCTTGTAATTTAGTTTCTTCAAATAGTTGGTT
AATCATGTCACCGTACAATTCATTTTGTCTTTCTTGCGGTTCACCGTTGTTTACTGCATTAA
TAAATTCGTTTTTCGCATTTGCGAATGTTTCCGATAAATTTATAGTCAT 
 

> Q6GF91 
Function: protein coding sequence; putative protease (mobile element) 
Best match: Q6GF91_CC005_A9299_ACKH01000012.1[7311:8048]RC 
Position: 036-contig_189: 111031 … 111769; Length: 738 bp 
Sequence: 
TTAAAAAAGGAATCTTGAAAATCCATTTGCTGATACTTTACTATCTGCAAC ATCGATTTCT
GATTCCTTTTCTTTCATATTTATTTTTTCAATTACTTTATTTGCTATTGCGTCAATATCAATG
TTAACCTCTGGCGTTTTACTTACCAAAGCTGTTACACGATTTAATACATCTTTCGATAACA
CTTGTGTATTGCTTGCTACAATTTGCATATTGTCGTTTTCAAACATTTTACTATCCGCAAAA
CCTTGTTCAATGGCTTCATCAGCATTTAGCCACGTTTCCCTAGCCATCATTTCTACAAGTT
CTTGTTTGTTTTTACCAGCTCTAACCGCATATGCCGCAGCCATTATTTGACCAACATGTTC
TAATGTTTCTGCAGCATGATTTAGATCTTTCGCTTCTCCTTGCGCAATACTTGAAGGATTG
TGAATCATCATTCTAGCAACCGGACTCATTTCGATGTGGTCACCAGCCATTGCGATAAGC
GATGCCGCACTTGCTGCTATTGCTGTGATACGAACATTCACTTTGCCTTTATGAGCTCTTA
AATGTGTATATATTTCACTACCAGCTACTAGGTTACCACCATTTGAGTTAATTATAATATC
AACATCTTCATCACTAAATTCTAGTTGTGTTAAAACATCTTTAGGACAAGT CGAATCCATA
CCAAGCATTTCGTAAACCCATTTATCTTCGTTGGAAACGATGACGCCTTTAATCTCCGCTT
TCAT 
 

> portal1-phiNM3 
Function: protein coding sequence; bacteriophage portal protein type 1 (mobile element) 
Best match: portal1-phiNM3_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2105401:2106588:r]RC 
Position: 036-contig_189: 111752 … 112940; Length: 1188 bp 
Sequence: 
TTAATCTCCGCTTTCATCTTCATCACCACCTTTCAAAGTGTTTTCATCTTTTTCTTTTTCATC
ATTTTCACCACTGTTAGCTTTTTCGTAGTTTTTAGTAATCAGGTATTCGTCTAATTCAGGAT
TGTCTGATGATTCTTCACCTAACATAATCCGCACCTCATTCCTTGTAAATGAACCAGAACT
TACAAGTTTGTCAATTGCTTCAGCATATTGAAGTGGGTCTTTTTTATTCACACCGACAATT
TCTATTCTTGTATCTTTCAAATACATACTTTGTGTTATGAGTTTCGCGTTTAATTCGTTCTG



AATCTTTTTTAATAAAGGTGTTAAACAGAACTTCTCAAATACAAGCGTGTT TTTTTCCAAA
TCAGCTGTTTCTCCGTAAATCAAACCTGGAGGTATACCAATCATCAACGCAACATTTTTTA
TTGCATCTCTCATTAGCTCACTCAATTCAGAAAAAGGCATGTTACTATTCTTACCACCATT
AGATAATTCCTCATAATCAAAACCTTCTATCAAAGGCGCGATTGCTAGTTGATTTTTATTA
AAAGTATTGAATAATTTATTTGTGAACGCTTGTAATTTTTCTATATTCTTT TCGTCATATGC
GCTAGAGGCAGATTTCAAAATCCCTCTTATTTGATAGTTTTTTAATTGTGCACCTATCATT
CTTCCGAATATTTTCCCGTAATCTTCGAATAGACTTTCTACAAAGTGTGTCACTTTATTGTT
GTTGTACTTTAAATATATGACCTCTTGCATTGTGAAAGTACGTTGATAAGTATAATCTTTA
ACCGTTACATCTTTGAATATATCATCATACAAAGCGTACTCTTCTCTGTAAAAGCTATCTG
CGATAAGTAATTCTTTGCTGTCACTTACTACGATTAAAACCTCGTTATCATAAATTAGTTT
ATATATAACTTGTTGCCAAAAACTATCGCTTGATAAGTCAGTATTTGGTTTTATATTTAAC
TTGTAGTAAACATCATTCTTTTGAATTCTATTACCTTCCAATACTTTAAAA TGACTTTGAG
CGACAGCTCGCGCAACAAATTCAATACAACTATCAATCGCTAAACGTTTCACATACGCTT
GTTGTGATAGATCTTCTATCATATCTAAATCAAGCATATATGTTATATCTT TCCTAGTTTTA
AATATCTTTTCTAGAATACTCAT 
 

> terminase-phiNM3 
Function: protein coding sequence; bacteriophagal terminase (mobile element) 
Best match: terminase-phiNM3_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2106604:2108265:r]RC 
+MANUAL OVERRIDE 
Position: 036-contig_189: 112955 … 114617; Length: 1662 bp 
Sequence: 
TTAGAAATCTATACTCATTAATGCATCAAGCGCTTTAGACATGTCTTTGTCTACTATATCG
TCTGCTCTATATAATGCGTGAACAAAAGCCATGAACCCATCGGTTTTTCTTCTATTTTCAT
CTTTTTTAATATATTCTTTATTACCATCGGGTTTAACCTTTACTGCAACATTATTAGTAAAC
CAACGCATCAAAGGATTGTCTCCATATATTACGTTATGTTTCGCAAACATTGTATCGATAC
GTGGTGCAAGTAATCCATGTATTGCTTTTGGATTTCTAAGTACTTCAAGTTTTATGCCAGC
ATCCTCAAACGCACGTCTTACAATATCAGTTCTATAATTATCAGCTATGACTTTTTCAAGC
CCATATTTTTCTCTAGCCTTTAAAAACCAATCAACTATATATTCAATTTCA ATGACATCAT
CATCGACAATGGTCAATAATCCCATTTTTTCCCATTCTTTAATAGGAGGTTCTAATTTGAC
ATCATCCAAAAACCCTTGTCTTACAAACGAATGTCCTAACCAAATGTAATCATCGTTTTTT
CGGAATAATAGCCCTACACTTGCAAAATCTCGAATGTTTGCAAAGTCTAAACCACCAATA
CACATTTGATTATCTAAATTTGGTATCTCTCTATTAGTCGCTAGTATTTCTTTCCATGGTGC
TATTACTTTTTCAAGGTCAACTTCAGGCAAATTCATTCGCTTAGTCATGAATTCGGGCTTA
TTTGAACGGTTGAATGGTAAATCGTTATATTCTTCTTCAATCGTACTTAGCAGTGTTTTAG
CGTATTCTGATAACGGTTTATGTAACATTGGGTTCGCCTTTTCCCACGTCTGTCTGTCATC
AACTTCTTTTGGATCGTCTAACTTACAATAAAAAGCAAACAATCTACTATT TTTAACCTTG
CCACTTAATACACTTGCAATTTTGTGCTTCATTGCATCGATATAACCCTCTCTAACAAAAC
CATCAGTACTTATATAAAACGTTCTTCTATTTTTCTTTTTACCTAATCCACCACGTTTGACG
TTTACCATTTCAGGACCAAAGAAATAATGAATTTCATCAAAAATAACACAC CCCTCACGT
CCACCGTCTTTGGTTTTTGTGTTTGATGTGTTATATCGAATAACCGATTTAGTTGCACGGTT
TATTATTTTTGCTTTACTAACTTCATAAGGAGCTTTTGGCGTTTTACCCGTCTTATTTCGTT
TGTTATCCATTAAAACGGTTCTGATTTCATCAAACGATGTTTTTGCTTGATCTTCACTATTA
GCAACAATGGAGATGTGATATTCTTTAACTCCGTGTAAGGGCGTAGAAAGAAAATCACTA
ATAGCACTTATTAGACCGTTTTTCCCGCCTCCACGTCCCATGAAAATAGCAAATTCTGTAA
AGAAAGCTTCATCTGTATTTTTATCTATAAGAAATATATTAGCTATGATAA ACCTTTGAAA
TGGTAATGTTGGAAAATACCATTTTTCAATAAATTTGATACAATCCTCGAT TTTCTGTTCA
TCAAAATATACATCATCTCGTGAATATATATGTTTTTGTAGATAATTAAAG AGATCAATTC
TTTCTTTATTTAAAATTATCTTTCCTTGTTTCCACAAATTTATATATTCAT CAACGTATTTA
TTACTTATCAT 
 

> rinB-phiPVL 
Function: protein coding sequence; bacteriophage transcript activator B (mobile element) 
Best match: rinB-phiPVL_CC008_TCH1516_CP000730.1[2111630:2111779:r]RC (completely 
identical) 



Position: 036-contig_189: 116263 … 116413; Length: 150 bp 
Sequence: 
TCACTCACTTACCTCCGCTCGAAAGACGTAATCACTCGGCGCCTCTACATCATCATTAGCC
GTCATCATAATATATACTTGCTCAGTTACATACTTACCTAACTCATACATCGCTAGTAAGA
ATAATAATCTTAGTATTTGCTTAATCAT 
 

> dut-phi 
Function: protein coding sequence; bifunct protein-dUTP pyrophosphatase and derepression of GI 
(mobile element)/phage 
Best match: dut-phi12_CC030_MRSA252_BX571856.1[2152883:2153425:r]RC 
Position: 036-contig_189: 117277 … 117820; Length: 543 bp 
Sequence: 
TTACACTCCGCTACTTCCGAAGCCTTTTGCTCCACGTTCTGAAACACTCTCGAATTCCTCC
ACTTGCTTTAGTTCAGGTGTCCATATAGGCACGATAACCAGTTGTGCTAGTTTGTCGCCTT
TGTTGATTTGGTAAACTCTTCTTATGCCTCTTCCATCTTGTACATAGTTACCTTTTATATCT
AAAATGCTTATTAATCCATCTTCTAATTCAGCGTCTATATCATCATATAAA AAGGGTATTC
CATCACGTTCTTCATCATTCTTAATATTAATCCCTAAATTGCCGTGATATCCGGCGTCTAT
CTTGCCTGTTTCAATCACTAAATGTGTTTTACTACTTACACCACTACGGCTAGTTAATAGC
CCGACATAGCCCTCTGGTATGCTTACAGCTACATCTGTTTTAATCACTGCCTTTTCTTGTG
GCTCAAGTACGACAGTTTCAGCTGAGAATATGTCATAACCTGCATCCGTCTTATGATTTCG
TTCGGGCATTCTAGCATTTTCTGATAATAGCCTTACTTGTAATGTGTTAGTCAT 
 

> sri 
Function: protein coding sequence; staphylococcal replication inhibitor (mobile element) 
Best match: sri_CC008_Newman_AP009351.1[1110173:1110331]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 120465 … 120624; Length: 159 bp 
Sequence: 
TTAATATTCGACGATAGCGGGGCGTGTATGACGTTCTGCAAGTTTTTGGATAAATAGGTC
GTACAACCTATTTTCATCGCCCTGTGCCTCATCTATGAGTTTCTGAGCGTACATATCTGAA
CACTCAAGTTTAGTTTTTAAAAATTCTTTGGTTACCAT 
 

> istB 
Function: protein coding sequence; replicative DNA helicase (mobile element) 
Best match: istB-phiPV83_phage_FJ713816.1[12631:13404]RC AND istB-phi53_CC005_04-
02981_CP001844.2[886487:887266]RC: 
Position: 036-contig_189: 120617 … 121397; Length: 780 bp 
Sequence: 
TTACCATGTATCTCGCTCCCTGAAATCGTCTCCGATTACTCTTACTTTTCTTGCATTGTGTT
TCATTCTTGAATTGATACGTTGCCAGTTCATATTTTGATTTAGTTCTTTATCACTAAAGTTA
GTTGTAAAGATGTTGTTTTTACCTACTCTGTTATCAACAATGCTGAAAAGTTTATTTAAAG
TGTGCTCTGTGTTTTCTACACCCATATCATCTAGTACAAGTAAATCAATATCACTTAGCAA
TCTGACTAGCTCGTCTGTAGTCTCTACTGCATTTTTGTTGTATGTCGCTTTGATACGATCCA
TCAACATTGGTATGTGCATAAAAGCAACCGTATGCCCTTTAGCTTTAACTGCTTTTGCGAT
AGCGTATGCTAGGTGGCTTTTACCAGTTCCGTATGAACCTTGCAATATTAATGATTTTGGC
TCTTTTGTAGAGAAGCCTTGAACGTACTCTATTGCTGTTTGTTTAGCGTGTACTTGTTTTTC
ATTTTGTGGCTTGTAGTTTTTGACTGTTGCATCTCTTAAAGACGGATTAACGTTTGATTGA
TTGAATATGTTGTTTATCTTCCGTTGCTTGTTTCGCTTATATTCCTCATAGATTTCACATTT
GCAACCGTCTTTATACTCGTAACCATTCGGGTGTTTTTTAGTAGGAGCAAACTTATATAAG
TCGTATTCACTTCCACATCTCTCACATTTCAATCCTTTTTCGACATGAGTAGGTTGATATTT
TTTCAAGCTTTCGTTTATCTTTTCGCTGAATAGTGGTTTCAT 
 

> Q4ZAK4 
Function: protein coding sequence; putative bacteriophagal protein l(mobile element) 
Best match: Q4ZAK4-phiSLT_CC005_04-02981_CP001844.2[885707:886477]RC (completely 
identical) 



Position: 036-contig_189: 121406 … 122177; Length: 771 bp 
Sequence: 
CTAATCCCAATAACTTTCGTCGTACTTCATGCGTTCCAATTGATTCGTGCCAGTTGGTTGT
ATTTTTTGATTGAGGTACCCCTCAAATTTACTGCCAAAAAGTGTTTCTGGTCTAAGGTATT
TATCGCTATCCGTGTTTAACCATTCAGCTGTTTTGATATCAATCACCTTTTTAAAATCCTCC
AACCTAAAATCTTGATTCCATCTTGCTTTAATAAAATCTTTTGTTTTAGCTGTATTATGTTT
AAAATGCTTTCCTGCTTTTTTATTTAAGTATTCGATAATTTCTTTATAGGGAATGGAAGAC
ACCGTCGGGTTGCCCGACAATATACTTCCTTCATTATTAGTATTGTTATTATTAGTTAAAT
CATTATTAGTACTATTATTATTAGTAGTATGCGATTTACCATTAACGGTTTTTCCATTGTTG
GTTTTACCGTTAACGGTTTTTCCAACGTTGGAAAATCGAATGTGGTGCGGTTGCTCATATA
CTAAGTACTCATAACCATTTAACCTACCACTTTTATCACGTTTTCTACTACGTTGAATGTA
TCCAATTTCTTCCAGTTCCTTGATTCCACTCTTTAAACCGCTAAGTCCATCAGTTGAATGTT
GCTCTAGTTCTGTTTCGTAAATTTGCCAGTTATCAGGTCGACTTAACAAATAAAGTAGAAT
ACCTTTAGCCTTCCAACTTATATTAGAATCATGTATAAAATCTTTGTGTACTGTGACAAAG
TTACCTGATTCTTTGTAAACTCTAAATGTTGCCAT 
 

> ssb3-phage 
Function: protein coding sequence; putative DNA binding protein (mobile element) 
Best match: ssb3-phiPVL_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2065949:2066500:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 123346 … 123898; Length: 552 bp 
Sequence: 
TTAAAACGCTAAATCTTGGTCGTCATATCCAAATTGGCCACTGCTTTCAAATGGATTGCTT
TGTTGAGACATTGATGTTTGTTGTTGTGCCCCGTTATTTTCTTCAGCTTTTTGCTTATCTGT
CTTCGGAATAGGTTTGTTAACAACATCATCGCCCTTTTTGTAAGGTTTAATAAATGAAAAA
TCCGTAAAATACTTACCTTCATCTTCATTGAATTTCCATTTCAATACCAAGTGACAAAACT
TACCAATAAGATCATTGGTATCAAAATCTAAGCTAGGAAGATTTAACTTAA TACCTAATC
GAGTAACTAATTCAATCAATTGTTTTTCTTGGAAATCATATTTATACGGCGGTACAAATTG
ATTATGTTTATATTGTTTGCCTTCATCATTTTCAAATACGATTGTGAAATA TCTATTTTCTC
TATCATTGAATTCAATATTTTTAACTTTCACTGTGAATTCTCCAGCTTGAAACCCTGCTGA
GCCGTTATAAAACTTTTCTTGATTTGTTTCTTTAGTAAATTGCGCTTGTCCTGTGATTTTCA
T 
 

> DUF2483-phi80a 
Function: protein coding sequence; putative bacteriophagal protein (mobile element) 
Best match: DUF2483-phi80a_CC010_H19-ST10_ACSS01000056.1[6024:6245:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 124707 … 124929; Length: 222 bp 
Sequence: 
TCAGTCATGTTCTACCTCCTCATACTCAATTGTTTCTGTCACTGTTTTCTTGATTGCTTTGT
GCTTAGACATATCAATAACAGTTTTGTCTAGTCCGTCGAATTCTCTTGCGTCTCGCATATC
AGTTGAATACTTCACTGTATCGTTCACTTCGGTTGGTCGGTTTGTAATAAATAGATTTTCA
TCTTTATGCTTGATTAGATAAGTTACAGTCTGCTTCAT 
 

> ant-phiPV83 
Function: protein coding sequence; bacteriophage antirepressor (mobile element) 
Best match: ant-phiPV83_phage_AY508486.1[26092:26889]RC  
Position: 036-contig_189: 127131 … 127929; Length: 798 bp 
Sequence: 
TTAAGATGTTTGTTTTTCTCCTAAAAACTTATTAACAAAGTATTGTTGTCCTTTGCCTGTTA
CTTTTGGTGTACGTGATACTTTACTTGAACCATCTGGATTATTAATTATTCGTTTTTTGATA
TCCAAGATTTTTAGATCCATACTCTTTTGAGTTGGTAAGTTATAACTTTCTCCACTCTTTTT
AATGAGATATCCATTATTTCTTAACCATTTGAATAATCTGTTTTGTCCTATATCCACACCG
TTTTGTTTAAGTATTTTCGCAAGCTCTCCGACGAGTATTGAATTGTCGCTACCAGCTACTG
AGTCAGCGAATAATACTTTTGGTTTGTTAACTTCTACTTGCTGTTGTAAAAGTAAGTTTTG



CTCTTTTTCTTTCTTATACTCAGTCAACACTGTAATGATGTAGTCTGGATCTTTTAATGTTT
GTTCAATTACATTGTCTGTTGCGTAGATACCGTGTTTGCGAATAGCTGGTAGGACATCTGA
TGTTACCCAGCGTTTGAATTTTCTAGCGTTTTCTCTAATTTTTTCGTTTTTGCTTTGTTTAGA
AGCATCGAAGATTAGACTGTATAATCCTGATTCGTTGATAATGATCATATTTCTGTTTTGA
CCTGATGCACTAAATTGGTGCGTCAGCTTGTCCTCGCTATCAACATGATTTCTGATGGCAT
TGTCTGTCCTTGCATATCCTAAAATCTCAGCAATATCTTTTCCTACAAAATAAGGTTCGTT
TTCAATTTCCACTGTTCTTACTGGTAGCTCTTTAAAATTAAATGTTTGTAATGCTTGCAT 
 

> repressor-var3 
Function: protein coding sequence; bacteriophage repressor (mobile element) 
Best match: repressor-var3_phage_AP001553.1[2342:3070:r] [4_50ANF10END] 
Position: 036-contig_189: 128338 … 129067; Length: 729 bp 
Sequence: 
GTGTTCAGAAATATGAACAGTTTTAAGGATAGATTAAAGCAAATTATGTCT GAACGGAAG
ATATCTCAATCAGAGCTATCAAGAAGGACTGGTATTGGCAGAAACTCAATTAGCGATTAT
TTAAATGGAAAATATGAAGCGAAACAAGACAAAGTCTTTGAACTAGCAAAG GCTTTAAA
CGTTAACGAAGCGTGGCTTATGGGTTTTGATATTTCTAAGAATAGAAAAATTGAAAATAA
CGACATCACTTCCATATACAACAAACTCACACCTCCCCGCCAAAAAAACGTACTTAACTA
TGCAAATGAACAATTGGAAGAACAGAATTCTAAAGGAGATAACGTTGTAGA TATTAATTC
ATATAAACAGGAGAAAACTCCAGTTAACGTCAATGGTTGCGTCTCTGCTGGTGTAGGAGA
ACGTTTACACGATGAAACGCTATTTACTGAAATGGTTAAAGGACCTATCCCCACACACGA
TTTAGCGTTAAAAGTAAATGGTGATTCTATGGAACCTATGTTTAAAGACGGTGAAATTAT
ATTCGTAGAGAAAACTCACAATATAAAGAATGGACAAATTGGTATATTCAT CATTGAAGA
AGAAGCGTACGTTAAGAAAGTCTTTGTTGAAGATGATAGATTGACTCTAGTTTCACTAAA
TAAAGAATACGATGATCTACACTTTTACAGGAACGAAAGTGTGAGGTTAAT TGGAAAAGT
TATTTTATAG 
 

> int1-phiPVL01 
Function: protein coding sequence; bacteriophage integrase (mobile element) 
Best match: int1-phiPVL01_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[20637:21842:r] (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 131132 … 132338; Length: 1206 bp 
Sequence: 
ATGTGGATTGAAAAATTTAAAAACAAAAATAACGAAACTAAATACAGATAC TACGAGAA
GTACAAAGATCCATACACAGATAAATGGAAACGTGTAAGTATTGTCTTGAA CAAAAATA
CAAAACAATCACAAAAAGAAGCTATGTTCCGTTTAGAAGAAAAAATAAAAG AAAAACTA
AACAACAAGTCGTCAAGCGAATTAAAAACTTTGACTTTTCACGCGCTATTAGATGAATGG
CTTGAATATCATATAAAAACATCAGGTTCAAAGTTGACTACTCTTAATAAT ATAAAAATA
AGAATTAAAAACATTAAACGATACTGCTCTGAGAACTTGCTTTTAAACAAA CTTGATACA
AAATATATGCAGATATTTATTAATAAATTATCAGATATCTATTCTCAAAAT CAAGTAACCC
GTCAACTCGGAGATATGAAAGGAGCTATTAAATATGCAGTTAAATTTTACA ATTATCCAA
ACGAATATTTGTTAACTAATGTCAAAATACCTAAAAGAAGAAAAACAATAG AAGATATC
GAAAAAGATGAATCTAAAATGTACAACTATTTAGAAATGAACCAAGTCCTA CAGATACG
TGATCATATACTAAATAATAATAAGTTACACAAGCGAAATCGCATTTTAAT TGCCAGTAT
CTTAGAAGTACAGGCTTTAACTGGTATGCGCATAGGAGAATTACAAGCACTTCAGGAAAA
AGATATAGATTTATTAAACAAAACTATCAATATAACAGGTACAATTCACCG CATTAAATA
TGAAGAAGGATTCGGATACAAAGATACTACAAAGACTATAAGTTCAAAAAG AAGTATCA
GCATCAATTCTAGAACCGTAGAAATTTTTAAAAAGATAATACTGGAAAACA AAATGTTGA
AAAGATGGAATTCTAGCTATGTTGACAGAGGGTTCATATTCACAACAAAAA AAGGAAAT
CCTTTATGTAATAATCAAATTGCCAGTGTGCTTAAGAAAACTACAAAAGCT TTAAATATG
AATAAGAAAGTTACCACGCACACATTTAGACATACACACATAACTTTATTA GTAGAAATG
AATGTTTCTTTAAAAGCAATTATGAAAAGGGTAGGACATGTAGATGAAAAA ACAACAAT
TCGCATATATACTCATGTAACTGAAAGAATGGATAGAGAACTAACTCAAAA ACTCGAAA
ACATTCCAAGTTAG 
 



> A5IT17, disrupted - downstream fragment 
Function: protein coding sequence; putative protein: disrupted - downstream fragment 
Best match: A5IT17-
CC1_ref_CC001_MSSA476_BX571857.1[1554595:1556757:r]RC#[2_150ANF&END]#A5IT17#[C
DS:putative protein]#[cv:54.602:54.2126] MANUAL OVERRIDE 
Position: 036-contig_189: 132339 … 134408; Length: 2070 bp 
Sequence: 
CTTAAATCTGCCCTTTTTTTGCCCTTATATTTTTTATAAGCTTTATAAAATGCTTGAAAACA
CTGGCATTAAAGATTTTCTTGGACTAATTATATCATCATAATGTGATGGTTCAAATATCAT
TTGTACAATCAAAGGCTTCATGTTCTTAACAATATCATCTAAATGGTTATCTAAAATTGGT
GACACTGCTTTTAAATCATTAAGAAAAGGCTCCCATTTGCCTAAAGTATTATCTAATTCTT
CTAATTTAGTTTTAATATAATTACAAGTTACATTAGGAATCAGGGACAAAA ATTCTTTCTT
TTTTACATTTAACATTTCAATTGCATGTCTTAAATTCTTACGTATTTTGGGAATTGTATTAA
TCAAATATTTTATTACATCGACAATTTTCGATGCATATTCATCATATATAC CTTGAACATA
GTCTGCTATTTTTTTAATACCATCATCGATATGGTCTTTTAATATTTTCATTTTTCTTCCTAA
ATAATTAGAAGGTAAAGCTAGACCCTGCACCATATTTTCACCGCTATAATTAATTTGATA
ATTTCCATCTAAAATTGTTGCATCTTGTTGCTTCATAATACTTCTAATATCTGCAATTTGCC
TACCATAAATATCATTTTGATTTTTTATTTGCTGAATATTCTGTTTTACTA CTTTCAAATGT
TTCATCATTTCTTCAGATACTCCATCCTTGAAGTCATGATCAATATTTTTGAAAATTTCTAA
AATTTCATTATCTATACTATCATACACTTTTTCTATAAAAGATTTTATACC TTTAAACAACT
CATTAATTCTTTCTTTTAATGCATCCAATGCAAAATCAGGTAATAAGTGTT TAACAGCACT
AATACTTTCTATTGTTTCATCTGCAACTTCTTCAAGTGCGTTTATTTTACTAATTAAAGTTC
TTTCCATTTCTTCTAATTGAAATAAGTTAATCTTATCCTTAAATCCTTCTGATAATTGTTTC
TTTCTATCTGCAAAATTTTTATTTTCATTTTCTGAGATGTTAAAACTTTCA TTTAAAAAGAT
TACGCATTCTGCTAACATACCACTTGTTTCACCAGTAATCAGTTTACTCAACGCATCAAGA
TTTTCTAAATTAAGTTTAATTAAAGTTCCTTTTCCGGAACGTGCAATCGAATCTCCTGTCC
AAACATTTATTGGAATTCGCCCATCCATATCTAATGTTATGTTAATAGTCTTTTTTACTTTT
TTTCCATTTTTAATTTCTGTATCTTTTACCGACTTAATTTTGATTAGTGGTACAGTATCGTA
TGTGTTATCTTTTCTATTTAACTTCCTTTTATAACCTACATGGCTGTCTATTAAAGCATCTA
ACCTGGGCACACCATCACTAATGTTAACGCGTTTTCCTGGCATATCTTTGATGAATGGATC
TTGTAACCATGTTAATAAATCGTTGGTACTATTAAAACTAATCATATTATC AAAGCGTGGT
CTAGCAAATTTCTGCCAAGCAGCATAAGGAATCATTGCTGAGTCAGTAGCAACAACTTTT
TCATTCGGATGTTTCGCTCCTTGATATTTTGCTCCTGCACCACCTTCCGAATTACCACCATC
CGCCACAATTGTTTTGTTTTTGTAATTATAAGGTTTAGTTTTGTATTTTCTTCTAAATTCAT
TTTCATCAAGAACAGAAGCATCTTTAATTTTTTGTCGATAACTATTTGCGAATTCTTCTAC
TTGCTTTAAATAATCTGTGCTTTCATTATCATTATTCATTAATTTAGCATT TTGGAGCCAAT
CATCTCCAAAACCCGATGATTTTAATGGATTATTTGGGTTAATTGCCTCATTAGATGTTCC
TTGATAAATTATTGTCTGTTGACCAGTTGGATTCCCCTGATCATTAAGTAACTCGTATGTT
TTAATATCAGCAGCACCATTCATATTATCATTACTATTATCATTATAATTA TCTATTTGTTT
GAACCGTTTTCCATTTACTTTAAAATCTTTTTTTTCATTTATATCTTGATAAACCCAATAAC
TGCTCAATTCTGCTATGTCCCTATCATTTATTTTATTCAC 
 

> graD01 
Function: protein coding sequence; size of CDS enlarged with respect to SACOL1533 (core genome, 
variable) 
Best match: graD01-MW2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1577011:1577919:r]RC 
Position: 036-contig_189: 134419 … 135328; Length: 909 bp 
Sequence: 
TTACCCTTCAATTGGATTTATATCGTCATAAAATGGTTTTTTAGTATTTATACTAGATTTTC
CTAATTGAATAGTAACTTGAGATTTTTGAGGCATATTGGGTTTTTCTTTTAATTTATTACTC
AATTCAATCACATCATCTACTGTATTGTCTTTAGTAAAGTTTTTCTTAGTTGAAAAAAGTG
TAGAAACTGCATCAGTATTGGCAGTATAATCTAACTCTTTTCTAGCTTGTTGCATACCTTC
TTTAAATTCTTTATCATTTTTATGAATCAACGGTTCGTAATATTTACGATA TTCTTTTAAGT
TTCTTGATAAATATGTGATATAAAAGTATTCATTTTGATATCCAACGTTTT GTGTCTTGTTA
ATTGCCTCTTTTGTAAAGCCTGTATATTGATATTTCTTTTCATTTTCTTTGAAGAATTTATA



TAAGTTATCATACTTTTCTTTTTGCGCTCGATATTCAAAGCCACTCAGCACTGTACCCACC
ATCATACTCATATCATCACCATTGTCATTACTGCGCATTGATCCTTTTTGATGGATGGCAT
CTTTGTACAAAGGTAGACTTGCATTAAATACAATGCCATGATCTTCACAATGCACATAAA
CTTCTATACCATCATCTTTACCTACAACATTGGTAGCCTTTACCTTCAGTCCAAAGTTGTCT
TTAAAGAATTGTTCCCCTACTTTTTCAAATTCTTTACGATGCTTCTTCGCAAATTCAATCGC
ATCTTTTTCTGCAGGCGGTTGGAAGCCTTGGCCTACATATTTTGAAGCTTCCATTTCTTCTG
GTACAGATTTTGTTTCTGTGTTTGTGTCTTTATTTGATTCATTTTCCATCGCGGAACATCCC
CCTAAAATTAATGTCGTGGTTAAAACTGATCCAATGAACTTTTTCAT 
 

> srrB 
Function: protein coding sequence; staph respiratory response protein B-sensor histidine kinase (core 
genome, constant) 
Best match: srrB_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1511734:1513485:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 135572 … 137324; Length: 1752 bp 
Sequence: 
TTATTCTGGTTTTGGTAGTTTAATAATAAATGTTGTGCCTTTCCCTAATTCGCTTTTAACAT
CTATGGAACCACCATGCTCTTCGATAATCATTTTACAAATGAACAAACCTAAACCGGTAC
CTTGTTTACCTCGCGTTCTCGCTGCATCAACTTTATAAAAACGATCAAATACTTGTTGTAA
ATGTTCTGGTGCAATGCCTGTACCTGTATCTTTAATGTATAAAATATCTTCGCTTTCATTTT
CATCACAAGTAATTGCAATTTCATCTCCAGGTTTCGTATAACGTGATGCATTATCAATTAA
GTTCGTTAGTACTTGGTCCATGCGATCCATATCATAACTCCAAACACGCTTCTTACAATAA
TTAAAAGTCATATTTAGACCTAAATCATCAGCTTGTTGGCGATACTTAATTTTCATCTTAT
CTAGTAACGCTGCAATAGGCTGAACTTCTTTATTTACGGATAACCCTTCAGCATCCATGCG
TGCGACATTTAACAATTCATTAACTAAACGATTTAAACGTTTCGATTCATC AAGGACAAT
GGCAAGCGATTCTTTTATTTCATCCGGTTCTGTAACAATACCATCTACAATTGATTCAGTA
TAACCTTGAAGTAATGATATCGGTGTACGTAATTCATGTGATACATTAGCAATGAAATCT
TTCTTCATTTGATCTAGATTGTGCTCATTAGTCATATCACGAACTGTCACAACAACACCAC
TTTTACCTCCCTGTTCAATCTTGTCGATATAGCTTGTGGTCACAACAAAGAATCGTGCATT
CATTTCTAAATCGCGCATTTCAGTTTGTTTTGATTTAAAAGTATCTTCTATTTGTCTTAATA
AGAAAGCTTTAGCATCTTCATCAATATTGTCCATAATATCATTCGCCATCTTATTAGATAA
GATAATTTGTCGACTCTCATTAATACCTAGGACACCTTCTACCATAGAGTTAATTAAGCTG
TCTCTAATATTTTTAGATGTGGATAATGCGTCGACATGCTCTTCGATTTCTGTACTCATCTG
ATTAAATGCCTGCGATAATTGACCAATTTCATCTTTCGTTGTGACAGAAGGTTTATAAGAG
TAATCCCCTTCAGATACACGTGTAGCTTGGTCTCTTAAACGTCTTAAAGGTTTTGTAATTC
TTGACGATAAGAAAAACGCAAAGACTGTTGTAATTGTTAAGAAAATAACAG CCGTAATT
ATGGTGATAATCGTAATAGCATTATTTGTATCTTCGATTGATTTCAAGTCTTTATATATAA
AGACTCCACTATATTTGCTATGACTATTCTTCTGTGCTTTTGTTGGATAGCCTAACAAAAT
ATATGTTTGAGATGAGCCCTTTTCTTTAATCGTTACATTTCGAGTAACAGATTTACCTTTAT
CAAACACATCGTCAAAATGGTCGTTGTTGACTACTTCATTCAACATTTGCTTTTTAATATT
AGAAAGTGAAGCCGTTGATTGACGATGTTTATTATTTATAATCATCAACCCACCAGGATT
TTCAATTAATGTTTGACTATATTTTATTGCTTCTTCTTTATTATGTGATTGTTCGACCAGTG
AACTTATACGTCTAGCATCTTCTCTTATGGCATTTTCGGTTTCTTGTGTGAAATAGTATTGC
ATAAAGGTAATTAAAGCAATACTTAATAAAATTAAAACTGTCGTCACTATT AAAATAATA
GTTAACCACAGTTTAATTACGACACTATTTAGCCGGCTCATCAT 
 

> srrA 
Function: protein coding sequence; staph respiratory response protein A-DNA-binding response 
regulator (core genome, constant) 
Best match: srrA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1608983:1609708:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 137304 … 138030; Length: 726 bp 
Sequence: 
CTATTTAGCCGGCTCATCATTAGATTTAACCTCAAATTTATACCCAACGCCCCAGACTGTT
TGAATCATATGCGCAGCTTCGCTAGACACACGATTTAACTTTTCTCTAAGTCGTTTAACAT
GAGTATCAACTGTTCTTAAATCACCATAGAATTCATAATGCCAAACTTCTTTTAATAATTG
TTCACGGTCAAATACTTTATTTGGTGTTTTAGCTAAATATATTAATAATTC GTACTCTTTAG



GAGTCAAATTAACTTCTTGATTATCAGCAAGTACGCGATGTGCATCATTATCTATTTCTAA
ATGTTTAAATTCAATCACATCACGTGCGTGAGGTTCGCTTTGTTCTACAGTTGTAGATTGC
GTTCTTCTTAGAAGTGCTTTAACTCTTAAGACTACTTCTCTTGGTGAAAATGGTTTGACGA
TATAATCATCTGCACCAGATTCAAAACCTTCAACACGGTTTGTTTCTTCACCTTTAGCAGT
CAACATAATAATCGGTGTTTGTTTATGTTCACGCAATTTAGTTGCCACCTGGATACCATCC
ATTTCAGGCAACATTAAATCTAGTAGTATGCAAGCATAATTATTCTCCATT GCAAGTTCAT
AAGCCTCTTGGCCATTACTTGCTTCATGGATTTCAAAAGATTCTCTTTCTAAATACATTTT
AAGTAATCTTCTGATTCTATCCTCATCATCTACGATAAGTATTTCGTTCGACAT 
 

> rluB 
Function: protein coding sequence; RNA pseudouridine synthase (core genome, constant) 
Best match: rluB_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1514324:1515061:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 138162 … 138900; Length: 738 bp 
Sequence: 
TTATTTCCCATGTTCTGCTAAATGACGCATCACTTTTACTTCATGAGGCGTCAATACACGT
CCTTCACCAGCATTCAAACCGACAACATTTAAAGGCCCATATTCAATACGAGACAGTTTC
GTCACTTGATGACCAAAATGTTCGAACATTCTTCTGACTTGGCGATTACGACCTTCTGTAA
TTGTAATTTCAACCAATGTTGTGTTTTTATCTTTATCTTGTTTCTTAACTTTCACTTCAGCC
GGTTGCGTCATACCATCTTCTAATTCAATACCTTTTTCTAGCGCTTTCACTTCTTCTCTCAT
TAAATAACCTTTTAATTTCGCAACATATTTTTTCTTAATTTGATATCTTGG ATGTGTCATTA
AATTAGTAAATTCACCATCATTTGTGAGTAATAACAATCCAGAAGTATCAT AGTCTAAAC
GACCAACAGGATAAATACGTGCTTCTATATCTTTAAAGTAATCTGTAACCACTGTACGTC
CTCTATCATCAGATACACTTGTTATCACTTGAGTTGGTTTATGGAATAAAATGTAAATTTT
GTCTTCTAGTTCTATTTTAATACCTTCAACTTCAATCGTATCTGATGGCTTCACTTTTGTTC
CTAATTCAGTGACAGTCGTACCATTCACTTTCACTTTTCCTTCAGAAATTAAAGTTTCTGC
CTTACGTCTTGAAGTATAACCGCTATTAGCTATACGTTTTTGTAATCGTTCTAATTCTTTAG
TCAT 
 

> scpB 
Function: protein coding sequence; chromosome segregation and condensation protein B (core 
genome, constant) 
Best match: scpB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1610571:1611113:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 138892 … 139435; Length: 543 bp 
Sequence: 
TTAGTCATTATTTTCTCCTTTTTGATTGACTAGATTACTGAAAAAAGCATCCATTTCTTCAT
CGTCTTCTTCAGTTGTCGGCAAATCTTCTATATTGGAAATACCAAATACATTTAAAAATAA
ATCAGTAGTAATTAACTGTTGGCTACGCTGTTCATTAACCACTTTAGCCTCAACTAGTCCT
TTGGCAATCAATGTCTTAACTGCACCATCTGAATTGATACTACGAATTAATTCAATATCAC
TTCTTGATAATGGCTGGTTATAAGCAATAATTGATAGTACTTCCATTGCTGCTTGTGATAA
TTTCATTTGTGACTTTTGTTCAATTAATTGTTCAATATACGTTGCCGCTTCTTTTTTAGTCG
TTAAAACATACGTCGTTCCAAATCGTTGTATCATTAATCCATGTGATGAATAATTTTCAAT
TAATTCAACGAGTTGGTCTTTCGACATATCTAATATTTCTAATAGTTGTTTTTCATCTAAAC
CTTCATCGCCAGCTGTAAATAAAAGCGACTCTAATATACCATGATTATCCAA 
 

> scpA 
Function: protein coding sequence; chromosome segregation and condensation protein A (core 
genome, constant) 
Best match: scpA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1582019:1582750:r]RC 
Position: 036-contig_189: 139427 … 140159; Length: 732 bp 
Sequence: 
TTATCCAAAATGGTAGTTCACTCCTCTAATAATGTTAATATCTTCAAAATT ACGTTGTTGC
TCAATATTAATTATTCCTGCTTTTGACATCTCTAAAATAGCTAAAAAGTGA GTGACTACTT
GTTCAATTGGCTCAGAAAACGTAAACAGACTAAAGAAGTTAAAATGATCTT TATCTTTCA
ATCTCGATGTCACTTGTTCTGTAGCTTGTTGAATGGTAAATGTCTCTTTTCGGATTTCAAC
AGATTTAGGTGTATTTAACTCAACTCTATTTTTAACTCTTTGATAAGCTACAATTAATTCA



GTTAAATCAATCGTATGATTTGGATTCCAAGATTCATCTGTTTCCAAATGAGATAAATCTG
TCGGTCTTTTTGTAAAATAAAAATCTCTTTCTTCTTTCATGTCATTTAAAA TAGCAGTATAT
TCTTTATAATTTTGATATTCTATTAAACGCCCAACTAAATCTTCCCGTGGGTCATCATCAA
CATCCATATCTGATGTTGATTGTGGTAATAGCATCTTACTTTTAATCATTAAGAGTTCTGA
CGCTAATACTAGGTATTCACTTGCAATATTAATTTCAAGCTGTTTCATTGCATGAACGTAC
TGCATATACTGCTCTGTTAATGCTTGCATAGGAATATCATAAATATCTATTTCAAATTTTT
GGATAAGATGCAGTAATAAATCTAATGGTCCATTGAAAGCATCTAATTTAA CTTCATACA
T 
 

> Q2FY75 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q2FY75_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1582842:1583348] 
Position: 036-contig_189: 140250 … 140757; Length: 507 bp 
Sequence: 
ATGCAACAGGCACTGATAAATTTCTATTATCAATTTCATACTAAGCAACAT TATTTCCTAT
GTCATGACATTTTAGAAGATGCATGGAAAGCTGAAAATAACTACAGTAAGC AAGATGCA
GTTGTTAGTTTAATCTTGTTTGCAACTGCTTGTTACCATTATCGCCGCAATAATTTAAAAG
GCGCCTATAAGTCTTTTAATAAATCTAAAGAAATAATACAAAATGCTAAAG ACAGAGATA
CGTTATACCTTAATTTAAATGATTATCAGTTGTTAATTGAGCAACAGATTG CAAAATTGAA
TGCAGCAAAGCCTTTTTCATCTGTTATATTACCAATAACTCCAGACTTTGAACGCATCATC
AAGGCCAACTATCCAGACTATGATTATAATCAGGAAACATCAACAGATCCTTTTATTGTA
GACCATCACATGCGGCGTGATCGTTCAGAAGTGATTGCAGCAAAAGAAGAAGCGATTCA
ATTAAGAAAACATAGACGTAATTAA 
 

> xerD 
Function: protein coding sequence; chromosomal tyrosine recombinase D (core genome, constant) 
Best match: xerD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1583426:1584313:r]RC 
Position: 036-contig_189: 140834 … 141722; Length: 888 bp 
Sequence: 
TTATGCTCTAGGATGAAATTGGTTATACATTTTTCTAATTTGAGATTTTGAAACATGTGTA
TAGAGTTGCGTAGTAGATATGTCAGAGTGACCTAACATCTCTTGCACTGCTCTTAAATCTG
CGCCATTTTCCAATAAATGTGTCGCAAAAGAGTGGCGTAACGTATGTGGCGTTAACGTCT
TTTTAATGTTTGCCTTTACACCATTTTGTTTAATCATTTTCCATATTGCTTGTCGTGATAAA
GGTTTACCATGCATATTTAAAAATAAGACTTCGGTAACAGTCTTTTTTAAA AGTTGCGGTC
TAATCGTTTCAATATAAGTAGTTAAGTACTCAATGACTGCGTCGCCTAATGGCACAATTCT
TTCTTTATCGCCTTTACCAAATACGCGTACAAACCCCATTATTAAGTTCACGTTCTCTAAC
TCTAAATGTATCAATTCAGATACACGCATTCCCGTTGCGTACAGAAGTTCTAACATCGTAC
GATCACGATAACCATTAATTTTATTTAAATCCGGCGTTTCTAATAAAGCCAACACTTCGTC
AACATTTAAAACGTCAGGCAATTTTTTGTCATATTTTGGTGAATCTAATAA TACCGTTGGA
TCTTTCGCCGCATATTTTTCTCTTATAGCAAATTGATGAAAACTACGGATTGTTGAAATAA
ATCGCGCAATAGATTTAGCAGATTGCCCTTGGTCTATTAAATGCCCCAAACACTCTTGAAT
TAATTGTCGATCTATAAAATCAATATGCGAGATATGATGTTCAGTCATATA ATCTTGATAC
TTTTTCAAATCACGTCTATAAGCACCAATTGTGTTAGAACTTAGTCCTTTTTCAATTTGTAT
AAAACGCAAATATTCTTCAATAATTGTTTCCAT 
 

> fur 
Function: protein coding sequence; ferric uptake regulator (core genome, constant) 
Best match: fur_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1613449:1613898:r]RC 
Position: 036-contig_189: 142070 … 142220; Length: 150 bp 
Sequence: 
TTTGTCTTTTACTTTCAGATATACGTCTTCAGCACTTAGATGATCTTTTTCATTTTCAATTA
GAACTCTAACAGTAGCTTCGCGTTGTGGCGTTAGCTTATATGATGATTGTTGTAATTGTTG
CTTAACGCGATTTAATCGTTCTTCCAA 
 

> nudF 



Function: protein coding sequence; NUDIX hydrolase (core genome, constant) 
Best match: nudF_AF118839.1[1:169]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 142324 … 142493; Length: 169 bp 
Sequence: 
TTATTTAGAATGATTATAATTTAATAATAGGTGTTGCAATGCAATGATAGT CTTCGCATCT
TCTATTTCTTTATTCATTAGCATCGATTTAACATTCTCAATCGGAACTTTAATGACTTCGAC
AAATTCATCTTCATCTAAGTGAACTGTACCTTCTTCTAAATTATCC 
 

> Q5HFS2 
Function: protein coding sequence; putative oxidoreductase (core genome, constant) 
Best match: Q5HFS2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.41614627:1615535 [4_50ANF10END] 
Position: 036-contig_189: 142948 … 143857; Length: 909 bp 
Sequence: 
ATGCAAAAAAATATATTAAAAAGTGGTATTGCATTATCTGAATTAGGTCTA GGTTGCATG
AGTTTAGGTACAGATTTAAAAAAAGCCGAACAAATTATAGATTGTGCTGTT GAAAATGGT
ATCACTTATTTTGATACAGCAGACATGTACGATAAAGGTATAAATGAATCA GTTGTTGGT
AAGGCACTTCTTAAATATCAACAACGCGATGATATTGTCATTGGTACAAAA GTAGGCAAT
CGTTTAACAAAAGATGGCAGTACAACATGGGATCCGAGTAAATCCTATATTAAAGAGGC
AGTTAAAGGTTCACTAAAGCGTTTAGGTATCGATCATATCGATTTATATCAACTTCATGGC
GGAACCATTGATGACCCATTAGACGAAACAATAAGCGCATTTGATGAATTGAAACAAGA
AGGAATTATACGTGCTTACGGTATTTCTTCTATTCGCCCAAATGTAATTGATTATTATTTA
AAACATAGTCAAATCGAAACGATAATGTCTCAATTCAATTTGATTGATAAT CGTCCAGAA
TCATTATTAGATGCAATCCACACCAATGATGTTAAAGTATTGGCAAGAGGACCTGTGTCT
AAAGGATTATTAACTTCAAACAGTGTTAATGTGCTCGACAATAAATTTAAA GATGGTATT
TTTGATTATTCTCATGATGAATTGGGTGAAACAATAGCCTCTATTAAAGAA ATTGAAAGT
AATTTATCTGCATTGACATTTAGTTATTTAACATCACATGACGTGCTTGGTTCCATCATTG
TAGGTGCAAGTAGCGTCGACCAATTAAAAGAAAATATTGAAAACTATCATA CTAAAGTTA
GTTTAGATCAGATTAAAACAGCAAGAGCTCGTGTAAAGGATTTGGAATATA CCAACCATT
TAGTGTAG 
 

> tx_Q5HFS2 
Function:  rho independent terminator of Q5HFS2 
Best match: tx_Q5HFS2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1586456:1586530] 
Position: 036-contig_189: 143909 … 143939; Length: 30 bp 
Sequence: 
GCCTTACTGCTGTTGTTTATGTACAATTCG 
 

> proC 
Function: protein coding sequence; pyrroline-5-carboxylate reductase (core genome, constant) 
Best match: proC_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[6926:7741:r] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 145233 … 146049; Length: 816 bp 
Sequence: 
ATGAAACTCGTATTTTATGGAGCTGGTAATATGGCACAAGCTATATTTACAGGAATTATT
AACTCAAGCAACTTAGATGCCAATGATATATATTTAACAAATAAATCTAAT GAACAAGCT
TTAAAAGCATTCGCTGAAAAACTAGGTGTTAACTATAGTTATGATGATGCGACATTATTA
AAAGATGCAGATTATGTTTTTTTAGGTACCAAACCGCATGACTTTGATGCTCTAGCAACA
CGCATCAAACCACATATCACAAAAGACAATTGCTTCATTTCAATTATGGCAGGTATTCCG
ATTGATTATATTAAACAACAATTAGAATGCCAAAATCCAGTTGCTAGAATT ATGCCAAAC
ACAAATGCGCAAGTCGGACACTCTGTTACTGGCATTAGTTTTTCAAACAACTTTGACCCTA
AATCTAAAGATGAAATTAACGATTTAGTTAAAGCATTTGGTTCTGTAATTG AAGTATCAG
AAGATCATTTACATCAAGTAACAGCTATCACCGGAAGCGGCCCAGCATTTTTATATCATG
TATTCGAGCAATACGTTAAAGCTGGTACGAAACTTGGTCTAGAAAAAGAACAAGTTGAA
GAATCTATACGCAACCTTATTATAGGTACAAGTAAGATGATTGAACGTTCAGATTTGAGC
ATGGCTCAATTAAGAAAAAATATTACCTCTAAAGGTGGTACGACACAAGCT GGCCTTGAT



ACATTGTCACAATATGATTTAGTATCTATTTTCGAAGATTGTCTAAATGCTGCCGTCGACC
GTAGTATTGAACTTTCTAATGTAGAAGACCAATAA 
 

> rnz 
Function: protein coding sequence; ribonuclease Z (core genome, constant) 
Best match: rnz_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1588743:1589663:r]RC 
Position: 036-contig_189: 146151 … 147072; Length: 921 bp 
Sequence: 
TTAGACTTTAAAACTATCAAAATCTTTTACAAAATTAAAATTAGGTGTATC TTCATTTTGT
ATCAATGTTTGATAAATTTCATTTATATCTTCTGTATTATAGCGATTGCTCAAATGTGTAA
TCAACGTACGTTTAACATTGGCTTCTTTTATCAATGCAAATACGTCTTCAATATGGCTATG
ATGATAATTGTTGGCTAAATGCTTTTCACCATCTATATAGGTCGCTTCATGTACCATCACA
TCAGCATCTCTAGAAATCACACGTTCATTAGAACATGGTTTTGTATCACCAAAAATTGCTA
CAACTGGACCCTGTTTGGACTCACCTCTAAAATCTTTTGATTGATAAACTTGACCATTATG
TTCAAATGTATCATGAGATTTTACTTCTTGATATTTAGGACCTGGTTCAAGACCAATGTTT
TTTAACGCTTCAACATTGATTGTACCTGTAGTTTCAGGTGCCATTACTCTATATCCATATG
ATGGAATACCATGATTAAGTAAATGCGCCTCTACAGTAAAACCATCATGATGATATGTCA
GATGATCATCGATTTCAATATATGTAATTGGATAGTTTAAATGTGACTCTGATAAATTCAT
AGACATTTCCACATATGCTTTAATTCCTTTTGGTCCAACCAATGTAAGCGGCTTCTGTTCA
CCGCCCTGAAAAGAACGACTAGAAAGTAATCCTGGCAAACCAAAAATATGATCGCCATG
CATATGAGTAATAAATATATGTGTCACTTTTCCTAATTTAATTGCATGATG TAAAATTTGG
TGCTGTGTACCTTCACCAACGTCGAAAAGCCATATGGAATTGGAATATGGTTCTAAATTT
AAGGCGATTGCTTGTGTATTTCTCTCTTTTGTAGGCAAACCTGCACTCGTTCCAAAAAATG
TAACTTCCAT 
 

> zwf 
Function: protein coding sequence; glucose-6-phosphate 1-dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: zwf_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1589976:1591460] 
Position: 036-contig_189: 147384 … 148869; Length: 1485 bp 
Sequence: 
TTGAGTACTAAAAACAAACACATCCCTTGTTTAATCACAATCTTTGGTGCAACTGGTGACT
TAAGCCATCGTAAGTTGTTTCCATCAATATTCCATCTCTACCAACAAGACAATTTAGATGA
ACATATTGCCATCATCGGTATTGGACGTCGTGACATTACTAATGATGATTTCCGTAATCAA
GTAAAATCATCAATTCAAAAGCACGTAAAAGATACAAACAAAATTGACGCG TTTATGGA
ACATGTCTTCTATCATAGACATGATGTTAGTAATGAAGAAAGCTATCAAGA ATTACTAGA
TTTTAGTAATGAATTAGATAGCCAATTTGAATTAAAAGGTAATCGACTATT CTATTTAGCA
ATGGCACCACAATTCTTTGGCGTTATTTCTGATTATCTAAAATCTTCTGGTCTTACTGATA
CAAAAGGATTTAAACGCCTTGTTATCGAAAAACCATTCGGTAGTGATTTAAAATCAGCCG
AAGCATTAAACAATCAAATTCGTAAATCATTTAAAGAAGAAGAAATTTATC GTATTGACC
ACTATTTAGGAAAAGACATGGTTCAAAATATCGAGGTATTACGTTTTGCGAATGCGATGT
TTGAACCATTATGGAATAACAAATATATTTCAAACATCCAAGTTACATCTT CTGAAATACT
AGGTGTTGAAGATCGTGGTGGTTATTATGAATCAAGTGGTGCGCTAAAAGATATGGTGCA
AAACCACATGTTACAAATGGTTGCATTATTGGCTATGGAAGCACCTATTAGTTTAAATAG
TGAAGATATCCGTGCCGAGAAAGTAAAAGTACTTAAATCACTGCGTCATTTCCAATCTGA
AGATGTTAAAAAGAACTTTGTTCGTGGTCAATATGGCGAAGGCTATATCGATGGTAAACA
AGTTAAAGCATACCGTGATGAAGATCGCGTTGCAGATGACTCTAACACACCTACCTTTGT
TTCAGGTAAATTAACAATTGATAACTTTAGATGGGCTGGCGTACCATTCTATATTCGTACT
GGTAAACGTATGAAATCTAAAACAATTCAAGTTGTCGTTGAATTTAAAGAA GTACCAATG
AACTTATACTATGAAACTGATAAACTGTTAGATTCAAACCTATTAGTAATC AATATCCAA
CCTAATGAAGGTGTATCTTTACATCTAAATGCTAAGAAAAATACACAAGGT ATCGAAACA
GAACCTGTCCAATTGTCTTACTCAATGAGCGCTCAAGATAAAATGAATACTGTAGATGCA
TATGAAAATCTATTATTCGATTGTCTTAAAGGTGATGCCACTAACTTCACGCACTGGGAA
GAATTAAAATCAACATGGAAATTTGTTGATGCAATTCAAGATGAATGGAAT ATGGTTGAT
CCAGAATTCCCTAACTATGAATCAGGTACTAATGGTCCATTAGAAAGTGATTTACTACTT
GCTCGTGATGGTAACCATTGGTGGGACGATATTCAATAA 



 

> graE 
Function: protein coding sequence; putative transcription regulator/AraC/XylS family (core genome, 
constant) 
Best match: graE_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[3010:3876:r] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 149098 … 149965; Length: 867 bp 
Sequence: 
TTGGACGTTATCAAGCAAATACAACAGGCAATTGTTTATATTGAAGATCGTTTATTAGAG
CCTTTCCATTTGCAAGAATTAAGTGATTACGTTGGTCTTTCGCCATACCATCTTGATCAAT
CATTTAAAATGATTGTCGGCTTATCTCCAGAAGCTTATGCACGCGCGCGTAAAATGACAC
TCGCTGCAAATGATGTGATTAATGGTGCTACACGACTTGTAGATATCGCTAAAAAATATC
ACTATGCAAATTCAAATGATTTTGCAAATGATTTTAGTGATTTTCACGGCGTATCACCTAT
TCAAGCTTCTACTAAAAAAGATGAATTACAAATTCAAGAGCGATTATATAT CAAATTATC
AACTACTGAGAGAGCACCCTATCCATACAGATTAGAAGAGACAGATGATATTTCATTGGT
TGGATATGCACGATTTATAGACACTAAGTATTTGTCACATCCTTTTAATGTTCCGGATTTT
TTAGAAGACTTGCTCATTGATGGTAAAATTAAAGAGTTACGACGATATAAT GACGTTAGT
CCATTTGAACTATTTGTTATTAGTTGTCCTCTTGAAAATGGTTTAGAAATATTTGTAGGTG
TACCAAGTGAACGTTATCCTGCACACTTAGAAAGCCGATTTTTACCTGGCAAACATTGTG
CGAAATTCAATTTACAAGGTGAAATTGATTATGCAACTAATGAAGCTTGGT ACTATATTG
AATCAAGTTTGCAGTTAACATTGCCATATGAACGAAATGATTTATATGTTG AAGTGTACC
CTCTCGATATTTCATTTAATGACCCATTCACTAAAATTCAGCTTTGGATTCCTGTTAAACA
GAGTCCTTATGACGAAGTTTAA 
 

> malA 
Function: protein coding sequence; alpha-D-1,4-glucosidase (core genome, constant) 
Best match: malA_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[1279:2928]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 150046 … 151696; Length: 1650 bp 
Sequence: 
TTAATTTAGTTCGATAACACATGCTTCATATGGACGTAACTGTTTTAAATTAACTTTGGCA
TCATAATTAAATAGCTTTACTTCTCCATGGCTTAAATCAAATGGTACAGTTAATTCTGCTT
CGTGGTTAGTAAGATTACCTACAATAAGAACTTGCTTTTCATTTAATGTTCTCGTGTACGC
AAAAACTTGTGAATTTTCAGCATCTACTAAATCAAATTGACCATATACGTA TACATCATTA
GACTTTCTTAATTGAATTAAATCTTTATAAAATTGTAATACTGAATGCTCA TCTTCTAATT
GTTGTGCAACATTGATAGTTTTATAATTCGGATTCACTAGGAACCACGGTTCACCATTTGT
AAATCCTCCATTTAACGTATCATCCCATTGCATTGGTGTGCGAGAATTATCTCGGTTCTCA
TCTTTATATTTCGCAAGTAAAGCGTCTACATCTCCACCTTGAGCTTTCACTATTTGATAGT
CATTTTTAACAGCAACATCGTTAAACGTTTCAATACTTTCAAATGGATAAT TCGTCATACC
AATTTCTTGACCTTGATAAATGAATGGCGTACCTTGTTGCAAGAAATAAACAGCTGCATG
ACTTGTTGCTGATTCATACCAATACTTGTCATCGTCACCCCACGTCGATACACGTCGTGGT
TGGTCGTGATTTTCAATAAACAACGCATTCCAACCTTTATTTTCAAGTTGTTTTTGCCATCT
ATTTAATACAGATTTATACGAATTTACATCAAAGTGAGAATCACCACTATT CCACAGTCC
CAAATGTTCAAATTGGAATATCATATTAAATTTACCATTTTCTTCCCCGACCCAGTCATCA
GCATCATCAGGACTTACACCATTCGCTTCACCAACAGTCATAATGTCATACTTACTTAATG
AGCGATCTTTCATCTCTTGTAACCAAGTTTGTATACCTGGCTGATTCATATCTACATCAAA
TGCTGGAGCATATGTTTTATCCTCAGGTACAGGTAAGTCACCCGCTTCAAACGTCTTTTTA
ATATGCGTAATTGCATCTACTCTAAATCCATCAATGCCTTTATCAAACCACCAGTTCATCA
TTTCAAATACAGCATCTCTAACTTCTGGATTAGCCCAATTCAAATCAGGTTGTTTTTTACT
GAATAAATGGAAATAATATTGCTCAGTATTAGCATCATATTCCCATGTAGA TCCATTAAA
GATACTTTCCCAGTTGTTAGGTTCAGAGCCATCTGGCTTTGGATCTTGCCAAATATACCAA
TCGCGCTTTGGATTGTCCTTACTAGACTTAGATTCTATAAACCAAGGATGTTCATCAGATG
TATGATTTACAACTAAATCTAAAATAAGCTTCATGCCTCTATCATGAACAC CTTTTAATAA
ACGATCAAAGTCTTCCATCGTTCCAAATTCATCCATAATCTCTTGGTAGTCACTAATATCA
TAACCATTGTCATCATTAGGTGATTTAAACATTGGACTGAGCCAAATGACATCGATACCT
AAATCTTTTAAGTAGTCCAATTTATCAATCATTCCAGGTAAATCCCCAATA CCATCGTGAT



TACTATCATTAAAACTTCTTGGATATACTTGATATGCTACTGCTTCTTTCCACCATTGCTTA
TTCAT 
 

> malR 
Function: protein coding sequence; maltose operon transcript repressor (core genome, constant) 
Best match: malR_CC001-ST772_118_AJGE01000058.1[244:1263]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 151711 … 152731; Length: 1020 bp 
Sequence: 
CTATCGCTGTGTTGATTTTCTTATTTTTAATTCTATATCTATAATGACGAGTTCAATAACAT
CCTGTGCTTTATTTTTTAATATATTTAAAATTGCTGCACCAGCCTGTTGACCTAACATTCG
AGGCTTGATGTCAATACTGGTTTGAGGTGGTGACGCAATTTCGGTTAAATAAGAATCATT
GAACGTTGCTGTCATTACATCTTTCGGAATTTCAATATTAAGTTCATATAGGACACTTAAA
ATCGCTAAATGTAACACAGCATCTAACGAAATGATTGCCTGTTTAATATTTGGGTCCTTCA
AACGCGTATGTAGATTTTGCATGTAATTTAAAATAACTTCTCTTTCATTACTAGTCTCAAT
AATTTGATAATTAATTTTATTTTGAGAAGCTATCGTTTCAAATCCTTGAAT CCTGTCTTTCG
AAACTTCAAAATCGCCTTTTTCTGTAATAAATATTAATTCATCTACACCTT GTTCAATAAC
ATGTCGTGTCAAATTTTCAGAAGCTAATATATTATCATTATCTATATGTGT AAATTGATGA
TCTATATCCGATGTAGGCTTACCAATCACAATAAATGGCATGCTTTCATCAATTAACATTT
GTTTAATCGGATCATTTTCTTTTGAATAGAGCAGTATAAACGCATCAACCATTCGTTGTTT
AATCATTTTATAAACTTCATCCATTAAATCATTCATATTATTTGAGACTGT CGTTTGTGTAC
CATAGCCATGCTGGTTACATGTTTCAGAAATCCCTAGCAATACATTGATGTAGAATGGAT
TCAGTCGAATAGGCTCCTCAGACCCTTTTAACACTAAACCAATTTTATATGTTTGGTTAGT
AATTAAAGTTCTAGCAGCAGTATTAGGAAAATAATTCAATTCTTCCATAAC TTTCTTCACT
TTTGAAATTGTCGCTTCGCTAATACGTTCATTTCCTTTTATAACTCTTGAAACTGTCGAAG
GAGAAACACCGGCTTTTAGTGCAACATCTTTAATCGTAACCAT 
 

> repORI-px 
Function:  origin of replication of plasmids 
Best match: repORI-pUB110-2_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[1270028:1270090:r] (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 152988 … 153051; Length: 63 bp 
Sequence: 
AAGCGCAATTATCTCTATAATTAAAAGTGCCTAAACAAATAACTAAAGGAG ATAATGCGC
CTA 
 

> tnpISSha1-2 
Function: protein coding sequence; putative transposase 
Best match: tnpISSha1-2_CC010_D139-ST145_ACSR01000081.1[34410:35725] 
Position: 036-contig_189: 153050 … 154366; Length: 1316 bp 
Sequence: 
ATGAATAATGTTATACTAAATACCTTTGATTTTAAAGATAAAAATATTATT TTTGACGGTA
AACTTGAGAAAATTGAGTATAAAGGGAGAAAGTGTTTCTTTTATTACGCAA AACTAATCT
ATACACCTGAGGTGTGCCCAAACTGCAATTGTAAAAACATTAATGGTAATTTAATCAAAA
ATGGATCTAAGACTTCTAGAATCACTATGCCTAAAATCTCCGAATATCCAACTTATATCAT
GTTGCGTAAGCAACGTTTTAAATGTAAAACGTGCGAACGATACTTTACAGCCGAAACACC
TGAAGTTGATAAATACTGTTTTATATCAAAAAAACACGATCAGCTGTACTT AATAAAGCA
GCAGAAATTCGTTCTGAAAAATCTATAGCGAAATCCTGCTCTGTGTCAGCTACCACAGTT
TCTCGTATCATTGATGAGGCCGCTCAATCGCTTCATCAATCGCCGTATTCTGCACTTCCTG
AACATATCATGATGGATGAATTTAAAAGTTTTAAAAATGTTTCTGGGAAAA TGAGTTTTA
TATACGCTGATGCACAAACGCATCATATTATTGATATTGTTGAGGATCGTAGATTAAGTG
AGTTGAAAAAGTATTTTTATCGTTTTTCACTTAAAGCTAGAAAACGTGTAA AGACTGTTTC
CATTGATATGCATGAAGGCTATATGACATTGATTAAAGAGATGTTTCCGAACGCTAAATT
AGTTATCGATAGATTCCATATTGTTCAATTATTAAATCGTGCTTTAAATGGTATTCGAGTC
GCTGTTATGAATGAATTAAGAACGAAGAATCAACCTTTATATAATAAGTTT AAAAGATAT
GCGAAATTACTATTAAAACCTGGAGAAGATTTAGAGGCATTTGAATATCGTAAAGTAGCT



TTATTTAAGGAATGGAAGACACAAAAGGGTATCGTCAAGTATTTATTAGAT CAAGATGAT
TCGTTAAATGACGCCTACCAATATATCAATCAGCTACGATTCAAACTTAAA CATAATGAT
TATGAAGGCTTTATTCACGAATTAAAACATATGCCATTATCCCAAACGCATTCAGTTGTCC
AACGAGCAATTAAGACACTTAACAAACATGAATACTTTATAAAAAATACAT TTGATTATT
ACAATTTATCAAATGGTCCTTTAGAAGGTATAAATAACAAAATAAAATTAA TTAAACGTA
CATCTTTTGGTTATGGAAGTTACAATCATTTGCGCAATCGAATATTATTATGTTCAAAACT
TTACGCTCCAAAAAGTAAAAAGGAAGTTAAGCAATGTTTAGTTGCCTAA 
 

> tx_sprA 
Function:  rho-independent terminator of sprA 
Best match: tx_sprA_ref_CC030_MRSA252_BX571856.1[1972968:1973028]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 154324 … 154385; Length: 61 bp 
Sequence: 
CCAAAAAGTAAAAAGGAAGTTAAGCAATGTTTAGTTGCCTAACTTCCGATA TTGAACGCA
T 
 

> gnd 
Function: protein coding sequence; 6-phosphogluconate dehydrogenase/decarboxylating (core 
genome, constant) 
Best match: gnd_CC010_D139_ACSR01000049.1[127014:128420:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 155019 … 156426; Length: 1407 bp 
Sequence: 
TTATTCTTCAATCCATTGTGTATGGAATACGCCTTCTTTATCTTTTCTTTCGTACGTGTGAG
CACCGAAGTAGTCACGTTGTGCTTGAATTAAGTTTGCAGGTAAATCAGCTGCACGGTAAC
TATCATAGTAATTAATACTTGATGAGAAACCAGGTGTTGGTACACCATTTTGAACACCAG
TTGCGACAACATCACGTAACGCATCTTGATATTCAGTAACGATGTTTTTAAAGTAAGGAT
CTAGCAATAAGTTTTGTAATCCTGGATTATTATCGTAAGCATCTTTGATCTTTTGTAAGAA
TTGTGCACGGATAATGCAACCTTCTCTCCAAATCATAGCTAAATCACCAAGTTTTAAATTC
CATTCATTATCTTCACTTGCTTTACGCATTTGCGCGAAACCTTGTGCATAAGAACAAATTT
TACTCATATATAATGCTTTACGAATTTTTTCTAAAAAGTCTTTCTTGTCACCATCAAATGA
TGCTTTTGGACCATTTAATTCTTTAGAAGCATTTACGCGCTCTTCTTTGATTGAAGAGATA
AAACGTGCAAATACAGATTCAGTAATGATTGTTAATGGAATACCTAATTCT AATGCGTTA
ATTGAAGTCCATTTTCCTGTACCTTTTTGACCTGCAGTATCAAGAATTTTTTCAACTAATG
CTTCTTTATTTTCATCTAATTTCATGAAAATATCACCAGTGATTTCAATTA AATAACTTTCT
AATTCACCAGCATTCCAGTCTTTGAACGTTTGAGCAATGTCTTCATGAGACATGCCTAATA
ATTCTTTCATCATAGCATAACTTTCTGCAATTAATTGCATGTCAGCATATTCGATACCATT
GTGTACCATTTTCACATAGTGTCCAGCACCATTAGGTCCAATATAAGTAACACATGAAGC
ACCGTCTTTTGCCTTTGCAGCAATTGCATCAAGAATATCTGCAACTTTGTTATAAGCTTCT
TCTTGTCCACCCGGCATTAATGACGGACCAGTTAACGCTCCAATTTCACCACCAGAAACG
CCCATACCAATAAAGTTGATTGCACTTTGTGCTAATGCTTTATTACGTCTGATAGTATCTT
GATAGTTTGTATTACCACCATCAATTAAAATATCTCCATCATCTAATAAAG GTAACAAAC
TATCAATCGTTGCATCCGTAGCTTTACCTGCTTGAACCATTAATAAAATTTTACGTGGTTT
TTCTAAAGAATTAACAAATTCTTCCAATGAGTACGTTGGATGAATATTTTT CCCTTTTGAT
TCTTCAACCATTAAATCAGTTTTTTCACTTGAGCGGTTAAATACAGATACACTATATCCGC
GTGATTCAATATTCCAAGCTAGGTTTTTACCCATAACGGCTAAACCAATAACTCCAATTTG
TTGTGTCAT 
 

> yqjA 
Function: protein coding sequence; YqjA like protein (core genome, constant) 
Best match: yqjA_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[78435:79415]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 158195 … 159176; Length: 981 bp 
Sequence: 
TTAAGCTACTTCACTATGCATTTTCAATGAACCAAATTGCGATTTGATTTGTAAATATTCT
TCTAATTCATTTAATATTTGAATAATACTTGCTCTCGAGTTAAGCGCTTTGTGTGTTGTTGG



CAATGGAAGTTCATCCAATTTCAAACGCGTCTCATACAAATTGTGTAAACGCATTGCTGT
ATAGTCATTACTATTCACATTTAGACCAATTTCTTTCAGCAGTGACGCAACATCATTTAAA
AGTGGATCTTTATGACAGATACTTTCGATGAGCGGTTTCATTCTCATTAACAATTCCACTT
GCTCTTCTCGCATATCAAAATAATGATAGTATGAATTTTCGTTTCTAACAAAATGATTTTT
AACATCTCGGAACGCGATAGACTTCGCCTTTTTAATATTTAAAAGTAACACTTCAAATTCA
ATCGCAATGGTATCTTCATATTTTTCACAAATATAACTATATTTACTAAAA ATATCAGCAA
TTTGTTGCTCAATTTTACATTTGTATTCGTCTAGTTGTTTGTCTAAACTTGGCATCATTAAA
TTCATTGTAAATGCAATGCTTAGTCCAATTAACAGTAATAATGTTTCATTA ACAATTAAAT
GTGCATCAATTGATTTTGCATTAAAAACATGAAGTAATATAACGCAACTCG TAATGACAC
CTTCTTGTACTTTTAATACGACAGTTAATGGTATAAATAACAATACGATAA TACCGAGTA
CAATTGGACTCTGACCTAATAAACTAAATATTGCTGAACCTAAAAACAATA CTAAAAAAC
ATGATACTAATCTTGAAATAATCGCTTGTAGCGAATGTACTTTTGTATGTTTAATACATAA
TACGACTAATATGGCGCTTGAAGCATAATTATCTAAACCTAACAGCTTACTAATAATTAC
ACCTAAAGTCATACCCACTGCTGTTTTTATTGTTCTAAATCCAATCTTGTAAGGATTTAAC
TTTAACAT 
 

> bfmBB 
Function: protein coding sequence; branched-chain alpha-keto acid dehydrogenase E2 (core genome, 
variable) 
Best match: bfmBB_CC025_21193_AFEG01000018.1[25570:26844:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 159977 … 161252; Length: 1275 bp 
Sequence: 
CTAATATATATTTGTATTTTCTAAAGTATACTGTTCGATACGCTGTTTAAT ATGATTCATA
AATTTACCTGTTTGTAAACCATCTAAAATACGATGATCAATTGAAATACAT AAATTAACC
ATGTTACGAATTGCAATCATATCATTAATTACTACTGGCTTTTTAACGATTGATTCTACTT
GTAAAATCGCTGCTTGTGGATGATTTATAATACCCATTGATGATACTGAACCAAATGTAC
CAGTATTATTTACCGTAAATGTACCGCCCTGCATATCTTCAGCTGTCAATTGCTTATTACG
CGCTTTCATTGCTAAAGTATTAATTTCTCTAGCTATACCTTTGATTGACTTTTCGTCTGCAT
GCTTAATCACAGGTACGTATAATTTATTTTCATCAGCAACAGCAATTGAAA TATTAATGTC
TTTATGTAAGACAATTTCATTTCCTTGCCAGCTACTATTTAATAAAGGATA TGCTTTTAAA
GCATCTGCTACAGCTTTTACAAAGAAAGCAAAGAACGTTAGATTATATCCTTCTTTATTTT
TAAAGCTGTTTTTATAATGATTTCTCGTATTCACAAGATTTGTAGCATCTACTTCAATCAT
CATCCATGCATGTGGAATCTCTGTTACACTATTAACCATATTTTGCGCAATTGCTTTACGC
ACACCATTTACTGGTATTGTGCTGTTTTCACTATTGTCTTCAGATGATTGGTTACTTGATGT
ATCTACTGATGTTGATTTTGTTTGAACTTGTTTGTCAGATTGAGCTGTGGTACCACCATTTT
CAATAACTGACATTATATCCTTCTTAGTTACACGACCTTCAAATCCACTACCTACAACTTG
TGATAAATCAATGTCATGCTCTGAAGCGAGTTTAAATACAACAGGTGAAAA GCGACCATT
ATTACGTGGTTGATTTTGTTTAGCAGTAGATGTCTGTTCCACTGTTGCACTAGCTTTTTTAG
TAGATTTCTGAGTATGCTCATCCACTTTTGCTTGTATCTCTTCAGTTGTTTCATTTGTCTTTT
CATCAGCAGTTTCAATTTTACAGATAATTGTATCAATAGCTACTGTCTGCCCCGCTTCAAC
TAAAATTTCTGTAATTGTTCCTGATATCGTGGAAGGGACTTCAGCTGTCACTTTATCTGTA
ATAACTTCACATAATGGTTCATATTCATCAATATGATCACCAACAGAAACT AACCATTGTT
CAATGGTACCTTCATGAACACTCTCACCTAACTTAGGCATTGTTATTTCCAT 
 

> bfmBAB 
Function: protein coding sequence; 2-oxoisovalerate dehydrogenase beta subunit (core genome, 
variable) 
Best match: bfmBAB_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[75363:76346]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 161264 … 162248; Length: 984 bp 
Sequence: 
CTAGAATTCTGCTAATTCACGCATTTTATTTAAGATTTTTTCTGGATTCATCATAATTTCAT
TTTCTAATACAGGTGAAAATGGCATAGATGGTACATCTGGAGCAGCTAAACGCATGATTG
GTGCATCTAAATCGAACAAGCAATGCTCTGCAATAATCGCTGACACTTCTGACATAATAC
TACCTTCTAAATTATCTTCAGTTACAAGTAAAACTTTACCTGTATGTTTAGCACGATCAAT
AATTGTTTCTTTATCTAATGGATAAACAGTTCGTAAATCTACGACTTCAACATTGATACCG



TCTGCAGCTAAAATATCAGCGGCTTGTAAGCAATAATTGACCATTAATCCATAACAAAAT
ACTGTTAAATCTTCACCTTCACGTTTAACATCTGCTTTTCCTAAAGGTACAGTGTAATATT
CTTCTGGCACTTCTTCCTTTAAGAAACGATAAGCTTTTTTATGCTCAAAGTACAATACTGG
GTCATTTGATTCGATAGATGATAATAAAAGCCCTTTAGCATCATACGGTGTGGAAGGAAT
AACAATTGTTAAACCTGGTGATGAAGCAAATATACTTTCAATACTTTGTGA ATGATATAG
TCCTCCGTGAACACCGCCACCAAATGGTGCACGAATCGTTAATGGGCATTGCCAATCATT
ATTTGAACGATAACGCATTTTCGCAGCTTCACTAATAATTTGATTTGTCGCAGGTAAAATA
AAATCTGCAAATTGAATTTCTGCAATTGGTCTTTTACCAACCATAGCTGCGCCAATAGCTG
TTCCGACAATATTTGACTCAGCTAATGGTGTATCGATAACTCTGTCCTCACCATATTGTTG
TTGCAGTCCTTGAGTAGTACCAAATACGCCACCTTTTTTACCAACATCTTCACCAAGAATA
AATACATCTTTATTTTGTTGTAATGCTAAGTCTTGTGCCTGGCGAATCGCCTCTAAATAAG
ATAATTTAGCCAT 
 

> bfmBAA 
Function: protein coding sequence; branched-chain alpha-keto acid dehydrogenase E1 (core genome, 
constant) 
Best match: bfmBAA_CC130_O11-CC130_AEUQ01000006.1[5327:6319:r]RC 
Position: 036-contig_189: 162247 … 163240; Length: 993 bp 
Sequence: 
TTAGTTAAGACTCCCTTCTTCGTACACAAATGCATAGGCTTCTTCGACACTTGGATATGGC
GCGTCTTCAGCAGCCTTTGTCGCTTTATTGATAATGTCTTTATGTTCTGCTTCTATTTCTGC
CAACCAAGCATCATCGATAATGCCAGCTGAAAGCAACTCTTTTTTGAACTTTTCATTGCAG
TCTGCTTTTTTAAGCGCTTCACGCTCTTCTTTCGTACGATATTGATCGTCATCATCTGATGA
ATGAGCTGTCATACGACTTGTTACTGCTTCAATCAAAGTTGAACCTTGACCAGAAATAGC
TCGATCTCTTGCTTCTTTCATCGCTTTATACATTGCTAATGGATCATTACCATCTACTTGTT
CACCATGTATACCGTAACCAAGTGCTCTATCCGATAATTTTTCAGCTGCGTATTGTAATGA
ATCAGGTACTGAAATTGCATATTTATTATTTATAATGACACATACAAAAGG AAGTTTGTG
TACACCCGCGAAGTTTAAACCTTCATGGAAGTCACCTTGGTTTGAGCTACCTTCACCAAC
AGTTGCTGTTGCAATTTTCTTCTTACCATCCATTTTTATAGCTAAAGCAGCACCAACAGCA
TGGGGTATTTGAGTTGCTACCGGTGAACTTTGTGACAAAATATTCTTAGCTCTACTACTAA
AGTGTGATGGCATTTGTTTTCCACCAGAGTTAACATCGTCTTTCTTTCCAAACGCTGATAA
AAACGTATCATACGCTGAGATACCCATATAAGTAACGAAAGCTAGATCTCTATAATAAGG
CGCTGTAATATCACCTTCTTCTAATGCGTATGCCATCCCAATCTGAGTTGCTTCTTGTCCTT
GACCACTTACAACAAATGGAATTTTACCTGCACGGTTCAATAACCACAGTCTTTCATCTAT
TTTTCTACCTAAATCCATCCATTTATATATTACTTTTAGGTCTTCTTCGCTAAGGCCTAATG
ATTTATAATCAATCAT 
 

> lpdA 
Function: protein coding sequence; dihydrolipoyl dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: lpdA_CC007_TCH959-USA300_AASB02000244.1[30668:32089:r]RC 
Position: 036-contig_189: 163255 … 164677; Length: 1422 bp 
Sequence: 
TTATACGTGAATAGCTCTACTTTCTGCTTTCAATCCTAATTCCATCAACACTTCAGAGATG
GAAGGATGTGCGTGTGTTGTTAGTCCTAATTCTAATGCCGAGCCATTCATGAACTGTAAC
AGTGATGCCTCATTAATCAATTCTGTTACATGTGGACCAATCATATTAATACCCACAATTT
CTTCAGTTGATTGATCAATCACCATTTCGCTATACCCTTCGTTTGCGTCATGGCTATCAAT
CACTGCTTTACCAATTGCTTTAAATGGTACTTTAAAACTTTTAACTTTCATTCCCTCTGCCT
TTGCTTGTTCAATGTTTAAACCGATAGAAGCAATTTCAGGTTGTGAATAAATACACTTAG
GCATCATGTTATAGTTTACTGGGATTGGGTTCCCCTCAAACATATGATCAACAGCCACAA
CACCTTCTTTTGATCCAACATGTGCCAATTGTAATTTTCCTATACAATCACCAGCTGCATA
AATATGTTTATCTTCAGTTTGTTGAAATTCGTTCGTTAAAATATGTCCTGATGTTGAAAGT
TTTATTTTAGTGTTGTTTAAACCAATATCTGATGTGTTAGGTTTTCTACCAATCGATAGCA
ACACTTTATCTACTTTAATTATGTCTGAGGAAATTTCAAACGTAACACCAT CTTCGTTAAC
ATTTATATCATTTTCAGAAAGTTTTATTCCCTCATAGAATTTAACACCACG TGCTGACAAT
GATTTTTTTAATAGTTGTGAAGCTTGTTTACTTTCAGTTGGTAAAATTCTTTCACCTGCTTC



TATAACTGTTACGTCAACACTTAAATCTATCATCAATGATGCAAATTCCAT TCCGATAACA
CCACCACCAATAATACCAATACTTGATGGTAACGTCTTTAATGATAATATA TCATCGCTA
GATAAAATTTTATCATGATCAAATGATAAGAATGGCAACTCTGCAGGCGAA GAACCAGTT
GCAATTAATACAAATTGGTTGGGTAATAAGTCTGATTCACCATCTTCATATTCGACAGAA
ATTGTGCCACTTTGAGGTGAAAATATAGATGTACCTAGAATACGTCCCGTGCCATTATAA
ATGTCAATGTGATTGTGTTGCATTAAATGCTTTACACCTTGATACATTTGATTAATAATGT
CTTCTTTTCGTGCCAACATATTTTCAAAATTAACATTAGCATCTTTGACATCAACGCCAAA
CATTGCTGCCTGTTTTACTGTTTGAAATACTTCAGCAGATTTAAGCAGCGATTTAGTAGGA
ATACAACCTTTATGGAGACAAGTACCTCCTAATAGTTGTCGTTCTACTATTGCCACTTTTT
TACCTAATTGAGACGCACGTATCGCAGCAACATATCCTGCAGTACCTCCACCGAGAACGA
CTAAATCATATTGTTTCTCTGACAT 
 

> recN 
Function: protein coding sequence; DNA repair protein N (core genome, variable) 
Best match: recN_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[1515551:1517230:r]RC 
Position: 036-contig_189: 164827 … 166507; Length: 1680 bp 
Sequence: 
TTATCTACGTCTTTGATTGTGTTGTATCATTTCTCTTGCATTTTCTCGAGTTAAATCAGTAA
CACTTGCACCTGAAATCATTCGTGCAATTTCATCTACTTTATCATCGCCAATTAACTCTTG
AACTTGTGTTGTTGTACGATCATCTTTTGATGACTTCGAAATTAATAAATGATGGTCGCTC
ATCGATGCAACTTGTGGCAAGTGAGAAATACAAATAACTTGTATATATTCT GCTATATCT
CGCATTTTCTCTGCCATTTTTTGTGCGGCTTGTCCAGATACACCTGAGTCAACCTCATCGA
ATAAAATTGCAGTTTGACCTCTCGATTTAACAAAAATACTTTTTAACGCTA ACATAATTCT
AGAAAGTTCTCCACCTGACGCAATTTTATTTAAACTTTTTAATGGTTCCCCTTTATTTGGA
CTGATTAAAAATTCTACAAATTCGATTCCATCAATATTCGGTTCTTCTAAT TTTTTAAATG
AAATCTCAAGATTTGCGTCTTTCATTTGTAAGTTTTGAATTTCCGATACAATGTGGTCTCTT
AACTCCCTAGCGACTATACGACGCTGCTTTGATAACGCTTGTCCAACCTCTATAACTTGAT
TATACAATGCATTTATTTCTTCTCGTAACTGCGATGTACTTTGTTCATAGTTTTCAATTTTA
TTGATTTCATTATTAAGCTTTTCTTGATATGCGATTAATTCTGAAATATCTTTTCCATATTT
ACGTTTTAAATTATTCAGCAAATTCATACGAGATTCATACTCGTTTAACAC TTGTTCGTCG
AATTCTGTATTAGCCATTTCATCATATAACTCATGTTTTGCATCTTCTAAAATGTAATAAA
ATTGATCAATATCTTCTTTTAATTTGTCATATTTGTTTGGAACTATATCGTTTATTGTTAAC
AAATGGTTGCTTAGTTCATACAAACGATCAGTGATAGCATTTTCATCCGTTAATGTCATAT
GTGCGTTATTAAGCGCTAAGCTTAATTTTTCAGAGTTTTGAATGCGTTTAATATCTATTTC
AAGTTGCTCTATTTCGCCTTCTTTTAGATGTGCTTCAGACAATTCTTCTAATTGGAATTTCA
TTAAATCTAAACGCTGCAGCAATGCTTGGTCTGCTGATTCTAAATCTTCTAACTCTTGCTT
TTTGGCTTTATAATTTTGAAAAGTTTGATGATATTTATCCAACAAATCTTG ATAACGTGAT
TCTGCGTAATTATCCAATAATGTTAAATGGTATTTTTGTTTCAACAAAGAC TGCGTTTCAT
GTTGGCCATGAATATCTAATAATTCTTGCATAACTTTTCGTAAATCTTGTAAAGTAACTGT
TTGATTATTAATTTTACAAAGACTTTTACCAGAGCTGAAAATTTCCCGTTTAACTAATAAA
AAATCTTCATCTACATCAATATCCATATTTTTCAATATATGTATAGCATCT TTACTCTCGTC
AATATCAAATATACCTTCGATGACAGCCTTTTTTTCACCATGTCTTACAAAATCAGATGAA
GCTCTCATTCCAATTAATTGTCCAATTGCATCTATAATAATTGACTTACCTGAACCCGTTT
CACCACTTAAAACAGTTAAACCATCAGAAAATTGAATTTCTAACTCTTCAA TAATAGCAA
ATTGCTTGATTGATAAGGTTTGTAACAT 
 

> ahrC 
Function: protein coding sequence; arginine repressor (core genome, constant) 
Best match: ahrC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1638477:1638929:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 166522 … 166975; Length: 453 bp 
Sequence: 
TTATAACAAATTGAAAATTCTTGACTTGATTTCATCACTTGCCTCTTTGCTTCGACAAATA
ATTAAACAAGTATCATCACCACAAATTGTGCCTAGTACTTCTTCCCAATTGATTTGGTCTA
ATATAGCTCCAATAGATTGTGCATTACCAGGTAATGTTTTTAGAACAAGTAAATTATCAG
TACCATCTATATTAACAAAGGAATCCATTAAATAACGTCCCAATTTTTCTA AAGGATGGA



ATTTTCTATCATTTGGTAAACTATAAACATATTGACCTGAAGGTATAGGTA CTTTAATAAG
TTGTAGTTCTTTAATATCACGAGAAACAGTTGCTTGAGTGACATTTAAATCATAATCGTTT
AATCGTTTAACTAATTCATCTTGTGTCTCTATCTGTTCATTTGAAATAATTTCTCTAATTTT
TATATGCCTAACCGATTTTTTGGGCAC 
 

> ispA 
Function: protein coding sequence; geranyltranstransferase (core genome, constant) 
Best match: ispA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1639361:1640242:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 167406 … 168288; Length: 882 bp 
Sequence: 
TTAGTGATCCCTGCTATAAAATAAATCAACGATTTCTAATAAGTGTTTTGT ATTGAATTGT
TCATCAATTTGCGTTAGTTCATCCACTGCTGCGTCTCTATGATAAGTCAATTTATCTTCTGC
GCCATCTTTCCCTAATAAACTCACGTACGTACTTTTATTATTTTCAAGATCGCTGCCCACTT
TTTTACCTAACTTTGCTTCATCACCATAGCAGTCTAATAAATCATCTTTAATCTGGAACAT
CATACCTAAATGATAACTATAACTTTCTAAATGTTCTTTAGTTGCATCATC GACATTAGCG
ATATCTGCTGCACTCATAACCGCAAAAGTTAATAATGCTCCTGTTTTTGTTTTGTGTATCA
TTTCCAAAGTTTCAAGATCAATTGGTTGGCCTTCGCTTTGCATATCTAACATTTGACCGCC
GACCATTCCAACATGACCACTTGCTATTGACAGCCGTTGTAGAACTTTTATTTTTACTTCA
TCAGTTAATCTATCATCACTTGAAATAAGTTCAAATGCTTTAGTTAATAAA GCATCACCTG
CTAATATCGCAGTCCACTCACCATATACTTTATGATTTGTTAATTTCCCTCGTCGATAATC
ATCATTATCCATCGCTGGTAGGTCATCATGAATAAGTGAATATGTATGAATCATTTCTAGT
GCAATTGCGCTCTTCACACCTAACTCATACTCGGTATTTAGTGAATCTAAAGTGAGTAATA
ACAGAACTGGTCGGATGCGTTTACCTCCAGCATTTAATGAATACAACATGCTTTCTTCTAG
CTGAGTATCCATTACTGATTTATTTATCGCAACCGATAATTCATTATTGACTTCATCTATTA
ATTTATTCATCGGTAGATTCGTCAT 
 

> xseB 
Function: protein coding sequence; exodeoxyribonuclease 7 small subunit (core genome, constant) 
Best match: xseB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1609352:1609582:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 168265 … 168496; Length: 231 bp 
Sequence: 
TTATTCATCGGTAGATTCGTCATTTTTTACATCCTCAGCTTCTTCTTTTATTAAGTCATTCA
CCTTTTTTTCGGCATTTTTTAAAGTTGTGTCACAAGCTGCTGATAGTTTCATACCACGTTGA
TATAAATCTAATGATTCCTCTAAAGATACTGTTTCATTATCTAATTTTTGA ACAATTTGCTC
TAATTCTTGCATCATTTCTTCAAAACTTTGCGTTTCTTTAGTCAT 
 

> xseA 
Function: protein coding sequence; exodeoxyribonuclease 7 large subunit (core genome, constant) 
Best match: xseA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1640443:1641780:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 168488 … 169826; Length: 1338 bp 
Sequence: 
TTAGTCATTATTACACCTTACTTTCGTAACTTTTGCATCTACTAAGCCATCTTTCATTGTTA
ACGTCAATTGATCATTTTCTGTTAAATCTTTAGTACTCGTAATGACTTCGTCTTTTTTATTA
ACAATTGCATATCCACGCAACATTGTATTAGTTGGACTTAAATTGTTTAAGTTTTCTACTT
TATTTTTCAAATCATTTTTATAACTTAATATCTTAGAATTCAATAATTTAA CAAGTTGGTTT
GTCAATTGAAGATTATTTTGTTGTTCTTGATTAACACTACTTAGTAATGCTTTTAAATTATA
ACGTTGTTGCAACAGCATTAATCGATGTCTCTGTTGTTCAAAAGTTGCCTGAATTTGTTGT
TTCAGTCTCTTTTCTAAATCATCTCGACGTTGTATCTGTTGATCATACAATAAAGTTGGTT
GTTTAAACTTGTAATACGATGACAAATGTTCAACATGTTTACGTTGTTGTTCTAAATGTTT
CTTGATGAAACGAGTCAATGTAAACTGATATTGCTGTATTTGTTGCAGCAATTCATATTGG
TCTGGTGTTGCAATAACAGCAGCTTGAGTTGGAGTCGCAGCTCTGATGTCTGCAGCAAAA
TCACTTAATGTAAAGTCTGTTTCATGACCTACTGCTGATATAATCGGTGTCTTACAATTAT
ATATTGCACGGACGACAGCTTCTTCGTTGAAATTCCATAAATCTTCTATGGATCCACCACC
TCGACCTACAATAATGGTATCTACACCTAAACTATCTGCATATTCAATTTTTTCAATAATG



TCGTCTTTTGCTTTTTCACCTTGAACCAAAGTACTAATTTGTATTTGTTCAGCTAATGGAA
AACGACTATTTATCGTTGAATGGATATCTCGAATTGCGGCACCTGTACTCGCTGTTAAAAC
TGCAATTTTTTTAGGAAACTTAGGTATTGATTTCTTATTCGCTTTATCAAAACAACCTTCTT
CAGTTAATTTTTTCTTTAATGCTTCTAATTTTTGATATAAGTTCCCTATACCATCTAATTGC
ATTTTATTTACATAAATTTGATAGTTTCCACGACGTTCAAAAACAGAAACA CGTGCTTCTA
ATAAGACTTCATCTCCTTCTTTAGGTTCGAAGTTTAATTTAGAAGCACTACCTTTGAACAT
CATGGCACTTATAACGCTCTCTTTATCTTTCACATTAAAGTATAAATGACCACTTGAATGC
TTTTTGAAATTTGAAAGCTCACCTTTAATCAATACAGATTGGAGATGTGGATCTTGATCAA
ATTTATATTTAATATATTTCGTTAAAGCTGAAACACTTAAATAATCTGACA T 
 

> nusB 
Function: protein coding sequence; N utilization substance protein B (core genome, constant) 
Best match: nusB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1641797:1642186:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 169842 … 170232; Length: 390 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTTATATTACTCAATACACCATTTATAAATTTATAATGATCATC ATCACTGAATT
GTTTTGTTAATTCAACTGCTTCATTCATTACGACTTTAGCAGGTGTATCACTGTGTAATATT
TCATATGTTGCCATTCTTAAAATAATACGATCCGTTTTTAATAAACGTGCAATAGTCCAAT
CTTTTAAATAAGGACTAATTGTCTCGTCTAATACAGGTTCGTGATCTTTAACGCCAGAAAC
TAGCCAATGAATAAATTCAAAGTCTAAATCTGGATTATCGTCTTTAATAAA ACTTATCGCT
TCATTTATCGTTAAATCACTGTCCTTCATTTCTAATTGAAATAAAGTTTGA AAAGCTTGCA
CTCGGGATTCTTTACGACTCAT 
 

> yqhY 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: yqhY_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1611378:1611740:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 170291 … 170654; Length: 363 bp 
Sequence: 
TTACTTTTCAATAACGATTTGTGTAATGTGAATATTAATTTGCTTAGGTTCTATCGCTGTCA
TATTAGAAATTGAATTAAAAATTGACGTTTGAATTTTGTTTGCAGTTTTTG AAATATTAAC
ACCATGTTTTAATGCACAATATACATCTATATATATGCCATCTTCTTTACTCTCGATTTTTA
AATCACGGCTTAAATTTTTACGACTAACTTTTTCTAAATTTGTTTCTTTTAATTCAGCAAAA
TGGCCAGTGATGCCTTCGACTTCCGAAGTAGCTATACTTGCAATAACAGATAGCACTTCT
GGCGCTATTTCTACTTTACCTAATTTTGAATTTGAATAATCAGTTACTTTGACCAT 
 

> accC 
Function: protein coding sequence; acetyl-CoA carboxylase/biotin carboxylase (core genome, 
constant) 
Best match: accC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1611755:1613110:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 170668 … 172024; Length: 1356 bp 
Sequence: 
TTAACCTTCATCATTCATAATGCTATTTTGCTCTAAAAAGTTTGTATTAAA TTTACCGCTTC
TAAATATATCGTTATTCAATAATTTAATATGGAATGGAATAGTTGTATCAA TACCAAGAA
CCACAAATTCACTTAATGCACGAATGCCAGCCATAATCGCTTCATCTCGTGTCGGTTCATG
TATGATTAATTTCGCTACCATCGAATCATAATATGGCGGTATCGTATAATTAGTATAACAT
GCTGACTCTATTCGAACACCATATCCACCTGGTGCAAGATATTGCTCAATTTTACCTGGTG
ATGGCATAAAGTTCTTGTAAGGATTTTCAGCATTAATTCTAAATTCAATTG CGTGTCCTGT
TAATTTAATATCTTCTTGTTTATACGGTAACACGTCACCCATAGCAACCTGTAATTGTAAT
TTAACTAAATCAATTCCTGTTACCATTTCAGTTACAGGATGTTCTACTTGAATACGTGTAT
TCATTTCCATAAAATAAAATTTATTATCATTTAAATCATATATAAACTCAA TTGTTCCCGC
ATTTTCATAATTTACAGCTTTCGCTGCACGCACTGCGGCATTTCCCATTTCACGACGTGTT
TCATCATCTAAAATTGGGGAAGGTGCTTCTTCCACTAATTTCTGCATACGTCTTTGAATTG
TACAATCACGTTCTCCTAAATGAATTACATTACCATAGCTGTCCCCAACAATTTGGATTTC



AATATGGCGGAAGTTTTCGATGAATTTCTCCATATAAAGTCCACCATTACCAAATGCAGT
TTGAGCTTCTTGTTCTGTCATTCGGAAGCCAGTTTCAAGTTCTTTTTCATCACGAGCAACA
CGAATACCTTTTCCGCCACCACCAGCAGTAGCTTTAATGATGACCGGATAGCCAATTTTTT
TAGCGATTTTCTTAGCTTCTGAGACGTCTTTCATTAAACCATCACTACCAGGAACAACTGG
AACATTGGCTTTGATCATTTCTGCCTTAGCAACATCTTTGATACCCATTTTTTGGATAGATT
GATAACTTGGTCCAATGAACTTCAATTGGCATGCTTCGCATAATTCTGCAAAGTCAGCATT
TTCAGCTAAAAAGCCATAACCCGGATGAACGCCATCACAACCTGTAGAAGTTGCAATAG
ATAAGATGTTCGGAATATTTAAATATGAATCTTTAGACAAAGTGGGACCTA CGCAATATG
CTTCATCAGCAATTTGAGTATGTAGCGCATCTTTATCCCCTTCAGAATAGATTGCAACAGT
TTGGATGCCTAAATCACGACAAGCGCGAATAATCCTAACTGCGATTTCACCGCGGTTTGC
AATTAAAACCTTTTTCAT 
 

> accB 
Function: protein coding sequence; acetyl-CoA carboxylase/biotin carboxyl carrier protein (core 
genome, constant) 
Best match: accB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1613110:1613574:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 172023 … 172488; Length: 465 bp 
Sequence: 
TTATTTCACCTTAAATAACGGTTGGCCATACTCTACCATTTGTCCGTCTTCTACTAAGATTT
CAACAATTTCACCTGAAATTTCTGCTTGAATTTCATTAAATAGTTTCATTGCCTCTAAAAT
ACACACTGTTGTTTCATTTGAAACAGTGTCCCCAACTTGCACATATGCTTCTTCGTCTGGA
GATGGCGATTTGTAAAATGTACCTACCATAGGTGCATTAATTGTTTTGTGATTATCTGAAG
TTGGCTTTGGAGCTTCAGTTTTATTGCTATCAGTTGATTGTACTTGAGGCATAGGCATTGC
CGCAGCTTCAACTGGCATTTGTGAGATTTGTGGCGTGATAATCTCAGTTTCTTTTTCTTTCT
TAAGCGTCACTTTGCCTTTAGTATCTTCAATATTGATTTCCGTTAAAGTTGATTTATCCAG
AATTTCAATTAATTCTTTGATTTCTTTAAAGTTCAT 
 

> efp 
Function: protein coding sequence; translation elongation factor P (core genome, constant) 
Best match: efp_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1644916:1645473:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 172961 … 173519; Length: 558 bp 
Sequence: 
TTATCCTCTTGAAATGTAGCTTCCATCACCAGTGTTGATAATTAAAACGTCACCTTCGTTT
ACAAATAAAGGTACATTTAATGTATAACCAGTTTCAACAGTTGCCGATTTA GTGGCACCA
GTTGCAGTATCACCTTTAATACCAGGTTCTGTTTCAGTTACTGTTAATTCAACAGTTTTAG
GTAATTCAACACCGATAGTTTCACCTTCGTATGTTTGAATTTGTACTTCCATACCTTCTTTT
AAGTAATTCAATTCTTCTTTTAAGTAATCACTTGAAAGTTCTGTTTGTTCAAAGCTTTCATT
ATCCATAAATACATGATTATCTCCGTCAGCATATAAATATTGCATGCGACGATTTTCAATC
ATTGCTGGTTCAACTTTTTCACCAGCTCTAAACGTTTTCTCTTGAATTGCACCAGTTCTTAA
ATTACGTAATTTTGAACGAACGAATGCTGAACCTTTACCAGGCTTTACATGTTGGAAGTCT
ATAACTTTCCAAATAGCGTTATCAACAGAAATTGTTAAACCTGTTTTAAAA TCATTAACCG
AAATCAT 
 

> A5IT58 
Function: protein coding sequence; proline dipeptidase (core genome, constant) 
Best match: A5IT58_CC025_21193_AFEG01000018.1[39138:40199:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 173544 … 174606; Length: 1062 bp 
Sequence: 
TTATGTTAAAACTATAAGGTCTTTTGTGCATTTAGTAAAGACTTGACAACCATTTTCTGTA
ATTAAAATATCATCTTCTATTCTTATACCGCCCAAACCTTCTATATAAACA CCAGGTTCTA
CTGTAACACAGTTGTTAACTTGAAGTTTATCTTGTATCGTACGAGCCAGCATTGGCCCTTC
ATGGATTTCTAAACCAATACCATGTCCTAGTGAATGTCCAAATTCTTTTCCATACCCTTTT
GACTCTAAATAGTTTCTTGAAATGGCATCAGCTTCTGCACCAGTCATGCCAGGTCTAATCT
CATTAATTGCTTTCATTTGAGATTCAAGTACTATTTGATATATTTCTTTCAGTTTAGGATCT



GGTTCTCCAATAGCAAATGTTCTAGTAATATCTGAACAATAGCCGTTATAATATGCGCCA
AAATCTAATGTAATCATGTCGCCTTTTTCAATAATTTTGTCACTTGCAACACCATGTGGTA
ATGCACCTCTATGACCAGATGCTACAATCGTATCGAATGATGGTCCATCTGCTCCTAATTC
TAGCATTTTACTTTCTAATATTGCCTTTAATTCTTTTTCAGTCATACCTGCTTTTACAACAG
TTAAAATATATTCATATGTTTCATCAACAATATTAGCTGCTTTTTGAATTA AAGCAATTTC
GTCAGCATCTTTGACGTCTCTAATTTTATCTACAGTATTAGAAATGCTTATTAATGATATA
CGACTTTTATTTAATTCAAGGTATGTATCATAACTTACATGATGCCCCTCAAAACCTACAT
TTTCAAAATTTTCTTGGTGTAGCAATTCTTTAATCTCACCAATAATAGTAGATTTACGATT
AATAATTTCATAATTTGGCGCTTGCTTAGTTGCTTGATCAATATATCTAAAGTCTGTTATC
AAATATTGTTTATCTTTAGATATGATAAGTGCTCCACTGGTACCAGTAAAA CCTGATAAAT
ATCTTCTATTGTAATCCGAAAGAATGATAATCGCATCTAAATGTTTTTGTTCTAAAATACG
ATGCACTTGTGTTATTCTGCTCAT 
 

> gcvPB 
Function: protein coding sequence; glycine cleavage system P/subunit 2 (core genome, constant) 
Best match: gcvPB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1618416:1619888:r]RC 
Position: 036-contig_189: 177325 … 178798; Length: 1473 bp 
Sequence: 
TTATTTTTCCTGTTTAAGATTTTCAAACTTTAATATTGGTTTACGAGCAGCTGTAGCTTCGT
CTAATCGATCAATCACAGTTGTATGTGGTGCTTCTAGCACTTTATCAGGATCATTTTTAGC
TTCTTCAGCAATACTAATTAATGTATCGATAAAATAATCAAGTGTTTCTTT AGACTCTGTC
TCAGTCGGTTCAATCATCATACCTTCTTCAACATTTAATGGGAAGTATATTGTTGGTGGAT
GTACACCGAAATCTAATAATCGCTTAGCCATGTCTAAAGTACGTACACCAAATTCTTTTTG
ACGCACACCACTTAACACAAACTCGTGTTTACAATATTGTTTATAAGGTATTTCAAAGTGT
TCAGATAAACGTGCTTTAATATAATTCGCATTAAGAACCGCTGCTTCAGAAACCTCTTTAA
GTCCAGTTGCTCCCATAGTTCGAATATACGTATAAGCTCTTAAGTAAATACCAAAGTTAC
CATAAAATGGTTTTACACGTCCGATAGAATTTTTAATGTCATTATCATATT TAAATTTGTC
GCCATCTTTAATAACCATTGGCTTTGGTAAGTAACTTGCTAGTTCTTTTACTACACCGACT
GGACCTGAACCAGGACCGCCACCACCATGTGGACCAGTAAATGTTTTATGCAAGTTTAAA
TGAACAGCATCAAATCCCATATCTCCTGGGCGAACTTTGTCCATAATAGCGTTTAAATTCG
CACCATCATAATATAATAGACCACCAGCATTATGGACGATTTCACGGATTTCCATAATAT
TTTTTTCGAAAATACCTAAAGTGTTTGGATTAGTTAACATAATAGCTGCTGTATTTTCATT
TACAACACGTTTCAAGTCATCAATATCAACTTCGCCACGTTCGTTTGATTTTACAGTAACT
GATTTAAATCCTGCAAATGAAGCTGAGGCTGGATTCGTACCATGCGCAGAATCTGGCACA
ATGACTTCATCACGATGACCTTCACCATTATTCTCATGGTAAGCTTTAAATATCATCAATG
CAGTCCATTCACCATGTGCGCCAGCAGCTGGTTGTAATGTCACCTCATCCATACCAGTAAT
TTCTTTTAATTCTTCTTGCAAACTATAAATAATTTCTAATGAACCTTGAAC TTGATCTTCAT
CTTGTAATGGATGTGATTCACTAAATCCTGGTATTCTAGCAACCTTTTCATTAATTTTAGG
GTTATACTTCATCGTACATGAACCCAATGGATAAAATCCGTTGTCTACACCGAAATTTTTA
TTTGAAAGTTCAGTATAATGACGTACTAAGTCTAGTTCAGCAACTTCAGGAAACTCCGCT
TTGTTTTTACGAATAAATTTATCATCTAACAATGACTCAACAGAATTTGTT TTAATATCAC
TTTTTGGTAATGAATATGCATATCTGCCTTCACGAGATCTTTCAAAAATTAATGGACTTGA
TTTACTAGTCAT 
 

> gcvPA 
Function: protein coding sequence; glycine cleavage system P/subunit 1 (core genome, constant) 
Best match: gcvPA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1619881:1621227:r]RC 
Position: 036-contig_189: 178790 … 180137; Length: 1347 bp 
Sequence: 
CTAGTCATTTAACTCACCAGCCTTTTCTACAAATGTATCGATTTCATCTTTTGTTCTTAATT
CAGTTACAGCTATTAACATGTGATTTTTAAAGTCGTCTGAAACAACACCTAAATCAAAAC
CACCGATAATATTGTACTTCACTAATTCCTCGTTAACTTGTTGAATTGGTTTGTCAAATTT
GACTACAAACTCATTGAAAGATGTACCATCTAATACTTCAAAACCTTTTTT AATAAATTGT
TGTTTAGCATAGTTAGCATGTTCTATATTTTGAACTGCAATATCATAGATACCTTGTTTAC
CAAGTGCTGACATTGCAATTGATGACGCTAAAGCATTTAATGCTTGGTTAGAACAAATAT



TAGATGTCGCTTTATCGCGTCGAATATGTTGTTCACGTGCTTGTAATGTTAATACAAAGCC
ACGATTACCTTCATCATCTTGTGTTTGACCGACTAATCTACCTGGCACTTTACGCATTAAC
TTTTTCGTCGTTGCAAAATATCCACAATGTGGCCCACCGAATTGAGCAGGAATTCCGAAT
GGCTGAGTATCACCTACAACAATATCTGCACCAAATGAACCTGGAGGTGTAAGTAATCCC
AATGCTAATGGATTTGCATATACGATAAATAATGCTTTTTTATCTTCAATA AAGCTATGAA
TCTTTTCAAGATCTTCAATTGAACCGTAAAAGTTTGGATATTGTACTGCAAAAGCTGCTGT
TTCATCATCCACTGCTGCTTCTAATTTTTTCAAATCTGTAACAGTGCCATCTAAATCGATTT
CCATTACTTCGAATTCCTTACGCGTCTTAGCATAAGTATGAAGTACTTGTAATGCTTGATA
ATGTAAACCTTTTGAGACTACAATTTTATTTTTCTTTGTTTGACTAAATGCTAAGATACAT
GCTTCAGCAAAGCTAGTCATCCCATCATACATAGAAGAATTTGCTACATCCATATCTGTTA
ATTCACAAATTAAAGTTTGGAACTCAAAAATGGCTTGTAATTCACCTTGAG AAATTTCCG
GTTGATATGGCGTATATGCTGTGTAAAATTCTGATCTTGAAATCATAGCATCCACAACTG
ATGGCGCGTAATGATCATAAACACCAGCACCCAAAAATGATGTATGCGTTTCTTTAGTGA
TATTCTTGCTTGCAATGCGATTTAATCTTCTAAGTAACGTTGTTTCCGCTTCGCCTTCAGCA
ATATTTAAATCTCTATTTAATAAAATGTCACTTGGTACATCACCGAATAAT TCTCCTATAG
ATTTTGCACCAATTGTTTGTAACATTTCTTGCTTGTCTTTTTCAGTTAAAGGTATATAACGA
TGACTCAC 
 

> gcvT 
Function: protein coding sequence; glycine cleavage system T/protein component (core genome, 
constant) 
Best match: gcvT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1621247:1622338:r]RC 
Position: 036-contig_189: 180156 … 181248; Length: 1092 bp 
Sequence: 
TTATTTATCAATTTGATTTTTCTTAACAATTTTCGCTTTTAATTGACGCTTACGAACTTGAA
CAAGTAACTCTCTACCCATTTCAAACTCATCTCTTTTTATCATTGCAAGTGCAATTGATTTT
CCTGATGATGGAGACTGTGTTCCTGAAGTTACTTCTCCAATAATATTTCCATCTAAATCCA
TAACTTCATAACCAGTTCTTGCAATTCCTTTTTCAAGTAATTCTAATCCCACTGTTCTTCTT
GGTGCACCATTTTCTTTTTGATCTTTTAATACAGATTTACCAATAAAATCAGTATCAATTA
ATGGTTTACTTGCAAAAGCGATACCACCTTCATATGGTGTAATTGATTCAGTTAAATCTTG
TCCATGTAATGGCAATCCAGCCTCTAATCTTAATGTATCACGAGCGCCTAACCCACATGG
CATAACATTATACTCTAATAAACCATCCCAAATTTTTTCAGTATCATCGAT ATTACAATAA
ATTTCAAACCCATCTTCACCTGTGTAACCTGACTGAGATAAAATGACGTTTGCTCCAAATA
ATTTGAAACCCTGTTTAAATTCAAACATTTTCATTTCAGTTACATCTTCAT CAACTAATTG
ATTAATTAAATCTCTAGCTTTTGGTCCTTGTATTGCTAATTGACCATATTGGTTTGATACAT
TTTGTACTTCAACATCAAATTTCTCTTTGTGTTTTAAAATCCAATTAAAAT CTTTTTCAGTA
TTAGCAGCATTAACAACTAATAAATAATTGTCGTCAGCTAATTTATATATT ACTAAATCAT
CAATAATACCGCCTTCTTCATTACATAAAGCAGTATATAATGCTTTTGAAGTAGTTAAATT
ATCAGTATCATTTGATAATAAATATTGCACAAACTGACTAGCATCTTTACC TGTTACTTCA
ATTTCACCCATATGACTAACATCAAACAGGCCAATTTCGTATCGAACAGCATTATGCTCCT
CTTTAATACTTGAAAATTGAACAGGCATCGCCCATCCTCCGAATTCCACAATTTTTGCACC
TCTATCAACATAATTTTGATATAAAGGTGTTTGTTTTAAATCACTTGACAT  
 

> aroK 
Function: protein coding sequence; shikimate kinase (core genome, constant) 
Best match: aroK_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1622497:1623021:r]RC 
Position: 036-contig_189: 181406 … 181931; Length: 525 bp 
Sequence: 
CTAATACTGATCACTCGCTTTTATTAAATTTAGCAATTCATAATATATTTC TGAAATTGAT
AGCAAATGACTATCAAATTTCTTGAATGCGATTTCATTATATCTTAAATTC CGCGAGCAAT
ACAAGTCATTTAACTGCTTGATTGTCTTATTATTTGCATTAGGTCGATGTGGGTCATCATT
GATTCGACTATATATAATATCAATATTACAATCTAACCAAATAATGTTTTT TTGATTTTTC
AAAAAATTAAATGCCTCTTCACTTTCAATTATACCACCACCAGTAGCAATT ATATCTGCAG
TGTTAATACATTCTTGCAAACATGTGAACTCTAAATTCCTGAAATATTGTT CACCATGTTT
ACTAAATATTTCTGGTATTGTTAACTTATACTTCTCTTCGATATATGAATCTATATCAATA



AATGATAAATTTTGCTCATCTGCAACGTATTTACCAATCGTAGATTTACCGGTACCCATGA
AACCAATTAAAATTATTGGTGATTTATCATGATTCAT 
 

> comGF 
Function: protein coding sequence; late competence protein F (core genome, constant) 
Best match: comGF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1623254:1623751:r]RC 
Position: 036-contig_189: 182163 … 182661; Length: 498 bp 
Sequence: 
TTATACATAAATAGTTTTAGTCTGCACATTTGTACCGACTTTAACTGTTATCGTTATTTTAA
TAATGGATTTATAGTAGATATTTGCAGTAAATGCTGTAACATTATTAATCA TTGTTATATT
TCCTCTGTCATTTACAACTTTAATAATTTTATTATTTATTAATTTGTATTC GATCATTTCTTC
ACCTTTATGTAAAATGATACGCTGTTGCCTAATTTCAATATCGTTTCTATCTACTCCTTTAA
AATCCTCTAGAATATCTCTTGAGAAAAATTCGAAATCTACAGTTGTTAATT CCCTACTTTC
AATTAGAAAAGTTTTGCTAAGTCTAATTAAGTCTGGAACAATTAGTAAAGT TATACTTAT
AACCATCATCGCTACTAACATTTCAATGAGCGAAAAAGCTTTGACATTAAT ACTGTATAC
ATGTCTTTTGATAAGAAGTGGTATTTTTTGAAATAGCACAAATTTGTTGGTCACTTTGCTT
AATATCAT 
 

> comGE 
Function: protein coding sequence; late competence protein E (core genome, variable) 
Best match: comGE_ST425_LGA251-cow_FR821779.1[1602358:1602657:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 182578 … 182878; Length: 300 bp 
Sequence: 
TTAATACTGTATACATGTCTTTTGATAAGAAGTGGTATTTTTTGAAATAGC ACAAATTTGT
TGGTCACTTTGCTTAATATCATACTTCCCTATAGTTACCCCCTTCTTAAGTTCTTCTTTATT
AATTTTAGATACAGTCGTCAAAATTACTTTAGAAGCATCAATTGTTTGTAG TTTATGGTTT
ATACTCGCTTGCATTTGATTCATCATTGGTATCAATAGTAATGTAATCAATCCAATTAGCA
AAAATCCAGCCATACTATCTATTAAGAATGATCCTTTACACTTATAGCTTT TCAT 
 

> comGD 
Function: protein coding sequence; late competence protein D (core genome, constant) 
Best match: comGD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1624000:1624446:r]RC 
Position: 036-contig_189: 182864 … 183311; Length: 447 bp 
Sequence: 
TTATAGCTTTTCATAACGAATTCTTCCTTTTTCAATATGGAATATTATTCTATAAATTGAAT
TGTTATTGTCAATTGTTATACTACCAAATTTATTGATATTCCCTTTTTTATCAAAGGCAATA
ATATCAACTTTTGCAACATTAATTATTTTGCCTACTTTTAATTTTAGAAAT CGTATTTTATT
ATTCTCTATTACTTTAATAGTGTCACTGTTTTCATAAAATCTAACATTGAT ATATCCTTGAT
TTGCTATAGCTTGCGACTTAATATAATTCAATTCAGTAATAAAAGAAATGA TATTTGCCTC
ATCATCTATTACTCTAAGATTGCTTAATCCTTTAGATGTCATTGTCAAAAGTAGAAATATA
CTGATTAACATCATTACCACAAGCATCTCAATCATAGTAAATGCTGACTGCTTTCTAATTT
GCAACTGCTTCTCCAT 
 

> comGC 
Function: protein coding sequence; late competence protein C (core genome, constant) 
Best match: comGC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1655244:1655555:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 183288 … 183600; Length: 312 bp 
Sequence: 
CTAATTTGCAACTGCTTCTCCATTACTAATTGTTATTGTCTCTCCTGATTTACATGTCTTTT
GTGCTTCTTTTATAAAACCATCTGCAATTAAGTCTTCAATAGACGATGGATTTCTATTATG
TTTCAATGCATACGCTTCAATTTGACTATTAACCATTTTTACCTGTGCATTACAACCTGTTG
ATTGTATGTGAGCAGTTTGTTTAGCAATATTTGGAATGATTAAAATTAATA ATAAACTGAT



GATTAATAACACTAATAGCATCTCTATCAATGTAAACGCTTGAGTTTTCTTAAGAAATTTA
AACAT 
 

> comGB 
Function: protein coding sequence; late competence protein B (core genome, variable) 
Best match: comGB_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[52927:53997]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 183613 … 184684; Length: 1071 bp 
Sequence: 
TTATTTTATACTTTGCATCATTTGAAACATTGGTAACATAATTACTAAATA AATTGCGACA
ATAAATAAACCTAAAATCAAAAATAAAATAGGCTGTAAAAACTGAGTCTGT TTTATCGCT
TTATCTTCTATTTGTTTTACTAATATTTGCGAATATAACTTTAGTTCTACTTCTAGCTTCCC
TCTCTTTTCACCTTGTAGCACAAACTTAATTAATTGAGGCTTAAAGCATTTTAGTTTTTCTA
AAATTTGAGGCAAACCATATCCCATTTCTGAATAAGTTAATAAGTATTTAC CTAGAAACT
GTCTAAATGGATCACTACTATGGTTAATATAAACGTCTACTATTGATTGAA GTGTAATACC
ATTTTTATAAAACAACACTAATTCATTAGTTACAAAATAAGTTTTAAATAA TTGGAAATA
GCCTGATATTAGCGGTAGTTTCATCACAAAGTTTATCTTATTGAGCATATTTAAATTGTTA
TAAATTAATTTCATAATAATAGCCAACATAGATACTATTATGAGCATTACT ACAATTATA
GTAGGTAAGCTGGTAATGAAAAAAGACAATGTTTTTTGAAAAGAGGATAGT TGAATATTC
ATAGAAGTATATAATTGTTGAAACTGTGGAATTACTGTGAGGTTTAATATA ATAATCATA
GCAATAAAAATAGAAACTAGTATTAAGGGGTATTGCAGTGTCTTTAACAAT CGTTGTTCT
GACTTTCTATTCACTTTCATATAATTTACGGTTTCTTCTAGAACGTCTATAATATTACCAAA
TCTTTCTGCCAAATATACTTGCATGACGATAGTATCGCTATAACCTATCAGTGATAATATC
TGATTGCATGGTGCACCATTTGAAATTTCACTTAGAATGGTGGCACCTAATTGCTTATTTT
TATATGCCATTTGAAGATTTAAAAATTGAAAACTTTGATACAGAGTGAAAC CATATTTCA
ACAAATTACATAAATTTGAAAGTAAGTCGATTTGTTGGGCCTTACTTAATT GTCGCTTCTT
AGAATGTAGTTTAAATGTATTTATCCATTGTAGTTTCAC 
 

> comGA 
Function: protein coding sequence; late competence protein A (core genome, constant) 
Best match: comGA_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[51981:52955]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 184655 … 185630; Length: 975 bp 
Sequence: 
TTAAATGTATTTATCCATTGTAGTTTCACAAATGACACCTGCTTTTGTCATATCATCAAGT
TTATCTTCTAAGTTCTTAAATGATGATGGTAATGAATGATTATGGGAAAAG AAATATCGG
AGTTGTTGCTGAGATAGAATTTCACATACTAATTGTCGCTGTTGCTTAATAGTAGTTACAA
GTCGTTGGTTTATAATTAAGTTAGTTGCCTGTATCAATTCTTGTACAGAAATGCCCATTTC
TAATAGCCTTAAAATAGCACCTTTACAATCAGTTGCATGCAATGTAGTCAGAACAAGGTG
ACCACTTAAACTAGCCTGTATAACACACTTGGCAACATCTTTATCTCTGATTTCACCTATT
AAAATAACATCAGGATCACATCTTAAAATAGCTTTAAACGAATTTACATAG TTTATGCCA
GCTTTATCATTCACATTAATTTGGACGATACCAGGAATTTGCATCTCTACAGGATCCTCTA
TAGAAATTACATTTAAATTCAAGGCTTTATTCGCGTATGAGACCATTTGATACATTAATGT
ACTCTTTCCTGAACCAGTTGGTCCACTAAACAATAGTAATCCTTGTTTCTTATTCATGAGG
TGTTTAAAATCATTGAATTTATAAGTTGATTTCTGTGGTTGAAAAAATTGA GGTACAATTC
TGATAACACAACTTTCTTGGCCAAGTGACAATGGTAAAGTTGATATTCTCAAAAAATATA
TTTTATTGAAAAGGTAACTATATCGACCGCTCTGTGCGACTTGCTGTGTAGAAACATCAA
GCCCAGCTTGAAACTTCATATAAACTAATAACTTTTGATAAATGCTATTCCCAATTTGTTC
ATACTGCTCCAAGTTATCATTAATTCTAAATTTAATACTTACTTCATTTTT AACTGGAATA
AAATGTACATCACTCGCTTTCATTTCTATCGCTTTATTAATTATTTCTTGAAATAGAATCTT
CAA 
 

> glk 
Function: protein coding sequence; glucokinase (core genome, constant) 
Best match: glk_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1627766:1628752:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 186630 … 187617; Length: 987 bp 
Sequence: 



TTATTTTACCCCCTCTTTATCTAATACATAGGTCTTGATTAATCCTGCTGCTCCTGTAATAC
CTGCATCATTACCTAATTTCGCTTGTACAATTTCAGTTTCAAATTGAGCAGGTGCAAATGT
TAAATTATGATATTCTGTTTTAATATTTTCAATTAAAATAGGTCCTGCAGT AGACATTCCT
CCACCTAGAACGATATATTTCGGATTACTTGTAACACTAATAATACTACAT AAATATCCA
ATATAGTTTGCAACCTTTTCAGTAATGAAAATACAGAATTGGTCACCAGCTTTTGCCGCAT
CAAAAACAGCTTTTGCTGTAACCTTATTTTCTTTAATCAATTCTAATATAG AAGATCTAAA
CGTCAACTTCGGATAGTAGAAGTTAACTAAGTTAACAACGCCTGTCGCTGAAGCAACTGT
TTCAATACATCCAGAACGACCACAATTACATTTAAATCGTTGATCGAAGTCTGCTCTAAA
ATGACCTATTTCTGCGCCAGAGCCATTATGACCATGTACGATTTCACCATTTGAAATAATT
CCTCCACCTAGACCTGTACCAAGTGTGATGGCAACAACATCATCGGCACCTTCACCAGCA
CCTTTGTGTTTCTCCCCTAAAGCAGCTATGTTAGCATCATTATCTACATACACTGGACAAT
CAACGAATTGTTCAAAAATCTCACGTACATTAACTTTTTCTGGCCAATATAAGTTTACTGC
TCCATTTACTGTACCTTTTTCAAAGTCAACAGGACCTGGTACACCAATACCTACGCCAAGT
ACATTTGAAAAATTATAATTATTTTCATTTACTTTTTCAACAAACGAATCA TAAATTCCTT
TCAAAAGTGTATATCCTGTACTATCAGATGTATCAGTGTGAATAGACCATTTATGTAATTG
TTCTAATTCAGGTGTGAAAATACCTAATTTACAAGTCGTCCCGCCTACATCAGCTGCTAAA
ATAATTTTTGTCAT 
 

> rpmG1 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L33/locus 1 (core genome, constant) 
Best match: rpmG1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1631156:1631305:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 190020 … 190170; Length: 150 bp 
Sequence: 
TTATTTTGTTTCACGGTGTAAAGTTTGTTTGTTTTCACGTGAACAGAATTTCTTCATTTCAA
CACGTTCTGGATTATTTCTTTTGTTCTTAGTTGTAATGTAGTTTCTGTCACCACATTCCGTA
CAAGCTAAAGTTACGTTTACGCGCAT 
 

> pbpC 
Function: protein coding sequence; penicillin binding protein C (core genome, constant) 
Best match: pbpC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1662238:1664313:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 190282 … 192358; Length: 2076 bp 
Sequence: 
TTATTTGTCTTTGTCTTTATTTTTATCATCTTTACCTAACTGCTTAAAGTAGTAGTTAATTA
CATCTCTACCTAAGTCTCCACCTGTTAACCATGGTGGTGGTACAGGCTGATTTGTATATAC
AATTGAAAACGCTAATTTTGGATCATCAATTGGCGCGTATCCTATATAAGTAGAGTTAAC
TCTTGGCTCTCCGTTTTGGAACACTTCAGCGGTACCCGTTTTACCAGCAGTAGGTACTACT
GTATCTTTAAAACTAACATATCCAGTACCATCTTTATCATTAAATGCCATT TTGAATCCTT
CTTGAATTTGTTTGATTTCCTTTTCAGTATTATTAACCTTGTTCAAGACAGTGCCATTAATT
TTCTTCTTGAGTGGACCAACCTCATCTTTATTAGTTGATTCATGAATCGTTAATCCAATGT
GTGGCTGTATTCTATAACCATCATTCGCTATAGTTGAAACATATTGTGATAATTGTAATGG
TGTATAGGTATCATATTGACCAATTGATAAATCTAGATAATTACCTGGATT ATTTGTTAAT
GGTTCGATTTGACCTCTTGTTTCATTTGGTAAATCTATCCCTGTTTTCACACCTAAGCCTAC
TTGATTTAATCCTCTTCTAAGCTTTTGGGCAGGTGAACTTATATCTGAAGGTAAAGCCATA
CCAGAATAATAAGGGTCTCCCGCTAATTTTAATGCTGTTTTAAACATATATACGTTTGATG
AATGCATCAAAGCTTGCTTATCATTAATAGATACATGCCCGTTTTTATTGAAGTATGATCG
TTTTGTCAAACCACCTTGGAAATGTAATGGTTCATCGACCATTGTTTCTCCAACTTTGATA
GCTTTATTCTGATAACCAGCTAATAATGTTCCACCTTTTACAGAAGATCCAACCGCAAATT
GAGAAGTAAACGTACCAATGTCATAATCAGTCATTTTACCACTCTTATTAA TCTGCTTTCC
GGCAAGCGCAAGAATGTCTCCATTTTTAGGATTTTGTACAACCATCATAGCATTATCCATA
TCTTTTGCACCTTGGCTGCGAAGCTTCTTAATTTGTTTATCTAATAATGCTTCTACTTCTTT
TTGAAGATCTATATCGATCGTTAATTTCAAATCTTGACCGCGAGCGCCAGGATTTAACACT
TCTGAAGATGTAACTTTACCAGATTTGTCCGTTGTGTATTTCATTTCTTTCTTCTTACCACG
CAATACATCTTCATATTGATATTCTAGGTAAGATTTTCCAACACGATCATTGCGTGAATAT
CCTTTGGATAAGTAATGTTCTGTCAATTCTTTTGGAATACCTTCAGCAGGTGTCGATACAT



CTCCGAATATACCTCTTAAAGTATCGCCATATGGATATTTTCTATCCCAATCCATAGACGT
GTTAACACCTGGTAATTTGGAAAGTTGCTGAGAAACTGCTGCATACTCTTTTTCACTGACA
TCTTCATTTTTTATCATTTGTGGATCTAAAACTGTTCCTGCATTCATCTCTCGAAAAATAGC
TAAAACTTGTAAATCTTTAGAAGACAATTCATCTAATTGTGATTTTCCGAT TTTCGATAAC
AGTTGTTTATCATATTGATCTTGTTTAATACTTCCATCTGCTAACATAGCTTGTTCTTTTGT
CATCATTGCTTTTGCTTTTTTAGGATGCAACTGAATCCAGAAATCTTTCTTATCACGTTCTG
TAATTTTCTTAGTATCCATCTTGATTAGCTTTGATAACTTTTCAGCCGTATCCAACATTTCC
GATTGTGTTGTTTTTCGACCCCTAGTATATGTAATAGCCATTTTAGAAGCATTATCAACTA
AAACTTTCCCATTTCTGTCTAAAATACGACCTCTTGGCACAGACTCATTCACTGTAATGTT
TTCATCATTTTTTATAATTTGTTTATAATGTGAGCCTTGTGCGATTTGTAAATAACCTAAAC
GTAGTACTAGTACTGCAAAAATAAATACAATCACACCAAATATAAAGTTAA TTCTCTTGT
TAATTGTATTTTGAACGATTTCATCATTTGATTTTTCTTTTAGTCTTTTTAACAA 
 

> sodA-L2 
Function: protein coding sequence; superoxide dismutase/locus 2 (core genome, constant) 
Best match: sodA-L2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1664434:1665033:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 192478 … 193078; Length: 600 bp 
Sequence: 
TTATTTTGTTGCATTATATAATTCGTCAACTTTTTCCCAGTTAACTACATTCCAAAATGCGC
CAATGTAGTCAGGGCGTTTGTTTTGATATTTTAGGTAATAAGCGTGTTCCCATACGTCTAA
ACCTAAAATAGGTGTTTTACCCTCAGTTAATGGATTATCTTGGTTTGGTGTAGTCACAATT
TCTAACTGGCCATTGTTTACGACTAACCAAGCCCAACCTGAACCAAAGCGTGCAGCTGCT
TTGTCAGCAAATTCTTTTTTAAATTCTTCTAAAGAACCCCATTGTTCTTTAATTTTTTCTAC
TACAGTACCTTTTTCTTCTGAGTTTGGTGAAAGTAACTCCCAGAATAATGAATGGTTTAAA
TGTCCACCGCCATTATTACGTACAGCAGTTTGGATGTTAGCTGGTACACTGTCTAAATTAG
CAACAATTTCTTCAATAGATTTAGATTCTAAATCTGTACCTTCTACTGCAGCATTTAATTT
CGTAACATACGTGTTATGATGTCTGTCATGGTGAATTTCCATAGTTTCTTTGTCAAAATGT
GGTTCTAATGCATCAAATGCGTATGGTAATTTTGGTAATTCAAAAGCCAT 
 

> zur 
Function: protein coding sequence; zinc uptake regulator (core genome, constant) 
Best match: zur_CC008_COL_CP000046.1[1641975:1642385:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 193353 … 193764; Length: 411 bp 
Sequence: 
TTAATCTTGGCAAGACTCACATACACCATAAACTTCAAGTTTGTGTTTGTGAATATTAACA
CCAGGTAGTGATAATTTTATCTGATCTATTGGACAATAATCTATTACCTTTGTATCTCCAC
ACTTTTCACAGATAAAATGATGATGATGATGGTTTGTACAAGCGATTCTAAACTTCATTTC
ACCATCAAGTTCTGTATTTTCAATAATTCCTAAATCTTTAAATAAGTGCAG GTTTCTATAT
ATTGTGTCGAATGAAATTCCAGGATAATTTTCATCCATAACTTGTTGTATATACTTTGCGT
TTATATACTTATCTTCTTCGACAAAAATATCTAACATATCTTTACGTTTAT CTGTATATTTT
AAACCGTTCTCTTTTAAAATTTTAATAGCATCATTTGTATTCAT 
 

> mreB 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/permease protein (core genome, constant) 
Best match: mreB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1634886:1635719:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 193750 … 194584; Length: 834 bp 
Sequence: 
TCATTTGTATTCATTGATATTAGCTCCCTTTTTAAACTTCATTCGCATTTTCTGATAAGCCA
TTGTAATCATAAGTAAAATAACAAGTAGAACTACAATTACACCACCCGGAG AAATGTCCA
TATAGAAAGCTAGGACTAAGCCTAATATTACTGATAATTCACCTAAAAATA CACTTAGTA
ATATCAATTGCTTAAAACTTTTTGTTATTCGCATACTTATTGCAATTGGTAACGTGATTAA
CGCACTTACTAACAGTATCCCTACAACACGCATTGAGGCAGAAATAACCATCGCTACAAT
AACAATAAATAAAAATTGAATCCATTTAGGAATGCCAATGACTTTACTATA TTCCTCATC



AAATGACAATATAAATAATTCTTTATAAAACAATGTAATAAACAGAACAAC TATGATGGC
AATGACAATAATCGTTGTTAAATCACTTATATTCACTGCGCTTATTGAGCCAAATAGCAAT
CCAACAATTTCTTGATTGAACCCATCAGCTAATGAAATGAAGATTGCACTCAAGGCGATA
CCAGCACTCATTATAATTGGAATAGCAATTTCTTGGTAAGCAGTGTATGACGTTCTTAATT
TTTCAATTAGAAGCGCACCTACTATTGCGAATAAGATTCCAAACCACATTGGATTAATAA
ATACTAGTGTTGGCATAATAGTAAGTAAAAACATACCGAAAGATATACCAC CTAAAGTTA
CATGACTTAGAGCATCAGCTATAAGTGATAGTCGTCTAACAACGATAAAAGCACCGATTA
GAGGCGCAATAAAACCTATCAAGATACCACTAATTAAAGAGTACCTCAT 
 

> mreA 
Function: protein coding sequence; zinc ABC transporter/ATP binding protein (core genome, 
constant) 
Best match: mreA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1635791:1636576:r]RC 
Position: 036-contig_189: 194655 … 195441; Length: 786 bp 
Sequence: 
TTAATTACAACATTCTCGATTATGCTGATGATCGACAAAACGTACAGGATGTCCATAAAT
TTTTGAAATTTCAACTTCATCAAGTGATTTAAACTCATCAGTTGTACCATGGAAATGCAAA
TGCTTATTTAAACATGCTACTTCAGTAGCAGTATCTGCTACAACACCGATATCATGAGTAA
CTATGATAATGGTGATACCTTCTTGTTTTAATTGATCTAAAGTATTATAAA ATTCACTTAC
ATGTTTTGCATCAATACCATTCGTTGGTTCATCAAGTACTAATACTGCAGGTTCTGAAATC
AATGCTCGAGCAATCATTACACGTTGTTGTTGACCACCTGATAATTCTGCTATATTTTTAT
GAATTAAATCACTTATATTCAGTCTTTCTAGTACTTTAATCACTTTTTCAT TATCTTTGCTA
TTAAATGTTTGGAAAAGACGTTTTGTCTTTGTTAATCCGCTTAAAACAACTTCTTTAACAC
TTGCTGGGAAACCTGAATTAAAGGCATTTGCTTTTTGTGATACATAGCTTAATTTAATTGA
TGTTTTCTTATTTTTAAAATCAATACCTTCAACAAAAATCTCACCACTTTG TAAAGGTAAT
AACCCTAGAATCAACTTCAATAATGTTGATTTACCAGCACCATTTGGTCCAACAATTGCTA
AAAATTCACCTTTATTTATTTTAATGTTTATATTTTCTAACACTTTTTTAT GATCATAGTAG
TAATTGACATTTTTCAATTCAAAGACTGGTGTCATCGTATTCTCACCTCGCAT 
 

> nfo 
Function: protein coding sequence; endonuclease IV (core genome, constant) 
Best match: nfo_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1570227:1571117:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 195566 … 196457; Length: 891 bp 
Sequence: 
TTATTGTTGCATAACCTTATTTTTTAATTCTGGGTCAAATTGCTGTTGTTTTAACATTTCAA
TTTCAAGTTTATATGGCGGTTTTTTATTTTTCTTATCTTCACCAACATAAGGTGTTTCTAAG
ATTTTCGGAATATCTTTAAAACTATCATGATGCACAATGTAATTTAATGCA TCAAAACCA
ATGTAACCGAAGCCAATATTTTCATGTCGGTCTTTTTGAGCGCCACGGTCATTTTTAGAAT
CATTGACATGAACAACTTTGATTCTGTCGACTCCAATGATTTTATCAAATTCATTTAATAC
GCCATCAAAGTCCTCTTTAACATTATATCCAGCATCATGCGTATGACATGTATCAAAACAT
ACTGATAAACGTTCGTTATTATGAACTCCATCAATAATACGTGCTAACTCTTCAAATGAGC
GACCAATCTCTGTACCTTTACCTGCCATCGTTTCAAGCGCAATACGTACATTATTGTCATT
CGTTAAAACTTCATTTAATCCTTCAATAATCTTATTAATTCCGGCATCAACACCAGCTCCA
ACATGCGCACCTGGATGTAATACAATATCTTTAGCCCCTATAGCTTGCGTTCTTTCAATTT
CTTGTTGCAAGAAATCTACACCAAGATTAAACGTTTCTGGTTTGGTTGTATTTGCAATATT
AATGATGTATGGTGCATGAACAACAATATTAGATAAACCATATTTTTCCAT CACTTCATG
ACCTTTAGTTATATTTAAATCTTCAATACTTTTACGGCGCGTGTTTTGAGGTGCACCAGTA
TAAATCATAAATGTTGTTTCACCATATTCATGCGCTTCTATAGCAGAACCTTCTAACATCT
TTTTACCACTCATTGAAACATGTGATCCTAATAACAT 
 

> cshB 
Function: protein coding sequence; DEAD-box ATP dependent RNA helicase (core genome, variable) 
Best match: cshB_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[39798:41144]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 196466 … 197813; Length: 1347 bp 
Sequence: 



CTAACCTTTTTTGTTTTGCTTACGTTTTTGTCTATTTTGCTGCTTACTAAATTGCTTACGCTC
TTGACGTTTCATTTTTTCAACTTCTTGTTTAAATTTCTTCTTATAACCTGGTTTAACTTTGTT
TTTAATTTTACTTCGAACTTTGTTCTTCACTTGATTAGTTAAATGGTCATCTTTGCGCATTC
TTGCTTGACGCTGATTGTGCGCTTTAACTTCTTTTAACTCACCATCTTTAATATCAACAGTA
TTGAATACAAAACCGCGATCTTCTATTAATGAAATATTGTGTTCTTCATCAGGACTATAAA
GCGTAATTGCTACACCTTTATAATTCCCACGACCAGTTCGTCCAACTCTATGCGTAAAGAA
GTCAATATCATTTGGCACATCAAAATTGATGACATGACTAACACCTTCAATATCAATACC
ACGAGATGCTAAATCGCTGGCAATAACGTATTGGAATTCTAAATTACGTATACGTTTCAT
TTGTTGTTTACGTTCACGTGGCGTTAAACCACCATGAATCATACCAACTTTAATACCAGCT
TCATTTAGTGAACGTGCTAAATCATTTGCATTATCTCTACTATTACAGAAAATAATACATA
AGTATGGATTTAGTATATCAATTAAATTTAAAGTTTTTTCAACTTTAGCTG CACCTTTAGT
AGGTATTAAAAAGAATTCGATGTTCTTTTTATTTTGTTTTTTACTGTCGACAGCTACATATT
CTGGATGACTTAAATATTTATTTAAAAATGGTTGTAACTGTTGTGGAATTGTAGCACTAAA
CACCGCAATATTTGCATTATCTTCCAATCTTGCAGCAATGTAATCTACATCTTCAATTAAT
CCTAAGTCAATCATAAGATCCGCTTCATCAATAACTAAATATGATGCTAAG TGCACATGT
AAATGTCCCGTTTTAGCTAAGTCATTAATTCTAGTAGGGGTGCCTATAATCAATTGTGGTT
GTGCATTACAACGTTGTCTATCTTTCTCTATATCTGTACCACCAATAAAAACTTTAACTGA
AACACCAGCTTTAAATTGGCTTAAATGGTTCGCTGCATCGTATAGTTGTTGTGCAAGTTCT
CTTGTTGGTGCAACTACGATTGCTTGTGGTTCTTTTATTTCACTATCAATTAACTGCATTAA
TGGTAATAAAAATGCATGAGATTTCCCTGTACCCGTTTGAGATTGACCAATTAAATTTGTT
CTCTTTAGTATTCTTGGAATAATTCGATTCTGAATTTCAGTTGGTTTTTCAAAATTAAGGTC
TTTCACAGCGTCAATTAAACTAGATTCTAGATTAAATTGTTCGAATGGATGTTTTGCCAT 
 

> sigA 
Function: protein coding sequence; sigma factor A of RNA polymerase (core genome, constant) 
Best match: sigA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1671793:1672899:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 199837 … 200944; Length: 1107 bp 
Sequence: 
TTAATCCATAAAGTCTTTCAAACGTTTACTACGACTTGGATGTCTTAATTTTCTAAGTGCT
TTTGCTTCAATTTGTCGAATACGTTCACGTGTAACACCGAAAACTTTACCAACTTCTTCAA
GTGTTCTTGTTCTGCCGTCATCAAGACCAAATCTTAATCGTAATACATTTTCTTCTCTATCA
GTTAATGTATCAAGCACATCTTCTAATTGCTCTTTTAATAATTCATAAGCA GCATGATCTG
AAGGACTTTGTGCTTCCTGATCCTCAATAAAGTCTCCTAAATGACTATCATCTTCTTCACC
AATTGGTGTTTCTAATGAAACAGGTTCTTGCGCAATTTTTAAAATTTCACGAACTTTTTCT
GCTGGTAAATCCATTTCTTCACCAATTTCTTCTGGTGCTGGATCTCGACCTAAGTCCTGTA
ATAATTGACGTTGAACACGAATTAATTTATTAATTGTTTCTACCATATGCA CAGGGATACG
AATCGTACGTGCTTGGTCAGCAATTGCACGAGTGATTGCTTGTCTAATCCACCATGTTGCA
TATGTTGAAAACTTAAATCCTTTGTTAAAGTCAAATTTTTCAACAGCTTTA ATAAGACCCA
TATTACCTTCTTGGATTAAATCAAGGAATAACATACCACGACCTACGTATCTTTTAGCAAT
ACTTACAACTAAACGTAAGTTCGCTTCTGCAAGTCTTGATTTTGCTACTTCATCACCTTGT
TCAATACGTTTGGCTAATTCGATTTCTTCTTGTGCACTTAATAAGTTAACACGCCCAATTT
CTTTAAGGTACATACGAACTGGGTCATTTATTTTAACACCTGGAGGGGCACTAAGATCAC
TTGGATTCAGTTTCTCGTCAGTATCTGAACTATCTTTTTCATTAACTAGTGAAATATCATTA
TCATTTAATTGATCAAAGAAATCATCCATTTGATCAGAGTCGATATCAAAA TTCTGAAGTT
TTTCAGCAATTTCTTCATGACTTAAATGACCCTCTTTTTTACCTTTTTCAATTAATTGCTTC
TTAACATCTTCTAATGTTAATGTCGGATCAATTGTTTGTTTTTTAATTTTAACTGTGTTATC
AGACAT 
 

> dnaG-var1 
Function: protein coding sequence; chromosomal DNA primase/variant 1 (core genome, variable) 
Best match: dnaG-var1_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[34644:36443]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 201167 … 202967; Length: 1800 bp 
Sequence: 



CTACATGCGTTCTTTATTCTTAGCAACAATTTGCTGTAAATAGTATTTTTGTAATTCTACAT
CGCCAATCCTTGTAGCTTCCCTTAATTTATGATTCAATGACTCAATTGTTTCTTGTCCTTTT
TCATTAATAACATTGACATAATCATCAATTTCATTTTCATATGGTTCGTCA TTCAAATTAT
ATTGTTCTAAGCTAATTAGTGTTTCTCTCAACTCATTTGAATTAACATACTGCACAGCATC
ACTGATATTATATTGATCATTTTCCGCATAAAAATCATGTAAGACTTCGAA TACATATTTA
AAATGCTGATTTGTGAAGTTATCCTTATCAACACTTTCATAATAATTTAAA AATGTATCTT
TATCTCTCATTAAATGTTTTAAAAATGCTCGCTCCGCTTTTTCTTGACGGCTCAAATTGTCA
AATTGTGCCATACCAATTGGCTCAGGTTCAATATAACCGCCATACTCATCTTCTGGATAAT
AATTGGCTGGTGCTTGATTGAATTGTATTTCGTTAGCTAACTGCTCAGGACTAACATTGAA
AAATGGCGCAACATCATTTATAGCCTTTTGTTGCAAAATCGATGACTTCATAAGTGAAAT
GTCATGACTCAGTTCTTTCAAATAACGTTCATATGAAAGGTCATTATGTGCAATTTCATCT
TTTAATATACTTACTTTATAATGTGCAAATGACTTTTTGTCATTTTTTACA AAAGTAGTAA
ATGCGTCGTTGCCATACTTACCAATGTATTCATCCGGATCCATGCCAGATGGCAATTGTAT
AACAAATACATTTAGCCCTTGCTGTAACAAATTTTGACCTGTTTTAAGTGTTGCTTCACTA
CCCGCAAAATCCCCATCAAACATTAATGTTATATTTGATGTTAACTTTCGTATAAAAGTAA
TATGTTCATCTGACAACTGTGTCCCCATTGTTGCAACAACGTTTTTCAAGCCAGCAGTATC
AGATTTTATAACATCCATAAAACCTTCTAGTAATACGATTTCATCTAATTT TCTAATTGAT
TTACGCGCTTTATCTAAGTTGTATAACAACTTTCTTTTTTGAAAGATAGGTGTTTCAGGAC
TATTTAGGTATTTTGGTTCTTGACCGGTATATGTTCGACCTGAATATCCAACAATTCTTCCT
TGCGCATTTTTCAAAGGAAACATAATACGATTTCGAAATCTATCGTAATAA CTGAAATTTT
CTTCGTTACGTGATAATAATCCGGCTTCATATGCTAATTCAATATCGTAACCCTTTTTTTG
AAGAAAATCATGACAAAAATGTGAGCTATCGGGTGCAAAGCCAATGCCTCGCTCTTTAAT
AAGCGCATCTGTAAAACCACGTTCTTGTAAGTATGTTAATGCTTGTTCGCCTTCGACTGTC
TTTGTTAAAGCGTAATAATAAAATTCTTGTATTAACTCATGCATTTCAATC ATTTGTAAAT
CATCAGAAGCAATTTGAACATTTGAGTTAGATTGTGTTGCCTCAATATCTACAGCAACATT
AACTCTATCACCTAATTCTTTAACCGCTTCAACAAATGATATGTCTTTAATTTCTTGAGTA
AATTGAAAAACATTGCCACCTTTTTTACAACCAAAACAATGACAGATTTGT TTATCTTCAG
AAACTGTAAATGAAGGTGTCTTTTCATCATGAAAAGGACACAAACCTATAT AATTGCGTC
CTCTCTTTTCTAGTTTTACATATTCACTTACCAAGTCTAAAATGTCGGTTTTATCTTTTATT
TCATTAATGATCGATTGATCTATTCGCAA 
 

> ccpN 
Function: protein coding sequence; catabolite control protein N (core genome, constant) 
Best match: ccpN_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1645010:1645633:r]RC 
Position: 036-contig_189: 203856 … 204480; Length: 624 bp 
Sequence: 
CTATTCTTTATATAATGCTACTAATAACTTAGCTATTGTTGTTTTGGAAAT TCTTCCAATTA
CTTCATACTTTTGATTATCTTTTTTTCTTACAATTGGAATCGAATCAATTTCTTTTTCAATC
ATTCTATCTGCTGCGTATATGACTAATTCGCTTTCCTCTAAATAAGTGACATTAGGCATAC
GTGTCATATTTACACTAATAGGTACTGTATGAATATCTGCTCCAATCATTGAAGCTCTTAA
TAAATCTTTTCTTGAACACACACCAACAAAATCGTTATCTTCATTAATAAT AAATAATGTA
CTTACATCTTCTAAAAAAATTGTACAAATAGCGTCATAAACTGTTGTATTC TCTCTTAGCA
CAACAGGTTGAGACATATAGTCCTTAACCTCAAATTGTCGAAGTTTTTCATTAAAAAATTT
ACCTTTTGATTTACCTGAATAATAATATCCAACTCGGGGACGCGCTTCTAAAAAACCTGA
CATTGTTAATATCGCTAAATCTGGTCTGAGCGTTGCTCTTGTTAAATTCAACTTATCTGCT
ATTTGTTCACCAGTAATGGGTCCTTGAGTTTTAACAATTTCGATGATTCGTTCTTGTCTTTG
ACTGAGTTCTAT 
 

> glyS 
Function: protein coding sequence; glycyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: glyS_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[31405:32796:r] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 204814 … 206206; Length: 1392 bp 
Sequence: 
ATGGCAAAAGATATGGATACAATTGTTTCATTAGCAAAACACAGAGGTTTT GTGTTCCCT
GGTAGTGATATTTACGGTGGTTTATCAAACACATGGGATTATGGTCCTTTAGGTGTTGAAT



TAAAGAATAATGTTAAAAAAGCTTGGTGGCAAAAATTCATTACACAATCAC CGTTTAACG
TTGGTATCGACGCTGCAATCTTAATGAATCCAAAAGTATGGGAAGCTTCAGGACACTTAA
ACAACTTCAACGACCCAATGATTGATAATAAAGATAGTAAAATTCGATATC GCGCTGATA
AATTAATTGAAGATTATATGCAAGATGTTAAAGGTGATGAAAACTTCATTG CCGATGGTT
TAAGTTTTGAACAAATGAAAAAAATTATTGACGATGAAGGTATTGTTTGTC CTGTAAGTA
AAACTGCTAACTGGACTGAAATTCGCCAATTCAATTTAATGTTTAAAACAT TCCAAGGTG
TAACTGAAGATTCTACAAATGAAATTTTCTTACGTCCTGAAACAGCACAAG GTATTTTTGT
AAACTATAAAAACGTGCAACGTTCAATGCGTAAAAAATTACCATTTGGTAT CGGTCAAAT
TGGTAAATCATTCCGTAATGAAATCACTCCAGGTAATTTCATTTTCAGAACAAGAGAATT
TGAACAAATGGAACTTGAATTCTTCTGTAAACCTGGAGAAGAAATCGAATGGCAAAATTA
TTGGAAAACTTTTGCAAGTGACTGGTTAACAAGCTTAAATATGAGCAGTGAAAATATGCG
TTTACGTGATCATGATGAAGATGAATTATCTCATTACTCAAATGCAACAAC TGATATTGA
ATATAAATTCCCATTTGGTTGGGGTGAGTTATGGGGTATCGCAAGTCGTACAGACTTCGA
CTTACGTAAACATGCTGAACACTCTGGTGAAGATTTCAGATACCATGATCCAGAAACGAA
CGAAAAATATATTCCATATTGTATCGAGCCATCACTTGGTGCAGATCGTGTAACATTAGC
TTTCTTATGTGATGCATATGATGAAGAAGGCGTTGAAGGTAGTAAAGATGCACGTACAGT
TTTACACTTCCATCCTGCATTAGCACCATATAAAGCAGCGATTTTACCTTTAAGTAAGAAA
TTATCTGGCGAAGCGATTAAGATTTTTGAGCAATTAAGTTCTAAATTCTCAATCGATTTCG
ATGAATCACAATCTATCGGTAAAAGATACCGTCGTCAAGATGAAATCGGTACACCTTATT
GTGTAACATTCGACTTTGATTCATTAGAAGATAATCAAGTTACAGTACGTGACAGAGATT
CAATGGAACAAGTTCGTATGCCAATCTCAGAGTTAGAAGCTTTCTTAACTGAAAAAACAA
AATTCTAA 
 

> tx_glyS 
Function: ter ho-independent terminator 
Best match: tx_glyS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1647392:1647453] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 206238 … 206300; Length: 62 bp 
Sequence: 
TATAATTTATAAAAAGAGATACTGGTTAGTAAAATTGCCAGTATCTCTTTT CTATTCGAAA
A 
 

> txbi_recO 
Function: ter bidirectional rho-independent terminator of recO 
Best match: txbi_recO_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1647439:1647509:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 206285 … 206356; Length: 71 bp 
Sequence: 
TTTTCTATTCGAAAAAGGTATTCAAATAAACACATCTATGTGGCTACTTGA ATACCTTTTA
TTATTTTATG 
 

> recO 
Function: protein coding sequence; DNA repair protein O (core genome, variable) 
Best match: recO_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[30502:31254]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 206356 … 207109; Length: 753 bp 
Sequence: 
TTATTGTTCCAATCTTTTTAATTGGTTGATTAGTTTCTGACTTTTAAAAAA CATACCTGCAT
ATTCACGATATAACATTAAAATGATATCTGACATTTCATCAATAATTTCTT GATGGATATT
CAATGAATTCATTTTATCTATTGGTAATTTTTGTAATACATCTAATAAATA TAGTGTTTTAT
TCGATAATATAACTGCATGTACATCTTTAGAAGCCTCTTGCCTTGAAATCGCACCGTCAAA
CTTAAAACTATAACCTATTAAATCTGCTTGTGTGTCATTACCACTCACAGCACAGCGATTA
AATGATGCAGTAAAACCAAATCGTTTCATACACTTTAACATAACTACGACT GACATTAAC
TGTGCAGATGTACCTGATTCTATTTTTTCAAGAACAAATTGTAATAATTGA TAGTTATATG
GTGCAATGTCACCTTCATCCATTGAGCGCTCAATAGTTTCAGCTGCCAGAGAGGCATAAC
TGCTTACGTAAAGGTCCATTTGTAATTTATAATGTTGACTAATAACATCTA CAGAATTTAA
CGTTCCCATACCTCGCCACTGATTGTAAATAAACAAACCATAAACAAACAA TTGCGTTTG



CGCTTGTAAACCCGTCTTAACTTTTTTAGCACGCCTTGCCATAAGTGGTACTTTTGCACCA
TGCTCATTTAAAATCGTGATAATTTTATCAGATTCACCATAATCAACTGCTTTGATGATAA
TCCCTTTTTGGCGCATTAACAA 
 

> era 
Function: protein coding sequence; GTP-binding protein (core genome, constant) 
Best match: era_CC008_TCH1516_CP000730.1[1679178:1680077:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 207130 … 208030; Length: 900 bp 
Sequence: 
TTAATCTTGGTCTTCAACATAACCAATTTGGCGAATAAAGTTAACTTTGTTTCGCCAGTCT
CTTTGAACTTTGACCCATAATTCTAAGTAAACTTTAGAGCCTAGAAGCATTTCTATATCAC
GTCTCGCACGTTTTCCTACTTCTTTTAACTTTTTACCGCCTTTTCCAATGACAATTCCTTTTT
GCGAATCTCTTTCAACATATATAGTTGCTTCGATATGAACACGATCTTCGCTTTCTTTAAC
CATACGGTCCACATTAACACCAATCGCATGAGGGATTTCTTCACTTGTAAGATGAAGGAT
TTTTTCACGAATGATTTCACCCACTACAAATTGTTCAGGATGGTCTGAAATTTGATCATCT
GGATAATATTTAGGTCCTTCGGGTAAATACGTCTTTAAAACATCAATAAAA TGATCGACA
TTTAGCCCTTCTAATGCTGAAATAGGTACAATCTCTGTAAAGTCCATATAACTTTGATATT
CTTCAATCTTTGGCATTAATTCATCTGGATGCACTAAATCTATTTTATTTAATACTAAAAA
TACTGGTGTCTTAACATTTTTCAACATTTCTATAATATATTCATCGCCTCGTCCAATTTCCT
CATTGGCATTAACCATAAACATGATTGCATCTATCTCAGATAATGTATTTTTAGCGACTTT
CATCATATAGTCACCTAATTTGTGTTTAGGTTTATGAATACCTGGCGTATCAATGAATATA
ATTTGCGCGTCATCTCTTGTCATAACACCTTGAATTTTATTTCTAGTTGTTTGAGCTTTATC
GGACATGATTGCTATTTTATGGCCGATCACTCTATTAACAAATGTTGACTTTCCTACATTT
GGTCTACCTATAATTGAAACAAATCCTGATTTATGTTCTGTCAT 
 

> cdd 
Function: protein coding sequence; cytidine deaminase (core genome, constant) 
Best match: cdd_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1582690:1583094:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 208030 … 208435; Length: 405 bp 
Sequence: 
TTATTCTAAATCCTTTCCTGAAAATCCAAATGGTAGTAACTCTGCGACTGTCATCATAACC
ATATCTCCTTTATGATTTGTCATATACACAGGCATATCATCATCACATAATTCCTTCAAAA
CTTGACGACATGCACCACAAGGTGATGACGGTTTATCTGCATCTACGGTTACAGTTATTG
ATTCAAAATCACCTGGTCTGTATCCTTGAGAAATTGCCGATACCAAACTAGCTCGTTCAG
CACATATCGATAATGGATAAGAAGCATTTTCTACATTGGTACCATAAAAAG TTCTACCGT
CTTTCGTTTTTAAATAAGCCCCTACTTTAAATTGACTGTATGGCGAATATGATTCTTGTTGT
GCTTTTCTAACTTCTTGAAAATAATGAGGTTGATAACTCAT 
 

> dgkA 
Function: protein coding sequence; diacylglycerol kinase (core genome, constant) 
Best match: dgkA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1583105:1583449:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 208445 … 208790; Length: 345 bp 
Sequence: 
CTAAAATAACGCTATAAAATGTGGTAAAAATACTATTAAACCTATAATAAA TGCTAATAT
TGAAACTATAAGTACACTAAAAGCCGCAATATCTTTAGCGTATTTAGCTAA ATCATGATA
TTCAACGGTCACTAAATCGACAACATATTCAATAGCAGTGTTTAAAGCTTCAACAGTGAG
AACTAATGCAATAGCAATGAGTATAAATATCCACTCAATCCGATTAATATT TAGTACGAG
ACCAAAGACAATAGCAACAATCATTGCAAACACATGTAAAAGAAATTTATA GTCTTTTTG
AATTAAGATTTTCAGCCCATCAAGTGCATATTTAAACCTTTTCAT 
 

> phoH 
Function: protein coding sequence; phosphate starvation-induced protein (core genome, constant) 
Best match: phoH_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1681233:1682153:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 209260 … 210181; Length: 921 bp 
Sequence: 



TTAATTCTCTCCTTCATAATGTTCAATGATCTTACTTACCAATGGATGTCTTACTACATCGC
TCTGATCTAATTTCAATATACTTATACCTTTAACGTTGTGTAACCTACTGACCGCTTCCTTA
AGTCCACTTTTAACACCTTTAGGTAAATCGATTTGAGTTTGGTCACCAGTAACTACCATTT
TTGAGCCAAAACCTAGTCTTGTTAAAAACATTTTCATTTGCGCATGTGTCGTATTCTGCGC
CTCATCAAGAATTACAAATGCATCTTCTAATGTTCGTCCGCGCATATATGCAAGTGGCGCT
ATTTCGATAATGCCTCTTTCAATAAATCGCTCTGTTTGTTCACGCCCAAGAACAGTATATA
GACCATCATATAAAGGTCTTAAATATGGATCTACCTTTTCTTTCAAATCTCCTGGTAAAAA
TCCAAGTGACTCTCCTGCTTCAACAGCAGGTCTTGTTAATACAATACGTTTAACAGCACCT
TTACGGAGTTGCTTTGCTGCATAAACTACAGCTAAGAATGTCTTACCTGTACCAGCAGGA
CCTATACCAAATACTAAATCATTATTTTTCATGGCATTAACATATATACGT TGCCCCATCG
TTTTCGCACGAATCGTCTTACCAAATGCATCTTTAGTTATCTCTTCATCATATAAATCTAA
CAGATGTTGAATTGTGTTATTATGCGCCATTTTAATAGCTGCTTCAACATCTTTAATTGTA
ATATTATTACCTAAATCAATAACCTTCAGCAAATTGATTAATACTGATTCC GCTTTTTCTA
CGTTTTCTATTTTTGTACCTTTAACGGCAACTTCTTGTCCTCTTGCATGGATGACAACATCG
AAACTCTCTTCAATTGCTTTTAAATGTTCATCATTATTTCCAATTAAAGCT TGAGATTGGTT
CAT 
 

> rpsU 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S21 (core genome, constant) 
Best match: rpsU_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1654314:1654490:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 213160 … 213337; Length: 177 bp 
Sequence: 
TTATTTGAATTTACGTTTACGTGCAGCTTCTGATTTCTTTTTACGTTTTACGCTTGGTTTTTC
GTAAAATTCACGTTTACGTACTTCTTGGATTGTTCCACTTTTAGAAACTGAACGTTTAAAT
CTACGTAACGCATCTTCAAGTGATTCATTTTTACGTACTACTGTTTTAGACAT 
 

> prmA 
Function: protein coding sequence; ribosomal protein L11 methyltransferase (core genome, constant) 
Best match: prmA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1687709:1688647:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 215736 … 216675; Length: 939 bp 
Sequence: 
TTATTCACTCACTTTCTGGCCAACAAGACAAACCCAACCATTGTCATGTTGTTCTGAAATA
ATTTTAAAACCTACACGCTCCATATGTGACTGTATACCTTCATACTTCTCTTTTATAATACC
AGAAGTAATAAAATAACCGCCTTCATTTAGAGTATTATAAGCATCTTCAAT CATTTCATCA
ATAATATGCGCTAAAATATTTGCTATTACAATATCAAATTTTTCTGTTTCG TCTTTCAATA
AGTTACCTGGAACAGCTTCAATTAACGTTTCACAATGATTTCTTCTGAAGTTTTCTTTAGC
TACACTCACTGCCATTTCATCAATATCCAACGCTTTAATACGTTTTACACCGATTAGATGA
CTTGCAATACTTAATATACCTGAGCCAGTACCAACATCAATTACTGAATGCTGTGGCAAT
ACATATGTTTCTATTGCCTTCAAACACATACTTGTAGTCGGATGATCGCCTGTTCCAAAAG
CCATACCTGGGTCGAGCTCAATGCAAAGCTCTTCATCCGCTTCTTTAGCATATGTTTCCCA
ACTAGGAACTATTGTGAACTTCTTCGACGCTCGGAATGGATGGAAATAGTTTTTCCATTCA
TTTTCCCAATCCGTCTCTGCAATAATTTGCTCACTGAATTGAATGTTATGTTGATCAAGTT
CATCTAAATTTAATAACTCATCTTTAATTTGCTGTCGCAACTTATCATCATAAGTCATTTC
ATTAAAATAGGCTTTCAATCTTACTCCCTTATCTGGATAATCCTCTTTTTTCAAAGCGTAA
ATTTCACCGTATTTATCTTCTGGTTGGTTAATTAAATCATCTGAATCTTCTATCACGACACC
ATTTGATCCATGATTTTCAAGTATATTGGTAGCCAATTCTACTGCTTCATGATTAATAATA
ATTGAAAGCTCTGTCCAGTTCAT 
 

> dnaJ 
Function: protein coding sequence; chaperone (core genome, variable) 
Best match: dnaJ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1657832:1658971:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 216678 … 217818; Length: 1140 bp 
Sequence: 



TTATTCTCCCTTAAAGAATCTTTTTGCTCTATCTTTAAAATTCGAAGGTTGTTCATTAATTT
CTTCACCATTTAATTGGGCAAATTCTTTCATTAGTTCTTTTTGTCTATCTGTTAATTTAGTA
GGCGTTACTACTTTAATATCAACATATAAATCTCCGTATCCATAGCCATGAACATTTTTTA
TACCCTTTTCTTTTAAGCGGAATTGCTTACCTGTTTGTGTACCAGCAGGGATTGTTAACAT
AACTTCATTATTTAATGTTGGTATTTTTATTTCATCGCCTAAAGCTGCTTGTGGGAAGCTA
ACATTTAATTTGTAATAAATATCATCACCATCACGTTTAAATGTTTCAGAT GGTTTAACTC
TAAATACTACGTATAAATCACCAGCAGGTCCTCCATTCACGCCTGGAGAGCCTTCACCAG
CTAATCTAATTTGTTGTTCATTGTCGACACCTTCAGGTACTTTCACTTCTAATTTAACTGTT
TTATTTTCAGTACCTTTTCCGTGACATGTTGGACAAGCTTCTTCAAATTCTTGACCACTTCC
ATTACATTTAGGACAAACTTGTTCAGTACGAACTCTACCTAAAATTGTGTTTTGTTCTACA
GCTACATGACCAGCGCCATTACAGTAACTACAAGTCTTTTTACTTGTTCCAGGCTTTGCAC
CATCACCATGACATGTTTCGCATGTTACATCTTTACGGATTGAAATTTCTTTTGTTGTACC
AAATACCGCTTCTTCAAATGTTAATGTCATTGTATACTGAAGATCATCACCTTTTTGCGGT
GCATTTGGATCTCTTTGTCTGCCGCCACCGAAGAAAGAGCTAAAGATATCTTCAAAACCG
CCGCCACCGAAGCCACTAAAACCGCCAAAGTCAGAGCCATTGAATCCTTGTCCACCAAAA
CCTTGTGGACCATCATGTCCAAATTGATCATAGCTTGCGCGTTTATTATCATCACTTAAAA
CTTCATAGGCTTCAGAAATTTCTTTAAACTTTTCATCTGCACCTTCTTCTTTGTTAATATCT
GGATGATATTTTTTCGAAAGCTTTCGATACGCTTTTTTGATTTCATCTTTTGAAGCATCTTT
ACTAATGCCTAAAACTTCATAATAGTCTCTTTTGGCCAC 
 

> dnaK 
Function: protein coding sequence; chaperone (core genome, constant) 
Best match: dnaK_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[17825:19657]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 217953 … 219786; Length: 1833 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTGTCGTCGTCTTTTACTTCTTTAAATTCAGCATCTTCTACAGTACTATCGTTGTT
TTGACCAGCATTTGCACCTTGTGCTTGTTGTTGCTGTTGAGCCGCTTGCTCATATACTTTTG
CTGATAATTCTTGAATCACTTTTTCAAGTTCTTCTTTTTTAGATTTAATATCTTCTATATCTT
GACCTTCTAAAGCAGTTTTAAGAGCGTCTTTTTTCTCTTCAGCAGATTTTTTATCTTCTTCA
CCAATATTTTCGCCTAAATCAGTTAAAGTTTTTTCAACTTGGAATACTAGACTGTCAGCTT
CGTTTCTTAAGTCTACTTCTTCACGACGTTTTTTATCTGCTTCAGCGTTAACTTCAGCATCT
TTTACCATACGGTCGATTTCTTCGTCTGATAATGAAGAACTTGATTGAATTGTAATTCTTT
GTTCTTTATTTGTACCTAAGTCTTTTGCAGTTACATTTACAATACCGTTTTTATCGATATCA
AACGTTACTTCAATTTGAGGTTTACCACGTTCAGCTGGTGGAATATCAGTCAATTGGAATC
TACCAAGTGTTTTATTATCCGCAGCCATTGGACGTTCACCTTGTAATACGTGTACATCTAC
TGATGGTTGATTATCTACTGCTGTTGAATAGATTTGAGATTTAGATGTAGGAATCGTAGTG
TTACGTTCAATTAACGTATTCATACGTCCACCTAAAATTTCAATACCTAAA GATAGTGGTG
TTACGTCTAATAATACTACGTCTTTAACGTCACCTGTGATAACGCCACCTTGGATTGCAGC
TCCCATTGCCACTACTTCGTCCGGGTTTACACCTTTGTTAGGTTCTTTACCGATTTCTTTTT
TGACAGCTTCTTGTACTGCTGGAATACGAGTTGATCCACCAACTAAGATAACTTCATCGA
TATCTGAGTTTGTTAAGCCAGCGTCTTTCATTGCTTGGCGTGTAGGTTCCATTGTTCTTCTA
ATTAATGAATCTGATAATTCTTCAAATTTAGAACGAGTTAAGTTTACTTCT AAGTGTAATG
GACCGTTTTCACCAGCTGAGATAAATGGTAATGAGATTTGAGTTTGTGATACACCTGATA
AGTCTTTTTTAGCTTTTTCAGCAGCATCTTTCAAACGTTGTAATGCCATTTTATCTTGAGAT
AAGTCTACGCCATTTTCTTTTTTGAATTCTGCAACTAGGTAGTCAATAATTACTTGGTCAA
AATCATCACCGCCAAGTTTGTTGTCACCGGCTGTTGATAGTACTTCGAATACACCGTCACC
TAATTCTAGGATAGATACGTCAAATGTACCGCCACCTAAGTCAAAAACAAGAACTTTTTC
ATCTTTATCAGTTTTATCTAAACCATATGCTAATGCTGCAGCTGTTGGTTCATTAATGATA
CGCTCAACTTCTAAACCAGCAATTTTACCAGCATCTTTAGTTGCTTGACGTTCAGCATCGT
TAAAGTATGCAGGTACTGTAATTACAGCTTTGTCAACTTTCTCACCTAAATAGCTTTCAGC
TGTATTTTTTAAGTTTTGTAAAATCATAGCTGAGATTTCTTGTGGTGTGTATGATTTACCTT
CAATATCTACTTTATAATCAGTACCCATATGACGTTTAATAGATTGAACAG TGTTTGGGTT
TGTAATAGCTTGACGTTTAGCTACTTCACCAACTTGAGTTTCTCCATTTTTGAAAGCTACA
ACAGATGGTGTTGTACGTGAACCTTCAGGGTTTTGAATTACTTTTGGCTCATCGCCTTCTA
ATACTGTTACACATGAATTTGTTGTACCTAAGTCTATACCAATAATTTTAC TCAT 
 



> grpE 
Function: protein coding sequence; DnaK cofactor (core genome, constant) 
Best match: grpE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1661008:1661634:r]RC 
Position: 036-contig_189: 219854 … 220481; Length: 627 bp 
Sequence: 
TTATTGGTTTACTTTGACCATTGATGGTCTTAATACTCTATCTTTAAGCTTGTATCCTTTTT
GTAGTTCTTGAGTGATTTCGCCAGATTCAAAATCAGGGTTATCATCTTGAACTACAGCTTG
GTGAATATTTGGATCAAATGCTTCACCTTCAGTTTTAATAACTTCAAGACCATTATCTTTT
AGTGCGTTAATCAAACTTTCATGCATCATTTGTACACCTTTTTGAAGAGATTTAAAAGTCT
CATCATCACCTTCAATTTGAAGTGCACGTTCTATATTGTCTATTGCTGGTAAAATATCTGT
TAACACACGTTGTGCTTGATATGTTTTATTTATTTCATTTTCTTTTTGAATTCTACGCTTAT
AATTTTCAAACTCAGCGTAGAGCCTTAAATATTTCTCTTCGTTTTCATCTGCTAATTGTTGA
AGTTCATTAATTTTTTGATCTTTTGGATCTATTTCTTCAATAACATTCTCGTCAGACGTTTC
TTCTATTGCTTCATCTTGTAAATGACCTTTACTTTCTTCAGCTTGTTCAACTGAATCATCAA
TATTTTGTTTGACGTTTGTTTCTTCAACTGTTGATTCAGTGTTTTTTTCAACTGATTCGTCTT
TATTTGTCAT 
 

> hrcA 
Function: protein coding sequence; heat-inducible transcription repressor (core genome, constant) 
Best match: hrcA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1661666:1662643:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 220512 … 221490; Length: 978 bp 
Sequence: 
TTACCAAATTCTATTTAATAATTGAATGACATTTTGATAATGCATAGCTGT AGGTCCAATC
ACAGCGATTTGACCTTTTAACGTTTCATCAAAATGATATTGACTTGTTACAATTGAAATAT
CACTTAAGCTGTCATCAATTTCATTACCAATTTTTACATTAATATTTGGTGAAGATATATC
TTGTAATAATTCTGCAATTCTATTTGATTCTATATATTGTAGAATGGGCTGAATTGAAGAT
ACATTACTTTCATTCAATGCATCAATAAGTTTAACCTTTCCACCCATATAA ATGCTATTAC
TTTGATTAGAAATATGATTATTCATCGTATTTAACAATTTATTGATAAATA TTTCTTCCTGC
TCTGATTGAACAAAAGAGACAATATCATCTTGTAAATTCTGATTAAACTCA GTTAGTTTGT
TTGTAACAAAATTTGATATTGTATTTAGTTTGTCATTATTAAACGGTATGT CTGAAGCAAG
ATGTACATGCTCAACATGACCTGATGAAAATACGATAACCATTATAACTAA ATTAGGATT
AGCACGAATCAAGTGTACATTATTGATAATATCTTGTTTATGATTAGGATGAACAACTAA
AGTTGTATATTGAGATATATTTGATAATTCATCTGCAAAATATGTCAATGC TGATGATACA
TCATATTGATTCTCAACTAACAATTGATTTAATCGTCTTAATTTATTTGTT TTTTGATGAGA
TGTTTGTTCAAGTAAACGATTGACATAATACCTAAAACCTAATTGTGATGGCGAACGCCC
TGAAGAACTATGTGTCTTTTCGATATAGTTTAAATCTTCAAGCTGTTTCATCTCATTTCTAA
TTGTAGCAGGACTAACATTCAAGTTATGTCGCTCAATTAGTGTTTTAGAACCAACGGGTT
GTCCAAAATCAACATAATCCTCAACAATTGCGTTTAATATACTCAATTGCCTATCTGTAAT
CAT 
 

> hemN 
Function: protein coding sequence; oxygen-independent coproporphyrinogen III oxidase (core 
genome, variable) 
Best match: hemN_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1662744:1663901:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 221590 … 222748; Length: 1158 bp 
Sequence: 
TTAATCATTTATTAGGAAAGCTTCAAAAACCTCATTACCTATGACTTTCCCTCGCTTTGTT
AGTGCAATCGCATCGTTCTTTTCTACAATTAATTCCTTCTCTTTTAAATTATTTATTGTTTG
ACCAAAGACACTTTCAATAGATTGGTCAAACTTCTTTTTGAACCTACTACTACTCACACCT
TCATTTAAACGCAAACCAAGAAACATTTCTTCTTCCATTCTCTCAGTCAAAGAAGGTTTAT
TTGATACTAAAATTGCTTTACTTTCTTTATTTATAGCTTTGATATAATGAT TCACTGGATTG
ATATTCGTATAACGCACACCATCTACATAACCACTTGCACCTGCTCCAAATCCATAATATT
CCTCATTAAACCAGTAAACCTTATTATGTTCTGATTCATGGCCATCTAATGCAAAATTAGA



TATTTCGTATTGATGGAAAGGAGATTGTTCTATCTTAGACATCAGCAACTGATACATGTCA
GCACCTAAATCCTCATTAGGAAGTTTAAGCAACCCTTTTCTATACATATTATAAAATTGGG
TTTTAGGTTCAAGTATTAAGCCGTAACTCGAAATATGTTGAATATCCATATCTAAAGCTAG
ATCTAAACTTTGTTCAAAATCTTCAATCGTCTGTTTCGGTAAATGATACATTAAATCTAAA
CTGATTGATTTAATACCTGCGTTTTTAGCATTTAACACCGAAGTGTAAATATCTTCAGTAT
TGTGCGTTCTACCTAAAACAGACAATAACTCCGGCTTGAATGTTTGAACGCCCATTGAAA
TTCTGTTTACTCCATATTTTTCTAATAGTTGGACTTTCTCTTTAGTTAACTCATCAGGATTT
GCTTCAAATGTATACTCGCCTGTGATTGTAAACGTATCACGTATTGCTTTAAGTAATCTTT
CCAACTGATTAATAGAAAGGGCCGTTGGTGTGCCGCCACCTACATACATGGTCTTTAAGT
TCCTATATTTTGCTGTAGACATTTCTGTTATTAGTGCATCTAAGTACTCATCTACAGGTTG
ATTCTGTATAAAATATTTATTGAAATCACAATATGTACATATTCTTACACA AAATGGAATA
TGTATATATGCACTTTGTACCGTCATTTTAATGCCCCGCTTCTCAGACTGTTTATCCAA 
 

> STAR 
Function:  Staphylococcus aureus repeat element 
Best match: STAR_CC001_MSSA476_BX571857.1[1643721:1643947] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 222857 … 223084; Length: 227 bp 
Sequence: 
GGGAGTGAGATAGAAATAATAAAGAACCACTAATGATTTATTATGTAGTGG CTCTTACAC
ATTAGCCAGATGTAATATGTCCATAAAAATAAAATTACATGAGTAAAACTC ATGCATAAG
GGAGTGGGACAGAAATGATATTTTCGCAAAATTTATTTCGTTGTCCCACCCCAACTTGCAT
TGCCTGTAGAATTTCTTTTCGAAATTCTCTATGTTGGGGCCCCACC 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1841748:1841853:r] 
Position: 036-contig_189: 223047 … 223077; Length: 30 bp 
Sequence: 
AATTTCTTTTCGAAATTCTCTATGTTGGGG 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC008_COL_CP000046.1[1182242:1182414]RC 
Position: 036-contig_189: 223084 … 223114; Length: 30 bp 
Sequence: 
CCAACTTGCACATTATTGTAAGCTGACTTT 
 

> lepA 
Function: protein coding sequence; elongation factor 4 (core genome, variable) 
Best match: lepA_CC001_MSSA476_BX571857.1[1644144:1645967:r]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 223337 … 225161; Length: 1824 bp 
Sequence: 
TTATTCGTCATCCATTTTCAATACAGCCAAGAAAGCATCCTGTGGAATTTCAACATTACCA
ACTGCTTTCATCTTAGCTTTACCTGCTTTTTGTTTTTCAAGTAATTTACGTTTACGGCTTAT
GTCACCGCCATAACATTTAGCTAAAACGTTTTTACCCATTGATTTAATATTTGTACGCGCT
ACAATTTTTTGTCCTATTGCAGCCTGTACAGGTACTTCAAATTGCTGTCTTGGAATTAACG
TTTTAAGTTTTTCAACTAATGCTTTACCACGTTCATATGCAAAATCTCTATGAACTATGAA
GCTTAGCGCATCCACTTTATCACCGTTTAATAAAATATCCATCTTAACTAAATTACTTTCT
TTATTTTCGATGAATTCATAATCAAATGATGCATATCCTTTAGTATTAGAT TTAAGTTGAT
CGAAGAAATCAAATACAACTTCAGCTAAAGGTAATTCATAAACAATATTTA CACGAATAT
CATCTAAATAGTCCATATTTATAAATTGTCCACGTTTACGTTGACATAATT CCATTACTGC
ACCTACATAGTCATTTGGAACCATCATAGTTGCACGAACATATGGCTCAAATATTTTATCA
ATTTTATCACGATCTGGCATTTGTGCTGGGTTATCAACCGTCACTTCTGAACCGTCCCTTA
AAATACATTGATAAATTACAGATGGTGCTGTTGCAATTAATTCAATGCCAA ATTCTCTTTC
AATTCTTTCTTGAATTATTTCCATGTGTAACATACCTAAGAAACCAGTTCTATAACCAAAA



CCTAATGCTTGTGACGATTCAGGCTCAAATTCTAATGATGCATCATTCAATTGTAATTTTT
CTAATGCTTCTCTTAAATCATTATAATTTTTGTTATCTATTGGGAACAGTCCGCAATATAC
CATTGGATTCATTTTCTTATAACCTTGCAATGGTTCTGATGCAGGTCTACTAGCTAATGTG
ATGGTGTCACCAACCCTAGAATCATCAACATTTTTAATACTTGCAATAATA TAACCAACA
TCACCAACTGTTAATTCATCAACTGGAAGCTGCTTAGGTGTATTAATTCCAACTTCTGTTA
CTTCGAACTCTTTACCAGTCGCCATCATTCGAATTTTATCTCCGGCTTTAACAACACCGTC
TACAATTCTTATCGATGAAATTACCCCTCTATATGGATCATACTCAGAATCAAATATTAAC
GCTTTTAGTGGTGCTTCTGGGTCGCCATCTGGAGCTGGCACAACTTCAACTATTTTCTCTA
GTATCTCTTCAATTCCAATGTTAGATTTAGCACTTGCTAAAACAACATCGTCTTGGTCTAA
ACCTATCATATCTTCAATTTCTTGTTTCACGCGTTCAGGTTCTGCAGCAGGTAAATCAATT
TTGTTAATAACAGGCAATAACTCTAACTCATTATCTAATGCTAAATAAACA TTTGCTAATG
TTTGTGCTTCGATACCTTGAGCCGCATCTACTACTAAAATCGCGCCCTCACAAGCTGCCAA
AGAACGTGACACTTCATATGTAAAATCGACGTGTCCAGGCGTATCGATTAAATGGAATGT
ATAAGTATTTCCATCTTTAGCTTCGTACTTTAAACGAACTGCGTTTAATTTGATTGTAATA
CCACGTTCTCTTTCTAAATCCATTGAATCTAGTAACTGATCTTGCATATCTCTTGTTTCAAC
TGATTTGGTATTTTCTAAAATTCTATCAGCCAATGTAGATTTTCCGTGGTCAATATGTGCT
ATAATCGAGAAATTCCTTATATTCTCTCTTCTTTTTAAGCGTTGCTCATTATCCAT 
 

> rpsT 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S20 (core genome, constant) 
Best match: rpsT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1666661:1666912] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 225522 … 225774; Length: 252 bp 
Sequence: 
ATGGCAAATATCAAATCTGCAATTAAACGTGTAAAAACAACTGAAAAAGCT GAAGCACG
CAACATTTCACAAAAGAGTGCAATGCGTACAGCAGTTAAAAACGCTAAAAC AGCTGTTTC
AAATAACGCTGATAATAAAAATGAATTAGTAAGCTTAGCAGTTAAGTTAGT AGACAAAG
CTGCTCAAAGTAATTTAATACATTCAAACAAAGCTGACCGTATTAAATCAC AATTAATGA
CTGCAAATAAATAA 
 

> holA 
Function: protein coding sequence; DNA polymerase III/delta subunit (core genome, constant) 
Best match: holA_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[10818:11792]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 225818 … 226793; Length: 975 bp 
Sequence: 
TTATAAAGATAGAATGAATAATTCCAGTATTAACTGTTTATCCATATATGA TGATTTAAGT
TTATAATCAGTTTCCGCACAAGCATCTATAATATTCAATAATTCATCAAGT TGATAATGTC
TTACTTGTCCTAACGCTAATTTTACTCTGTATGGATGTACGCCTATTGTTTTAGCAATTTGC
TGTCCACTATATCCTTTTTGACTCAAAATCTTACATTGATAAAATAATCGGTAATTACTTG
TGATTAGTGCAAGTAATTTAATAGGTTCTTCTTTCATAGTTATTAAATCTT TTACTAAATG
AATTGCTTGTTCTTTCTTTCTTTTCTGAATGTATTCAGTCAGTAAAAATACATTTTGCTCTA
AACTTCTATTAATAATTTGGTTAACATCCTGCTTATTAATTGTTAGTCTAT CGCCTAAAAA
TAAAATCAACTTTTCTATCTCTTGTGAGACAATATTAAAGTTAATACCTGT CAACTCAATA
AATAAATCTAATGCATCTCTTTTGATATCTTTGAAATTCTCATTTAATTTA CTTTGAATCCA
TTTTTTTATTTCTTCTTCAGACATTTGCTCTATTTTTTTAAGCCTTGCATGCTTTTTTAGAGT
TTTAGTTAACTTTTTTCTTTCATCAAGTTTATTTTGATATATCTCAAAGAC AATCAAATTTT
CGCCATCATATTTTTCAATAAATTCTATTAATTGATTTACATTATGAGCCA TATCTTTTGGC
GCTTTTTCACCTGTAAATATATATGCATTTTTAACCAAAATTGCTTTTTTA TCTGAAAAGA
AAGGCAATGTTAATGTTTCTTCAACAATTGGTGCAATCTCTGTTTCGTATAAATTATATTT
CACAAAGTTAAAGTCATCTCTATCACTTTTCAAAAATTGTGATATAATTTC TGCACTTTGT
TTTTCAACCAATTCAGGCACATCTCCATAAATAGCTACAATATTGTCGCTCAT 
 

> comEC 
Function: protein coding sequence; DNA internalization-related competence protein (core genome, 
constant) 
Best match: comEC_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[8560:10761]RC (completely identical) 



Position: 036-contig_189: 226849 … 229051; Length: 2202 bp 
Sequence: 
CTATAAACCACTTGCATTTCCATAAGAGTTTGAATCAACTTTTAAATTATC ATCTAAGTCA
ATTGTAACTTGACCGTTTTGTTGACTATTGTAAATGCGACTGCGAATCCTTTGCAATCGTT
TAACAACTTCTATATTAGGAAGATGATACATATTGTTCTTCCCAGAAGAAA TCAAACTTA
TTTTAGGCTTAATCATCTCTATAAATTCTTTAGAACTACTTGTCTTGCTCCCATGATGACCT
ACTTTTAAAATATCAATCTCCGGCAAGTTATATTTTTTTAGTAGTAAAGAT TCATTATTTTT
ACTAGCATCGCCCATTAATAAAACTTTTTTATTTTGATATGTAATCATAGT AATAATCGAA
TACTCATTTTTATCTCGGCTATTTGGAATAAAACTATCAAAAAATAGAAAA CTACTATCTC
CAAGTTTAAAACTACTAACTTGTCTTACATCTATAAGTTTAATGTTGTACT TATGGCTTAA
TTTCGATAATAACATCAATGTATTACTACTATATCCCTTATTGTATATCAC TATATGTTTAA
TTTTAATATGACTAATAATATATTCCACTTCACCAATATGGTCATTGTGTGGATGTGTTAA
AATTAGATACTCTAATTCATTTATCCCTCTTTCATTTAGCGTTGGTAAAATATGATATTTA
GAAATTGAATAACTAGGTTGTTTAGTATCATCAATCACTTTCCCACCTGTATCAATCAAGA
CATTTTGGTTCTTACCGCCTTCATATAAAATACTGTCTCCCTGCCCCACATTTAACATTGTA
ATTTTGTGATGTGAATTTGTTGGAAACGTTATTAATAATGTCAGAATAATT ATAGTCCAAA
ACGTAACCAATATATATTTACGTTTAGCCAATAACCAAAATATGTAATAAA CAGAAATTA
TAAATATTATAAATATCCAATCATTAAAATTGGGAACAGAAAAATGTGATT GCTTAATTC
TTGTGAATAGGTCTAGTAACCAGTCATGAAAATTAAAACTTAGGTCAACCA AGTAATTTA
GCGGCGTTAATCCCACAATAAAATGACTTGTAATAAAGAATAAAATAGATA GCGGAAAC
AATATAATCGAATAGTACGGTACAAAAATCAAATTAGATAAAAATCCCACC CATTGAAGT
TGATGAAAGTTTGGAATGGCAACGATAAATGAAGCTAATTGTGCAATAAAC GTAATTATG
AATAATGATTGTAACTTTGACAATTGCTGTAAAAAAGGAAAAAGTAGCATA ATAAAAAA
TGAAATGATGAATGAAAATTGAAATCCAATATCATAAACAACTAGTGGATT TAAAATAA
ACATAATTATAAATGCAAATGCTAATAGCTGAATACCCTTTATTTTAATTT GCTTAGTAAT
AAGCAGTACAAGAGTTGTCATTATTATAGCTCTTACAGCACTAGGTGCATAATTTGTGTAT
TGAGCAAATAAAGCTAATACAATGATTGTAATTCCTTTAATGACAAATAAA GGTAAATTT
AATCGTTTTAAAGGTTTGTAAATTAAGAATACAATTGCAGCTATATGCGAG CCACTAACT
GCCAGCAAATGATATATACCTATCTCTTTAACACGTTCCTTAAATTGCTCATTAATTTCTTT
TACGTCACCAGTAATCAATGCCATAATACGATCCGGAAACTTAATACCCGAATCATAAAT
TCGATTCATTATAAACTGTTTATGTTTCTCAATTAAATTAGACCGGTTCGATTCTAGGCAG
CTTTGTACAACTATACTTTGTAATTTAAGAGTTACAAACTTATTGTCATTA ACTTTGAATT
GTCCTTTAACAATACAATTACGACTTTCAATTTTCTTTAAATCAAAATTCT TTTTATTTGTT
AAAAAGAAAGGATATATTTCATTTTTTAAACTCAACCTACCTTTATATGTG TCACTACCTT
GACGTTGAATTTGGATTACTTGAGCACGCTCATTAAACTGAGAATTACGTTCAATATAATT
GATATAATTAAATATTGCTTGTTGTGAATAATGTAAATACCATGAGGAGAA AATGATTAA
AAAGAGAGAAATAGGGGCATAAACGATTTTATTTTTACGATAAGTAATATA CAAAAGTA
AAATGAAAAGAAATGTAGAGAGCACTTTGCTAGAATTCCAAAGCACTCCTA CAATCATTG
ATAACGCGACATACAGCAA 
 

> comEB 
Function: protein coding sequence; competence protein EB (core genome, constant) 
Best match: comEB_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[8124:8555]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 229055 … 229487; Length: 432 bp 
Sequence: 
TTAACCTTTAGTCAGATATTTAGCAACATATTCTGGTGAAAATGGAATTTT TTTAAATTCA
ATACCAGATTGTTTGAGTAATTTAGTTGCATATTCATGGTTATGATAATCTTCTGCATAGT
AGATACGCTTTATACCTGCTTGAATAATTGACTTTGTACAATTTAGGCATGGAAAATGAG
TAACATAGATTGTTGCACCTTCAGTAGATACACCTTGTTTTGCACATTGTAATAAAGCATT
CATTTCTGCATGTATCGTTCTGATACAATGTCCATCTTCAATTAAACATCCTTCATCTATAC
AATGCACCTCGCCAGCTACAGAGCCATTATACCCACCAGCAATAATACGATTATCCTTAA
CAATCGTTGCACCTACAGATAATCTTTGACAAGTTGAACGTAATGCTAGCAAATGACTTT
GTGCCAT 
 

> comEA 



Function: protein coding sequence; competence protein EA (core genome, variable) 
Best match: comEA_CC007_TCH959-USA300_AASB02000245.1[63067:63753:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 229608 … 230295; Length: 687 bp 
Sequence: 
TTATGTCGTGAAATAAGATTTCAGTTTATCAAAAGTTTTACTTCCAAAACC TTTTACTTTTT
TCAAATCGTCAATTTCTTGAAATGCACCTTGTTGGTTGCGATATTCAACAATTGCATTAGC
TTTAGCTTGCCCTACTCCAGGAACAGACATCAATTCTGATACAGATGCCGTATTTAAATTT
ACTTTAGTATTATTTGTGTTCCCATTTTTTACGTGCACACTGTTTACTTCAATTTGTGGTTC
AACATTCTTTTGTCCTTTATGAGGTATGAAAATCATTTTTTGATCTGTTAATTTTTCAGACA
AATTAATTCGACTTACATCTGCATCATCCAATAATTGTGCTTTATCAAGTAAATCAACTAC
TCTATCCTTAGATGTCATTTTATAAACATTAGGATGTTTAACAGCACCTTTTACATCGACA
TATACAGGACCTTTATTTTTGGAATTATCTCCATCTTTGACCTGGACATCTTCTAATTTGGA
CAAACTATTATTTTCACTAGTGCTTTGTTTCAGAGCAGTATCTTTATTTTCAAAATTTCTTG
AAGTATAATCATCTTGTCTCCAGAATATAAAACCAATTAATACCATAATTA AAACAACAG
CACTTATAATATATAACTTCCACTGAGTTAAAAAATCTTTATAGCGTAATA AAAATTGAT
ACAATAAAACCAC 
 

> nadD 
Function: protein coding sequence; nicotinate-nucleotide adenylyltransferase (Deamido-NAD(+) 
pyrophosphorylase) (Deamido-NAD(+) diphosphorylase) (core genome, constant) 
Best match: nadD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1673120:1673689:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 231981 … 232551; Length: 570 bp 
Sequence: 
TCAATGTTCATATAATCCTTCCCCCTTAATATAGTTTTCAACGGATTTAGGAACAAGAACT
TGGATAGATTTCCCTTCACTAACTCTTTGTCGAATCATTGTCGAACTTATATCTACCCTAG
GTATCTGAATTGCAATCATAGCATTTTCAACATTTTGACTATTTTTGTCTCGATTTACAACT
ACAAAAGTAACCATTTCTTTTAAGTATTCAATTTGATACCATTTCTCTAGT TGGTTATACT
GATCCGTCCCAATAACAAAGTACAACTCACTGTCTTTGTGTTGCTCCTTGAATGCCTTGAT
CGTGTCATAGGTATAACTCTGACCACCACGTTTAATTTCATCGTCGCAAATATCTCCAAAA
CCAAGCTCGTCGATAATCATCTGTATCATTGTTAATCTGTGCTGAACATCTATAAAATTAT
TGTGCTTTTTCAATGGAGACATAAAACTAGGTAAAAAATAAAATTCATCTG GCTGTAATT
CATGAAATACTTCGCTAGCTACTATCATATGTGCAGTATGGATAGGGTTAAACTGACCGC
CGTAAAGTACTATCTTTTTCAT 
 

> aroE 
Function: protein coding sequence; shikimate 5-dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: aroE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1673986:1674792:r]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 232847 … 233654; Length: 807 bp 
Sequence: 
TTATTCTCCTTTTAATTGTTGTAAAACTGCTGTTTTCATAGAATTAATATCAGCATCTTTAT
TAGTCCAAATTTTAAAGCTTTCCGCACCTTGGTAAACAAACATATCTAAGCCATTATAAAT
ATGGTTTCCCTTGCGCTCTGCTTCCTCTAAAATAGGTGTTTTATACGGTATATAAACAATA
TCACTCATTAAAGTATTGGGAGAAAGATGCTTTAAATTAATAATACTTTCG TTATTTCCAG
CCATACCCGCTGGTGTTGTATTAATAACGATATCGAATTCAGCTAAATACTTTTCAGCATC
TGCTAATGAAATTTGGTTTATATTTAAATTCCAAGATTCAAAACGAGCCAT CGTTCTATTC
GCAACAGTTAATTTGGGCTTTACAAATTTTGCTAATTCATAAGCAATACCTTTACTTGCAC
CACCTGCGCCCAAAATTAAAATGTATGCATTTTCTAAATCTGGATAAACGCTGTGCAATC
CTTTAACATAACCAATACCATCTGTATTATACCCTATCCACTTGTCATCTTTTATCAAAAC
AGTGTTAACTGCACCTGCATTAATCGCTTGTTCATCAACATGATCTAAATACGGTATGATA
CGTTCTTTATGAGGAATTGTGATATTAAAGCCATCTAATTCTTTTTTCGAAATAATTTCTTT
AATTAAATGAAAATCTTCAATTGGAATATTTAAAGCTTCATAAGTATCATC TAATCCTAA



AGAATTAAAATTTGCTCTATGCATAACGGGCGACAAGGAATGTGAAATAGGATTTCCGAT
AACTGCAAATTTCAT 
 

> mtnN 
Function: protein coding sequence; 5'-methylthioadenosine/S-adenosylhomocysteine nucleosidase 
(core genome, variable) 
Best match: mtnN_CC005_CF-Marseille_CABA01000038.1[1580:2267]RC 
Position: 036-contig_189: 235315 … 236002; Length: 687 bp 
Sequence: 
TTATAATTGAGACACTAATGCTTCAACAGTTTGACTTGATGATACAGCTGCTTTTTCTAAA
AATGCTTCGAAGCTCATTTCCGCTTCTCCATTTGCTAAGTCTGAAACTGCACGAACTACAA
CAAATGGTACATTAAATTGATAACATGTTTGTGCAATTGCAGTTGCTTCCATTTCAACCGC
CATCGCATTTGGAAATGCTTTTTTAATTTTTTGGCGTTGTTCAACACTACCGATAAAGCTA
TCACCACTTACAATTAAGCCTACTTTAGCTGTTAATTGTTGTTGTTGTACAACTTGAGATA
CTTTTTCTATTAAAGGTTTACTTGATTGAAATGCTACCGGCATCTGTGGTATTTGTCCATAT
TCATAACCAAATGCTGTTGCATCTGCATCATGATATTTTACATCATCACTTATAAGAACGT
CACCTACATTTAAACTTTCATCTAAAGCTCCAGCAGAACCTGTATTAATAATGACGTCCG
GTTTAAACTTATTAATTAATAATGTCGTAGAAATTGCAGCATTAACTTTTC CAATGCCACT
TTGGGTAATCACTACTTCTCTATCTTTTAAAATGCCAGTATAAAATTTAAC ATGTGCAACT
GAAATTTCGCTTAATTGTGTTAATTTATTTTTTAATATTGTTACTTCTTCTTCCATGGCACC
AATTATACCAATCAT 
 

> entX 
Function: protein coding sequence; putative enterotoxin homolog (core genome, variable) 
Best match: entX_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[120:824]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 236786 … 237491; Length: 705 bp 
Sequence: 
TTATGATTTGAATAAATAGATATCTAAATGCAATTTGTCACTATTGATAGT TTTATTATCA
GCATACATTTTTAATACCTCATAACCATACTCACCATTTAAATTATAAAAA TCATATTCTA
CATTTTGTTCATCATCATTATGATATTTAACATACCCTTTAACAATGTCGCCACCTTGTTCG
TACAACTTATACTTCTCATTCAAATAATTTCTTAATTGAACATCTAATTCT TGAATGGTAA
CAATTTTCTTTTTCGTTTTTACTGCTGTTAATTCTATTTCTGCTTGATGTCCGTCAATCCATA
AATTACAAGGTATATTCTTATAATCATCGTATTTATTATTGTCACTTAAAG TAACACCACC
ATAACTACATTGCGTTTTATTGGTTGCTCCCCCATGACATTCATAGCTATAGCTTCCAGCA
AATATATCGATATCCTTATTTATAAATTTCTTTGAAAGTGCCTCATTTTCA AATTCAACTTT
AAAATCCTTTTTCGAAGCAACATTTACGAACATGTCATGAAATAACAAATC ATGCTTCAA
CAGTCTATCGTTTGTGTTTTTATTTTCAAGCTGAGTTGGATTGATGAATGACATCTTAGCA
TTACTTAGACGCTTTGAATCAAACTTACTTTTATGATGTAAGTCTGAATATTCGATTGCAC
TCGCTGAATTTGTAAAAATTCCTTCTAACAA 
 

> srtA 
Function: protein coding sequence; sortase A/LPXTG specific (core genome, constant) 
Best match: srtA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2611952:2612572:r] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 238737 … 239358; Length: 621 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAATGGACAAATCGATTAATGACAATCGCTGGTGTGGTACTTATCCTAGTGGCA
GCATATTTGTTTGCTAAACCACATATCGATAATTATCTTCACGATAAAGAT AAAGATGAA
AAGATTGAACAATATGATAAAAATGTAAAAGAACAGGCGAGTAAAGATAAA AAGCAGC
AAGCTAAACCTCAAATTCCGAAAGATAAATCGAAAGTGGCAGGCTATATTGAAATTCCA
GATGCTGATATTAAAGAACCAGTATATCCAGGACCAGCAACACCTGAACAATTAAATAG
AGGTGTAAGCTTTGCAGAAGAAAATGAATCACTAGATGATCAAAATATTTC AATTGCAGG
ACACACTTTCATTGACCGTCCGAACTATCAATTTACAAATCTTAAAGCAGCCAAAAAAGG
TAGTATGGTGTACTTTAAAGTTGGTAATGAAACACGTAAGTATAAAATGAC AAGTATAAG
AGATGTTAAGCCTACAGATGTAGGAGTTCTAGATGAACAAAAAGGTAAAGA TAAACAAT



TAACATTAATTACTTGTGATGATTACAATGAAAAGACAGGCGTTTGGGAAA AACGTAAAA
TCTTTGTAGCTACAGAAGTCAAATAA 
 

> ldhD 
Function: protein coding sequence; D-lactate dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: ldhD_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[24720:25712]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 242259 … 243252; Length: 993 bp 
Sequence: 
TTAATTTAAACGTGTTTCACATGTACCAGTGTTAATGACAGATAATGCTGCGTTTAAACCA
CCTTCAACAAGGTTTTGTACTGCTTCATCAGAGAAGAAAGCAATATGTGGCGTTACTAAA
ATTCTTTCATGTTCGATTAACTCTAATAATGTTTTATCGTCAATGTCTTTATTAGTCCAGTC
ATTTGTGAAGTATGCAGCTTCATTTTCATAAGTATCAATCGCAGCACCTAACAAAGTACC
ATCGTTCACTGCAGCGATTAAATCAGGTGTATTGATGACTGCACCACGTGCTGCGTTAAC
TAAGATTGCACCTTTTTTCACATGATCAAACATTGCTTTATCGAATAAATGATAGCTTTCT
TTGTTCGCTGGAACATGTAAAGAAATAATATCGGCATCTTTAATAGCTTCTTTAACACTAT
CTTTATAAGTTAAAAAGTCTAAATCTTTATTAGGATAAGCGTCATAAGCTG TAATTGTAGC
ACCAAATCCTGCATATATTTTAGCTGTAGCAGCACCGATACGACCCGTACCGATAATTGC
AACAGTCATATTTTTAACTGGTTTAGACATGATTTCTGCTTGCCAAGTAAAATCATGTGCT
TGTACACGGCGTTCAATATCTGGGAAGCGACGCACTAATTGTAGGGCGATAGAAACAGA
ATACTCTGCAATTGTTTCAGGTGAATAACTAGGAACGTTAGATATCACAATATTGTGTTTT
TTAGCTAAATCTAAATCATACATATCAAATCCAGCAGTACGTTGTGCAATT TGTTTAATAC
CGTAAGATTCTAATTTAGGATAAACGTCATTTTCTAACTTACCAAATTGCA TTGTAGTTAC
GCCATCGTAATCTTTTAATTGATCGACTGTAGCACTTGATAATAGCTCTTTAGAAGTAGTT
ACTTCGACATTATTCTTTTTCCCCCAATTTAATGCCATCTCTTTCTCATAATCACGCGTACC
AAAGAACATAATTTTTGTCAT 
 

> frp 
Function: protein coding sequence; NAD(P)H nitroreductase (core genome, constant) 
Best match: frp_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2605185:2605856:r] 
Position: 036-contig_189: 243521 … 244193; Length: 672 bp 
Sequence: 
ATGAGCAATATGAATCAAACAATTATGGATGCATTTCATTTCAGACATGCGACTAAGCAA
TTCGATCCACAAAAGAAAGTTTCGAAAGAAGATTTTGAAACAATATTAGAG TCAGGTAG
ATTGTCTCCAAGTTCTCTTGGGTTAGAACCTTGGAAGTTTGTCGTGATTCAAGATCAAGCG
TTACGTGATGAATTAAAAGCGCACAGTTGGGGCGCAGCAAAACAATTAGATACAGCGAG
CCATTTTGTGCTAATTTTTGCGCGTAAAAATGTAACGTCAAAATCACCGTATGTACAACAT
ATGTTAAGAGATATTAAAAAATATGAGGCACAAACGATTCCAGCTGTTGAA CAAAAATTC
GATGCATTCCAAGCAGATTTCCATATTTCTGATAATGATCAAGCCTTGTATGACTGGTCAA
GTAAACAAACGTATATCGCATTAGGCAATATGATGACGACAGCCGCATTGTTAGGTATTG
ATTCATGTCCGATGGAAGGTTTTAGTCTGGATACAGTGACAGACATTTTAGCAAATAAAG
GTATCTTAGATACTGAGCAATTTGGTTTATCAGTGATGGTTGCATTTGGCTACAGACAACA
AGATCCACCGAAAAATAAAACACGCCAAGCATATGAAGATGTTATTGAATG GGTTGGAC
CAAAAGAATAA 
 

> Q5HD32 
Function: protein coding sequence; acetyl-CoA binding protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HD32_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2665096:2665380]RC (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 245290 … 245575; Length: 285 bp 
Sequence: 
TTAACCAAGATATACATCTTGATATGAATCTTCTTTTTCTAACATATGTTT GGCAAATGAA
CATGAGGCAATAATTTTTAAATGATTTTCTCGAGCGTGTTCAACAACTGCTTTAACTAGTT
TTTTGCCAACACCTTGACCACCAAGTTCATCAGATACGCCTGTATGATCAATGTTAATTTC
ATTATTATCCACAAAACGGTATGTGATTTCAGCTAAAGCATTATTTTCATCATCACCAATA
TAGAATTTGTTCTCGCCTTGTTTGATTTCAAGGTTACTCAT 



 

> Q1Y5K1 
Function: protein coding sequence; putative phospholipase/carboxylesterase (core genome, variable) 
Best match: Q1Y5K1_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[20076:20669:r] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 247302 … 247896; Length: 594 bp 
Sequence: 
ATGGAACATATTTTTAGAGAAGGACAAAATGGTGCGCCAATACTAATATTA TTGCATGGT
ACAGGTGGTGATGAGTTCGATTTATTACCGTTAGGCGAAGCATTGAATGAAAATTATCAC
TTGTTAAGTATTAGAGGACAAGTTTCAGAAAATGGGATGAACCGTTATTTCAAACGTCTT
GGTGAAGGTGTTTATGATGAAGAAGATTTGGCATTTCGTGGACAAGAATTGTTAACGTTC
ATTAAAGAAGCTGCTGAACGTTATGATTTTGATATTGAAAAAGCAGTACTT GTTGGATTTT
CAAATGGATCAAATATAGCGATTAACTTAATGTTGCGTTCAGAAGCACCATTTAAAAAAG
CATTGTTATATGCACCGTTATACCCAGTTGAAGTAACGTCAACAAAGGATTTATCAGATG
TCAGTGTGTTGCTTTCTATGGGGAAACATGATCCAATTGTGCCATTAGCTGCAAGTGAAC
AAGTCATTAACTTGTTTAATACACGTGGGGCACAAGTCGAAGAAGTTTGGGTGAAGGGCC
ATGAAATTACAGAAACTGGATTAACGGCTGGTCAACAAATACTTGGGAAAT AA 
 

> Q1Y5K2 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: Q1Y5K2_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[18892:19971]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 248000 … 249080; Length: 1080 bp 
Sequence: 
TTAATCGATATGAGATTTGCCGGTAATACGCTTAATTAAACCTTTATAGAGTACAGGTAT
GAGTAAGATGAAACCGAACAATCCCATAATAGGGAATACTTTTCCAATTAA TGAAATGA
AACCGATAAATGTACTAATATAAGTGATGACAGCCATTGTAATAATAATGA TGAAGTAAC
GTCTGCTGAATGGAACGCTGAAACGTGACGCAAATGCATACATTAATCCAACAACAGTAT
TGTAGATGACAAGTATCATAATGACAGACATAATAATACCAATTGACGGAG ACATTTGTG
TCGCTAATTTTAATGTAGGTAGATCTACGTGTTTAATTTTATCGAATTGAGAAATTAAACC
TAGATTAATCATCATGAGTAAAAATGTAATGATTAAACCGCCAATCAAGCC CCCGTATAA
CGTTGAGTCACGATATTTAACTTTACTACCCATCACTGATAAGAAGCTGAAGGCAGCAGC
AATTTGCAAGCTTGCATAGTTAATCGCATCAAACCACCATCCAGGTGATAATGATTTCTG
CTTATGAATCTGAGCATCATTATTAGCGGCAGTAAAATCAAGATGACTTGTTGTGAAATA
GTAGACCGCAATCATAATGACAATCGCAATTAAAAATGGGGTAACACCGCCAAGCACAG
CAATTAAACGATCGAATTTTAGATACAGTGTTGCTAAAATAAAGGCGACTA ATATGAGTG
CGCTCAGCCAATACGGTAAGTTGAAACTTTGATGAATGGTTGACGCACCACCTGCAGTCA
TAATAATAGCTAAAGACAACATAAACATTGTTAAAATAATATCAAAACCTC TTGCAATAG
AGGGGTATAAGAAATAGTTAATTGAATCAGAATGATTTCTGGACTTTAGAT GATGACCTG
TATGCATGACAACCATTCCACCTAAAGTAATCAATAGTCCTGTTACAATAA TGCCTGAAA
TGCTATATGCGCCATGACTTGTGAAAAACTGGAAAATTTCTTGACCAGTAGCAAAGCCGG
CACCAACGACAACACCAACAAAGGCAAATGCCACAATAATGGACTCTTTTAAGATACGC
AT 
 

> sprA-L5 
Function: noncoding RNA small pathogenicity island RNA A/Locus 5 (core genome, variable) 
Best match: sprA-L5_CC008_COL_CP000046.1[2589877:2590091]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 249274 … 249489; Length: 215 bp 
Sequence: 
ATAGATACACCAATCCCCTCACTACTCGCAATAGTGAGGGGATTTTTTTCGGTGTAGCTA
GGTCGCCTATTTATCATCGTGTTTGCGTAGCCAATGCGTAAACACAGTACCACTAAATAA
GTGCACGATACATGCATCAAATGTCGTCTTTAGTCTAAGTAACGATCATGCATTAACATTT
TCAAAATATCTATTTGAGCTTGAAGATCTTTACC 
 

> DR 
Function: direct repeat  
Best match: DR_rsaJ_trunc_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2600053:2600100:r] 



Position: 036-contig_189: 249275 … 249323; Length: 48 bp 
Sequence: 
TAGATACACCAATCCCCTCACTACTCGCAATAGTGAGGGGATTTTTTT 
 

> fstAT 
Function:  Fst antitoxin sRNA, locus 3 
Best match: fstAT_L3_CC008_COL_CP000046.1[2589989:2590065:r] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 249300 … 249377; Length: 77 bp 
Sequence: 
CGCAATAGTGAGGGGATTTTTTTCGGTGTAGCTAGGTCGCCTATTTATCATCGTGTTTGCG
TAGCCAATGCGTAAAC 
 

> fbp 
Function: protein coding sequence; fructose-bisphosphatase (core genome, variable) 
Best match: fbp_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[16584:18548]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 249423 … 251388; Length: 1965 bp 
Sequence: 
TTAGTCTAAGTAACGATCATGCATTAACATTTTCAAAATATCTATTTGAGC TTGAAGATCT
TTACCAATATTGGTATCACGAATCTTCTTACGTTGTAATTCTTTATCTACGACGCGCTTTAT
AGAAAGTTCATCGATACCTTCGGAAAGTATTTTTTCTTTAGCGTTAAATTGTTGGTGTGCA
ACGAGTTGCATACCGAATGAATTATACAATAGTGTATAGCCTGCAATGCCAGTTGTTGAC
TGATAAGCTTTTGAAAAGCCACCATCAATGACAAGCATCTTTCCATCAGCCTTGATAGGA
TCTTCGCCATTGATTTCTTTCACTGGTGTGTGACCATTAATAATGCGTCCTTCATCTGGATT
TAATCCGAAATCACTGAGCATTTTACGAACCATATTCACATCTTCACGAAGATGATAGTA
CGGATTCTTTTCTTCTTTATGAGAAGCTTTATCTGCAATAAAGTATCGCTCAAACGTAGTC
ATGGCACGTTTACCAAATAGTGACGAATATTTCCCAGTCCATAAATACCAAACTAAATCC
GTCGATAAGTCATCAGTATTTTCTTTTTCATCAAATGATTTACGGACATGATACTCAAACA
CATCTAATAATTCTTGGCCGCTGTAAGTATGACCATCAATTTCAAATGATTCCATCTCACC
ATTTTCATCAACTGGAATACAACCATGAATGAGTAAATTACCATTATATGG TAAGTAAAG
CGAACCTTTACGCATCAAGAAAGACATATGACGACGTAATTTTTCAGATTGTTGGAATGA
CAATAATAGTTTATTCATGACTTCTTCTTCTTCAGGTAGTAATTCTGCTGGATTATTACGAT
TGATAGTTTGGAAACATGTGTCTTTCAACGGGTATGTATTACCATAAACTGTAATTTCATT
TGTATCATAATTAACCTTTTCAAGCACAAGACGTTCTTCCATTTCGAAATTTGGACGACGT
TTAATAATTGGTATTTCTAACTTGAATTGAATCATCGCAATAGCTTGATGA ATTTTAGTAA
TTTGACTTTCTTCACGTTGAGTTAAACGTTCGTGTTTGTCAGGTCTTTTTTTAGGCTTAAAA
GCAGGATTATCTGCGTCATAGTATTTTTCAGCTAAAGTAAGCAGTGGTCTTAAATTAATGC
CATAAGCGTCTTCGATAATATCTAAATTATCATAGCGTGCACAAATTCGAAGTAAGTTTG
CTAAGCATACTTTTGACCCAGCATAGGCTCCAACCCAAAGCACATCATGATTACCCCATT
GAATATCTAGGGAATGATAATTAATCAGTGTATCCATAATTTTATCTGGTT GTGGTCCACG
ATCATAAATATCACCGACAACGTGTAAATGATCGACGACTAAGCGTTGTACGGAATAAGC
GAGTCCAATAATTAAATCATCTGCCTGTTTAAGTTCAATTACTTGGTTAACAAGTGTTTCG
TAATATGATTTTTTATTTTGATATTCATTACTTTTATACAGTAGTTCCTCA ATAATATAAAC
GTATTGTTTTGGCAATGCTTTACGCAGTTTTGAACGCGTATATTTTGAAGAACAATATTTA
ATCAACTCAATTAAATGTTCGATTGTTGTGATATACCAGACATTAAGTTGA CCGCAACTTT
GGAAATCACTTTTAATCAATTTTAATTTGTCTTCTGGATAGTAGACAAGAGCAGTTAAATC
ATTAAGCTCCTTAGTTGAAAGTCTCTCTTTGAAAATATCATTGATTTTCGCTCGCACATTC
CCAGAACCGTTGCGTAATACGTGTTGGAAAGCTTCGTATTCACCATGTAAATCGCTGACG
AAATGTTCCGTACCTTTAGGTAATTCTAAAATTGATTCTAAATTGATAATT TCAGTTGCAA
GTTTTTCTGGAGTATCAAAATTTTGGGATAGTAAATCTAAATACTTCTTTTTTAATTCTTTT
TCAGTAATTTGAGTCAT 
 

> smp 
Function: protein coding sequence; putative membrane spanning protein (core genome, variable) 
Best match: smp_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2658142:2658912]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 251760 … 252531; Length: 771 bp 



Sequence: 
CTAAATATTTTTCTTCTTGAAAATAAATACTACAAGTATTAAGAAAATAGA AATATAAGC
AATATTACCAATAAACAATTCATGAAGTTCTAATTTCGTCGACTTACTAAA GCCTTTTTCA
ACTGTTTGAAGCATAATATTCATCATATTAATAGGATTCCACTTTAGCCAGTCTATTTTTT
CTAAAAGTGCCGTTTGAATAACTGCTAAAATAGAACTTGCAAAATAAAAAA CAATACCTA
CAGCAATGGCTACACCCGTTGAATTAGTTGCAGATGATAATAGCAACGTTAAGCTTAAAA
CTAACCAAACGCCAACAAATGTACCTAAACTAACTAATAATAATTGATTCA ATAAAGATA
ATTGATTACCGCTACTTTCAAATATATTTAAATCATTAAAGAATAAAGACC CAATAACAA
TTGAAGCAATAATTGTAATAACAAAATAAATTAAAGAAATAATAAATAATG TGATGATTT
TGCTAACAATCATAGTTGTTCTTGAATATTCACGATAGAGTAAATTTTTAA TCGTACCGTA
ATGAAATTCCATTGAAATGATTGTACTTGCTTGAATAATTAATAAAAATGC AAACCATGA
AAAACCATTATAAGCAGATGTGAAAGATTCCTGTGGCGTAAAAATTTCATT GTATTTTGT
AGCGATATAACCTTGAGCAACCATTAGTAGAATGAAGACAATAGGTGCGATAAAAGTTG
ATTTCTTTTTAAATAATTTGAAACATTCTTGTTTAATTAAAGTTCCCAT 
 

> stp 
Function: protein coding sequence; putative ABC transporter (core genome, variable) 
Best match: stp_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2657445:2658140]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 252532 … 253228; Length: 696 bp 
Sequence: 
TTATGCTTGGTCCTCCCTTTCTATGATTTCTAGTAATACATTTTCTAAATCATTATCTTTAA
ATTGTTTAAGTTCTTCTTCCGATGTTTCTGTAACAATTTTACCTTTGTTAATAATAAGGATA
GAGTTTGTGATTTTAACTAACTCACTTAAAATATGACTCGAAATTAAGAAA GTAACACCT
TCTTGCGACTTTTGGACAATCAATTCACGTACATCTCGCACAGCTTTTGGATCTAAGCCGT
TCATTGGTTCATCTAAGATAATGAATTGAGGTTCATTTAAAAATGCTATAG CAATTCCTAA
TTTTTGTTTCATACCAAGAGAATACGTTTTAGCTTTTTTATGAATGTATTCATCCATATGAA
GTTGTGAGACAATTTTATCGATATCTTGAGTGTTTTTTGATTCATTCAATAACTTCAAGTTT
TCATATCCAGACATAAAAGGATATATTCCTGGATTTTCAATCAATGCACCGATATTGCTTT
TGCTGTCTTTGCTGTTAATAACATTAAAATTTCCGCTTTGGAAACTAGAGTAACCTAATAT
AACTTTCATTAAAGTTGTTTTACCTGCACCATTCGCTCCAACGAGACCAACTATTTGTCCG
CGTTTCAGCTTAAATGATACATCTTCGAGAATCGTTTTGTTGCCTATCTTCTTTGTTAAATG
TTCTATTGTTAAAACACCCAT 
 

> yvmA 
Function: protein coding sequence; putative transporter (genomic island) 
Best match: yvmA_CC009_21334_AGTW01000007.1[14685:15848:r] 
Position: 036-contig_189: 253618 … 253648; Length: 30 bp 
Sequence: 
GGTGACTTTCAGCTAAAGTATGCCAAATAA 
 

> dedA 
Function: protein coding sequence; DedA family protein (core genome, variable) 
Best match: dedA_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[13615:14226]RC (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 253745 … 254357; Length: 612 bp 
Sequence: 
TTATTTTACTCTCTTACGTTTGCCAATGTAACGTATAGCAAAGTAAATGACTGCGATAATG
ATGACAACATACATAATACGTGAATATGTATGAAGACCAGTCATCAACATA CCAAAGCTA
TCGCTCAACGTGCGTCCTAGTAAAATTAAACCGAAATTCCAAATTGTTGTACCTATTAATG
AAATAACGGTAAATGTCACAACATTCATGCGGTTTACACCGGCTGGAATGGTAATCAATA
CACGTAATACAGGTATGAAACGACAGATAAATACAGCCCATACGCCATACTTTTTAAACC
AATCATTTGCTCGCTTTAAATCCTTACTTTTCAATTTAATCCACTTACCGTGTCGATCAATA
AAACGATATAGACGTTCTTCTGAAATCAAACGGCAGATATAATATAAAATT AACAGCCCT
ATAAACGATGCGATGGTTGCAATAATAAATAAGGTTAAAATTGATAAATGT GATTTAACA
GACATAAGGCCAGCAAATGTCAGAATAATTTCCGATGGTACGATAGGTAAAACATTTTCT



AATAAAATTAATATAAAAATGGCTGCATACCCAAAACGACTAATAAATTCA GTGATAATT
TGTTCCAT 
 

> ywaC 
Function: protein coding sequence; GTP-pyrophosphokinase (core genome, variable) 
Best match: ywaC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2650714:2651406:r] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 259266 … 259959; Length: 693 bp 
Sequence: 
ATGTATGTAGATCGAAAACCATCACTATATTTAGAGGATTTGCGACATGATTTTAAAAAT
AGTTTAAGTAAATTTGAAAATGGTGATGAAGCATTTGATACGTTATTAGGT TTCGTAGAG
TTAGATCATATTTATTCGTCAGCACTAAAGGAAATAAGCACTAAACTGAGT ATTTTAGAT
GACAATTTCAATCACATTTATAAACACAATCCTATACATCATATGGAGCGA CGTGTGAAA
GAAATGCGTAGTTTAATAGAAAAGCTTAATCGTAAAGGATTACAGATTAGT GCAGAAACT
GCCAAAGAACACATACTGGATATTGCGGGAATTCGCGTAGTATGTAATTACTTAGATGAT
ATTTATTTGATTGAAGAGATGTTGCTTAAACAAGAAGACGTACAATTGATA AAACGTAAA
GATTATATTCAGCACCCTAAAGAAAATGGTTACCGCAGTTTACATATCGTTGTATCCATTC
CAGTCTTTTTAGCAGAACGCGTTGAGGTATTGCCTGTTGAAATTCAAATTAGAACGATAG
GTATGGATATGTGGGCAAGTTTAGAACATAAAATACGTTATAAAAACAATG CAGAGACG
GAAAAGTATCGAGATTTACTGAAAGAATGTGCGACAGAGATTACTGAAGTTGAAGATAA
ATTACAACAAATTCATTCTGAAATAACAGAGTAG 
 

> gntR 
Function: protein coding sequence; gluconate operon transcript repressor (core genome, constant) 
Best match: gntR_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2648952:2649632:r] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 261040 … 261721; Length: 681 bp 
Sequence: 
ATGATGTATGGATATCCAGAGAAATGGTTGGAAGGTATGACAACTGGAGAAGGTATCGC
GGCAGAATTACGCTTAGGTATTGTGAATGGTCACATAGCTGAAGGTACGTTACTCACTGA
AAATCAAATGGCAAAGCAATTTAATGTGAGTCGTTCGCCAATTCGAGATGCATTTAAATT
ATTGCAACAAAATCAACTCATCCAATTAGAAAGAATGGGTGCACATGTGTTGCCGTTTGG
GGAACAAGAAAAGAAAGAAATGTACGATTTGCGACTGATGCTAGAGTCATTTGCATTTTC
AAGAGTTAAAAATCAAGAGAGACTACCTATCGTAAAAGAAATGAAGAAACA ACTTGAAA
TGATGAAAGTGGCAGTAAAATTTGAAGATGCAGAATCATTTACGAAGCATGACTTTGAAT
TTCATGAAACATTAATCAAAGCATCTAACCACCAATATTTAAACTCATTTT GGAGTCATTT
AAAACCAGTAATGATGGCACTCGTTTTAACATCCATGCGACAACGTATGCAACAGAACCC
GCAAGATTTTGAACGCATACATCATAATCATCAAGTGTTTATTGATGCAGTGGAACAATA
CGACAGTCAAATTTTGAAGGAAGCGTTTCATTTAAATTTTGACGATGTTGGTAAAGATAT
TGAAGGATTTTGGTTGAATTAA 
 

> gntK 
Function: protein coding sequence; gluconate kinase (core genome, variable) 
Best match: gntK_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2647375:2648928:r] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 261744 … 263298; Length: 1554 bp 
Sequence: 
ATGAAATATATGATTGGTGTCGACATTGGAACGACGAGTACCAAGTCAGTCTTATATGAT
GAAAATGGAGCTTTTATCATGAAACATCAAATCGGCTATGATTTACACACA CCAAACGTT
GATGTCTCAGAAGAAAACCCAGATGAATTATTTGATGCGGTATTAATGACAATTAAATAC
ATAATGAGGGAATCGAAAGTTAATCAAGATGATATTAAATTTGTGTCATTT AGTGCGCAA
ATGCATAGCTTGATTGCGATGGATCAGCAACATCAAAGATTAACAAATAAT ATTACTTGG
GCAGATAACCGCGCTGCAAAATATGCAACAGTAATAAATGAAGTGCATGATGGCAATGC
GATTTATCAGCGAACAGGTACGCCTATTCATCCTATGTCGCCTTTAGTGAAAATTTTTTGG
ATGAAACATGAATGGCAAGATGTATTTCAACGTACTGCTAAGTTTGCAGATATTAAAACA
TACATTTTCTATCATTTATTTGATACATATATCATTGATTATTCAATGGCT TCCGCAACAG
GGATGTTTAATTTAGAAACATTAGATTGGGATGTTGGGGCATTAGAATTGCTTGGTATTTC
CAAGGAAATGTTCCCGGAATTAGTGCCAACAACGTACGTAATGAAAGGCATGAAAGAAC



GTTATGCAACATTAATGGGGCTTAATGAAGATACACCGTTTGTTATTGGTGCGAGTGATG
GGGTCCTTTCTAATTTGGGTGTCAATAGTGTTGGTAAAGGAGAAGTTGCTGTCACAATCG
GTACATCTGGCGCGATTCGTACTGTGATAGATAAACCACGTACTGATTACAAAGGTAGAA
TATTTTGTTATGTCTTAACAGAGGACCACTACGTCATCGGAGGTCCTGTAAATAATGGTG
GTGTCGTATTGAGATGGTTGCGCGACGAGTTGCTAGCGAGTGAAGTCGAAACTGCGAAAC
GTCTCGGTGTTGATCCTTATGATGTCTTAACTCAAATTGCAAAGCGTGTTAAACCAGGTGC
AGATGGTTTAATATTCCATCCCTATTTAGCTGGAGAACGTGCGCCGCTTTGGAACGCAAA
TGCAAGAGGTTCATTCTTCGGTTTAACTTTATCTCATAAAAAAGAACATAT GATTCGCGCT
GCATTAGAAGGTGTTCTTTACAATTTGTATACCGTCTACCTTGCACTCATTGAAGTAATGA
ATGAAACGCCTAATATGATAAAAGCAACAGGTGGTTTTGCGAAAAGTGAAGTATGGCGT
CAAATGATGTCAGATATATTTGACACAGAGTTAGTGGTTCCTGAAAGTTATGAAAGTTCA
TGCTTAGGTGCCTGCGTGCTTGGACTTAAAGCTGTAGGTGACATTGAAGATTTTTCAATCG
TTTCATCGATGGTCGGTGCTACAAATAATCATACGCCGTTTGAAGAAAATGTCGCTGTTTA
CCAAGAGCTCGTATCCATTTTTATCAATTTAAGTCGTTCTTTAACAGAGAATTATGAACAA
ATTGCAGATTTTCAACGCCAACATATGGCTGAAAATAAAACACAATAA 
 

> gntP 
Function: protein coding sequence; gluconate permease (core genome, variable) 
Best match: gntP_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2584171:2585529:r] (completely identical) 
Position: 036-contig_189: 263414 … 264773; Length: 1359 bp 
Sequence: 
ATGTTTAACGAAATATGGCCGTTAATCAGTGTTGTTTTAGGTATCGTTATTTTATTAGTAT
TAATTATTGGGTTTAAATTAAATACATTTATTTCATTAATTATCACATCGA TGATTACAGC
GTTAATGCTAGGTATACCATTGACTAAAATTATGGAGACGATTGAGAAAGGGATGGGCA
GTACGCTCGGCCACATTGCACTAATATTCGGTTTAGGTGCCATACTTGGGAAATTACTTGC
TGATGGTGGTGGTGCAACTCGAATTGCAGACACGTTGATTCAAAAATTTGGTCAAAAACA
TGTACAATGGGCAATGCTTGTTGCAGCATTTATCGTCGGTATTGCATTGTTCTTTGAAGTA
GGTTTAGTCTTACTGATTCCATTAGTATTTACAGTAGCAAAACGCGCAAATGTTTCAGTGT
TAAAACTAGGACTACCTATGGTAACAGCTTTATCTGTGACACATGGCTTTTTACCACCACA
TCCAGGACCGGTAGTCATCGCAAAAGAATTAAAGGCAAATGTTGGAGATGTATTACTGTA
CGGTATGATTATTGCCATTCCAGTTACACTCATTGCAGGACCTATATTTAACAAAGTTGCA
CAAAAAATGATTCCGTCTGCGTATACACGAGAAGGCGATATTTCAGCGTTAGGTGCACAA
AAAGAATTTACGGATCAAGAGATGCCAGGATTTGGTATGAGTTTATTAACTGCAACATTA
CCAGTCATATTAATGTTAGTGTCTACGATAACGCAACTTGTAACTGGGCACGACAAACCT
ACAAATCTATTTGAATCTATCATTTATATGATAGGAACAGCAGGGACAGCCATGCTAATA
GCAGTATTATTTGCAATCGTTACGATGGGATTAATGAGAAAACGTAAGATGAATCATATT
ATGGAATCAGTGACGAATGCGATTTATCCAATCGGAATGATGTTATTGATTATTGGCGGT
GGCGGTACATTTAAACAAGTATTAATTGACGGTGGTGTCGGAAATACAATTGCTAAAATG
TTTGAAGGTACAGAGATGTCTCCAATTTTACTAGCATGGATTGTTGCAGCTGTGCTACGTA
TCGCATTAGGTTCGGCTACAGTAGCTGCGATTTCAACTACAGGTATTGTCTTACCATTATT
ACAATCATCAGATGTAAATGTTGCATTAGTTGTACTTGCGATAGGTGCAGGTAGTGTGAT
TTTGTCTCATGTAAATGACGCAGGATTTTGGATGTTTAAAGAATATTTTGGTTTAACTGTA
AAAGAAACATTCTTAACATGGTCATTATTAGAAACGATTATTTCCGTTTCA GGTATCATCT
TCATTCTATTCATCAGCTTATTTGTTTAA 
 

> Q2G207 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q2G207_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2583837:2584037:r] (completely 
identical) 
Position: 036-contig_189: 264906 … 265107; Length: 201 bp 
Sequence: 
ATGAAAGGCGTTTCAAGACATGTTTTTGTGCGTATTGTACAGGCGATAATTATGAAACAC
TTAGTATATTGTTTTAAATTAGATAATGATGAATTTAATTTGAAAAATAAG TATAAAAAA
TACAAGCCTTGTGTGACAAGGGTTTATGATGACTTGAATACAATTTATAGGTATATTTCAA
ATAATAAAATTATCAATTAA 



 

> fnbA 
Function: protein coding sequence; fibronectin-binding protein A 
Best match: fnbA-COL_CC008_D30-ST8_ABFB01000035.150:2835:r [4_50ANF10END] 
Position: 036-contig_189: 265241 … 268087; Length: 2846 bp 
Sequence: 
GTGAAAAACAATCTTAGGTACGGCATTAGAAAACATAAATTGGGAGCAGCA TCAGTATT
CTTAGGAACAATGATCGTTGTTGGGATGGGACAAGATAAAGAAGCTGCAGCATCAGAAC
AAAAGACAACTACAGTAGAAGAAAATGGGAATTCAGCTACTGATAATAAAA CAAGTGAA
ACACAAACAACTGCTACTAACGTTAATCATATAGAAGAAACTCAATCATAT AACGCAACA
GTAACAGAACAACCGTCAAACGCAACACAAGTAACAACTGAAGAAGCACCA AAAGCAGT
ACAAGCACCACAAACTGCACAACCAGCAAATGTAGAAACAGTTAAAGAAGA AGAGAAA
CCTCAAGTTAAGGAAACGACACAACCTCAAGACAATAGCGGAAATCAAAGA CAAGTAGA
TTTAACACCTAAAAAGGTTACACAAAATCAAGGGACAGAAACACAAGTTGA AGTGGCAC
AGCCAAGAACGGCATCAGAAAGTAAGCCACGTGTGACAAGATCAGCAGATGTAGCGGAA
GCTAAGGAAGCTAGTGACGTTTCAGAAGTTAAAGGCACAGATGTTACAAGTAAAGTTAC
AGTAGAAAGTGGTTCTATTGAGGCACCTCAAGGAAATAAAGTAGAGCCACATGCTGGTC
AACGTGTCGTATTGAAATACAAATTGAAATTCGCAGATGGATTAAAAAGAG GAGATTATT
TTGATTTTACATTATCAAATAATGTAAATACTTATGGGGTTTCAACAGCTA GAAAGGTAC
CAGAGATTAAAAATGGCTCAGTTGTAATGGCTACAGGTGAGATCTTAGGGAATGGTAAC
ATAAGATATACATTTACTAACGAAATTGAACACAAGGTAGAGGTAACAGCT AATTTAGA
AATCAACTTATTTATTGACCCTAAAACTGTACAAAGCAATGGAGAACAAAA GATTACTTC
TAAATTAAATGGTGAAGAAACAGAAAAAACAATACCAGTTGTTTATAATCC AGGTGTTAG
CAATAGTTATACAAATGTAAATGGATCAATTGAAACATTTAATAAAGAATC TAATAAATT
TACACATATAGCTTATATTAAGCCAATGAATGGAAACCAGTCAAACACTGT ATCAGTAAC
AGGGACGTTGACTGAAGGTAGTAATTTAGCTGGTGGACAACCTACTGTTAAAGTATATGA
ATATCTAGGGAAAAAAGATGAATTGCCACAAAGTGTTTATGCAAATACATC AGATACTAA
CAAATTCAAAGATGTAACAAAGGAAATGAATGGAAAATTGAGTGTGCAAGA CAATGGTA
GTTACTCATTGAATTTAGATAAGTTGGATAAAACGTATGTCATTCATTATA CAGGTGAAT
ATTTGCAAGGGTCAGATCAGGTTAATTTTAGAACTGAATTATATGGGTATCCAGAACGAG
CATATAAATCTTACTATGTTTATGGGGGATATCGTTTAACTTGGGATAATGGTTTAGTTTT
ATATAGCAATAAAGCTGACGGCAATGGTAAAAATGGACAAATTATTCAAGA TAATGATTT
TGAATATAAAGAAGATACTGCAAAAGGAACTATGAGCGGGCAGTACGATGCCAAGCAAA
TTATTGAAACAGAAGAAAATCAAGACAATACACCGCTTGACATTGATTACC ACACAGCTA
TAGATGGTGAGGGTGGTTATGTTGATGGGTATATTGAAACAATAGAAGAAACGGATTCAT
CAGCTATTGATATCGATTACCATACTGCTGTGGATAGTGAAGCGGGTCACGTTGGAGGAT
ACACTGAGTCCTCTGAGGAATCAAATCCAATTGACTTTGAAGAATCGACACATGAAAATT
CAAAACATCACGCTGATGTTGTTGAATATGAAGAGGATACAAATCCAGGTGGTGGCCAA
GTAACAACTGAGTCTAACTTAGTTGAATTTGACGAAGAGTCTACAAAAGGTATTGTAACT
GGCGCAGTGAGCGACCATACAACAATTGAAGATACGAAAGAATATACGACTGAAAGTAA
TCTGATTGAACTAGTAGATGAACTACCTGAAGAACATGGTCAAGTACAAGGACCAATCG
AGGAAATTACTGAAAACAATCATCATATTTCTCATTCTGGTTTAGGAACTGAAAATGGTC
ACGGTAATTATGGCGTGATTGAAGAAATCGAAGAAAATAGCCACGTTGATATTAAGAGT
GAATTAGGTTACGAAGGTGGCCAAAATAGCGGTAACCAGTCATTCGAGGAAGACACAGA
AGAAGACAAACCTAAATATGAACAAGGTGGCAATATCGTAGATATCGATTT CGACAGTG
TACCTCAAATTCATGGTCAAAATAAAGGTGACCAGTCATTCGAAGAAGATA CAGAGAAA
GACAAGCCTAAATATGAACATGGCGGTAATATCATTGATATCGACTTCGACAGTGTGCCA
CAAATTCATGGATTCAATAAGCATAATGAAATTATTGAAGAAGATACAAAC AAAGATAA
ACCTAATTATCAATTCGGTGGACACAATAGTGTTGACTTTGAAGAAGATACACTTCCAAA
AGTAAGCGGCCAAAATGAAGGTCAACAAACGATTGAAGAAGATACAACGCCGCCAACGC
CACCGACACCAGAAGTACCGAGTGAGCCGGAAACACCAATGCCACCGACACCAGAAGTA
CCGAGTGAGCCGGAAACACCAACGCCACCAACACCAGAGGTACCAAGTGAGCCGGAAAC
ACCAACACCACCGACTCCGGAAGTACCAAGTGAGCCGGAAACACCAACACCACCGACAC
CAGAAGTGCCGAGTGAGCCAGAAACACCAACACCGCCAACACCAGAGGTACC 
 



> STAR 
Function: Staphylococcus aureus repeat element 
Best match: STAR_CC130_O46-CC130_AEUR01000011.1[50936:51159:r]RC 
Position: 037-contig_188_RC: 40 … 70; Length: 30 bp 
Sequence: 
AGTGGCTCTTTATCATTTCTGTCCCACTCC 
 

> greA 
Function: protein coding sequence; transcription elongation factor (core genome, constant) 
Best match: greA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1686770:1687246:r]RC (completely 
identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 7798 … 8275; Length: 477 bp 
Sequence: 
TTATTGGATATTAACAATTTTTACGTTCATTTCGCCACCATTAGGTAGTGGAACACGAACT
TCATCATCTAAACCTTTACCAATTAACGCTTTAGCCATTGGTGATTCATTTGAAATCTTAC
CATTAAATGCATCTGATTCAGCTGAACCAACGATTTGATAACTTTCCTCTTCATCACCTGG
TAATTCTACAAACGTTACTGTTTTACCAATTTTAACAACGTTGTTATCTCCAGTATCTTCA
ATGATTAATGCATTTCTTAACATATGCTCAATTCTTTGAATATCTTGTTCGATGAATCCTTG
TTCATCTTTTGCTGCATCATACTCAGAGTTCTCTGATAAGTCACCAAATGAACGTGCAACT
TTAATTTTCTCTACAACTTCAGGACGCTTAACTGTTTTTAATTCTTCAAGTTCACGCTCTAA
TTTTTCAAAACCTTCTTGAGTCATTGGATATTGCTTTTGATTTTCCAT 
 

> udk 
Function: protein coding sequence; uridine and cytidine kinase (core genome, constant) 
Best match: udk_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1687274:1687897:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 8302 … 8926; Length: 624 bp 
Sequence: 
CTATTGCTTGCTAACTAAAGACTGAATTTTTGTTGTCATAATATCTATTGCAACTTTATTGC
TCCCACCTTCAGGAATAATTATATCAGCATATTTCTTAGTCGGTTCAATAAATTGGTCATG
CATAGGTCTAACAACACTTAAATATTGATTGATAACAGAGTCCATTGAACG CCCACGCTC
TTTAGTATCTCGTGTTAAACGGCGTAATATTCTCAAGTCTGCATCTGTATCAACATATATT
TTAACATCCATCATATCACGTAATACCTTATTTTCTAAAGCGAAAATACCT TCTACGATAA
TAACATCTTTAGGTTTAAAATCAATGGTAATGTCACTTCTTGTATGACTAGCATAATCATA
TGTCGGTACTTCTACTGCTTTACCATTTTTCAAGTCTTTAAGATTTTCAATTAATAAATCAT
TATCGAATGCAAATGGATGGTCATAATTGGTTTCTAGGCGCTCGTCGAAAGTCAAGTGCT
TTTGATCTTTATAATAGTAATCTTGAGCAAGTAAAGCGACACTATGACCTTCTAAGTTTTT
CATAATTTCGTTAGTTACAGTTGTTTTTCCTGAGCCAGATCCACCAGCTATGCCAATGATT
GTAGTAGCTTTCAT 
 

> alaS 
Function: protein coding sequence; alanyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: alaS_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1722925:1725555:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 13132 … 15763; Length: 2631 bp 
Sequence: 
TTATAGATTTTTAATGTAATCTTTAATAAAGCTTAATGATTTTGAGATATT TTCAGGTTGT
GTACCGCCACCTTGAGCCATATCTGGACGACCGCCACCTTTACCACCAACGATTGGTGCC
ATTTGTTTGATAAGATCACCGGCTTTAACGTTATTTGTTAAAGATTTAGGGACAGTTGCAA
CCATCGATACTTTATCATCAACATTACTTGCAAGAATGATAATTGTATCTTGTAGTTTAGA
TTTAAAATCATCCATTGTCGAGCGAATTGCTTTCGCATTTGGTACATCCACTTCAGTAACC
AATACTTTATAGCCATTGATTTCTTCAACTTGATCTTCAATATTACCCATTTTAAGTGATGT
GATTTCTTTGTCACGTTGCTCTAATTGTTTTAATAATGCTTTTTCTTCATCTTGTAATTGTGT
TAACTTTTCGACTACTTGATCATCAGATTTCACTTTCATCTGTGATTTCATCGTATTAAATT
TCTCTTGAATATCTTCTAAATATAAGAAAGCTGCTTTACCTGTTAATGCTTCAATACGACG
CACACCAGCTCCTGTACCTGACTCACTTACTATTTTGAATAAGCCAATTTCAGAAGTATTG
CGGACATGAATACCACCACATAATTCAATTGAAAATGGTGCCATATTTACTACACGCACA



ACATCACCATATTTTTCACCGAATAATGCCATTGCGCCCATTTCTTTAGCTGAAGCAATAT
CCATTTCTTGAATGTTAACGTCAATACCTTTCCAAATTTCTTCATTTACTAAGCGTTCAACT
TGATCAATTTCATCATTAGTCATTGGACCAAAATGAGAGAAATCAAAACGT AAACGATCT
GCTTCTACTAGTGAACCAGCTTGGTTAACATGATCACCCAGTACTGATTTCAACGCTGCAT
GTAATAAATGTGTTGCACTATGGTTCTTTTGAATGTCACGTCGATCATTTTGGTTCACTTC
AGCAGACACTGTAGCGCCAACATTTACTTGGCCAAATTGTACTACTCCTTTATGCAAGTTT
TGACCATTTGGTGCTTTGGTTACTTCACTAACAGCAATTTCAAAATTGTCATTATAAACAA
TACCTGTATCCGCAACTTGTCCACCACTGACTGCATAAAATGGTGTTTCCGTTAACATGAA
GTATACTGTTTCACCCGCTTCAACTTGTGAAACTTCTTCACCATTATATATCAAGTGTGTT
AGTGTTGTTTGAGCTGTCGCAGTATCATAACCAACAAAAGTACTTGCAGATGTAATATTTT
TCAATACTTCACTTTGAACTTGCATTGATTGAGAATTTTGACGTGCTTGACGTGCACGATC
ACGTTGTTGTTGCATTTCTGACTCAAATGTTGTCATATCAACTTTCAATCCTGCTTGCACTG
CTATTTCTTCAGTTAATTCAATTGGGAACCCGTACGTATCATACAATTTAAATGCATCTTT
CCCATTAATTTCATTTGTTGTCGCTTTAGCTTTTTTAATTAATTCATTTAAAATCGCTAAAC
CATCTTCTAATGTTTCATGGAATCGTTCTTCTTCAGACTTTATAACACGCTTAATGAAATC
TGCTTTTTCCTTAACATTTGGATAATATGGTTCCATAATGTCTGCAACAATATCAACAAGT
TTGTACATAAATGGCTCATTGATTCCTAACGTTTGACTAAAACGAACGGCACGACGTAAC
AATCGACGTAATACATATCCTCTACCTTCATTGGCAGGTAATGCACCATCAGAAATTGCA
AATGCAATCGTACGAATGTGGTCAGCAATTACTTTAAATGCCACATCTTGTTCGTTGTTTA
CTAAATATTGTTTACCTGATACTTTTTCGATTTCATTCATTATAGGCATAAATAAATCTGTT
TCATAGTTAGTACGTACATTTTGAGAAACTGAGGCCATACGCTCAAGCCCCATGCCGGTA
TCAATATTTTTATTAGGTAATGGTGTGTAACTATGATCTTTATTATGATTGAATTCACTAA
ATACTAAGTTCCATACTTCAAGATAGCGTTCATTTTCTCCACCTGGATACATTTCTTCTGC
CGGATCGTCTTGTCCATATGCTTCTCCGCGATCATAGAAAATCTCAGTGTTCGGTCCTGAA
GGCCCTTCACCAATATCCCAGAAGTTACCTTCAATGCGAATAATACGACTTTCTTCAAGCC
CAATATCTTTATGCCAAATGTTATATGCTTCCATATCTTCCGGATGAATCGTAACGTACAA
TTTATCTGGCTCCATACCCATCCATTTATCACTCGTTAAAAATTCCCAAGCAAATTCAATC
GCTTCTTGTTTAAAATAATCACCAATTGAGAAGTTACCTAACATTTCAAAG AATGTATGGT
GACGCGCTGTGAAACCAACATTTTCAATATCATTTGTACGAATAGCTTTTTGAGAGTTTAC
AATTCTTGGCTTTTTAGGTGTTTCACGTCCATCAAAATATTTCTTTAATGTTGCTACACCTG
AATTAATCCATAATAATGTATCATCATCAATTGGCACTAATGGTGCAGAAG GTTCAACCA
TATGTCCTTTTTCAACAAAGAAATCTAGATATTTTTGTCTAATTTCACTCGCTTTTAACTTT
TTCAT 
 

> tbox07 
Function: noncoding RNA T-box leader element (core genome, constant) 
Best match: tbox07_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1694866:1695043:r]RC (completely 
identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 15894 … 16072; Length: 178 bp 
Sequence: 
AAAAGGGACGAACGTTATCGCGGTACCACCCTAGTTATAAATGCAATTCAACACATTTAT
CACTTTAAATCGACTATACAGTTGTGCATAAAGTAGCGTTCACTAATGTTTGTTGTACTTT
TCACCAACCAGTACATCTCTGATAAACAAATCATTAACTACTCATCTTTAT ACGAAT 
 

> recD 
Function: protein coding sequence; ATP-dependent DNA helicase/RecD/TraA family (core genome, 
variable) 
Best match: recD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1725898:1728375:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 16105 … 18583; Length: 2478 bp 
Sequence: 
TCAACGTTCTATAAAGTCATACGGCGTGATTTCTCCCATATTAATCATTGGGTCAATTTTA
AACATTGTAGCTTCCGTTAATACATTTATATCTGTTTTTGTTGAATCAGACGTAACTTCTCC
ACTATCATTCGATGACATTGGCGCTTCTACTTGATCATCTATTGTCGTTTGTGAAGCTCCT
GTATCATTAGTTGCTGTGTTTTCCAGCATTTCTTCATCTTCTGAATTAAAATAATTTTTCAA
CAATGTACATAATTGTGTTAAACGCGCTTGACCATTTGTTTTTAATCCAATATCAAATGCT



TCTGGATCACCAAGTAGAACTAAACTCGTTTTCGCTCTAGTTAAACCAGTATATAATATCG
GTCTTTGTAACATTCTAAAATACTGTTTAACAATAGGCATGATAACAATAG GAAATTCTG
AACCTTGTGATTTATGGATTGATGTACAATAAGCATGTGTTAATTCCATCATATCTTGTTT
CGTAAATGTAATTTCATTACCTTCAAAATCCACAACAAGTACATCTTTATT AAGGGCATTT
TCTTTCGCCCAAAAAATACCAACAATAACTCCTATGTCACCATTGAATATGTTATCATTTG
GCCTATTAACAAGTTGTAATACTTTGTCACCTTTTCTAAAGACTACATCACCAAACTCAAT
TTCTCGTGTGTCTTTCTTTTTAGGGTTTAAAATATCTTGTAAAACTTGATTTAAACGTTTAA
TACCGGCATTTCCTTTATACATTGGTGCAAGCACTTGAATATCAGCCATAGTATACCCTTT
ATTAACAGCACTAGTAACTACCTTCTCAACAACTGTTGGTATTTGGTTTGCCTGACAGTTA
ATAAAACTTCTATCATGAAAACGCTGTGTAATATCAATTTTCTGACCCAAT TTCATTCGAT
GTGCTAATTCTATAATGCTTGAACCATCTTGTTGACGATATACTTCAGTCAGATTAACTCG
TGGTATAGCTTTCGATTCAATTAAATCTTTAAATACTTGACCAGGACCTACAGAAGGCAA
TTGGTCCTCATCACCTACAAATATCAATTGTGCATCTAAAGGAACTGCACTTAAAAATTG
GTGAAACAACCAAGTATCTACCATAGACATCTCATCAATGATTATGAGTCGTGCGTTTAT
TTCATTTTCTAATATATCCTCTGGCTTTGTGTCTTGATTCCAACCTATTAAACGATGAATCG
TCATTGCTTCTAATCCAGTTGACTCTTGTAGTCTCTTAGACGCTCTTCCTGTTGGCGCTGCT
AATACAACTGGATAATCATCATTGACATAATCATCATAATCTAATGATAAG CCATGAATC
TCAGCATATAATTCTACAATACCTTTAATTACTGTCGTCTTTCCTGTTCCCGGTCCACCGGT
TAATAGCATCACCTTAGAATTGATAGCCGTTTGCAAAGCTTCTTTTTGTGAAGCTGCATAG
TTCACTTGATTCGCATCTTCTATTTCACCAATATGCATTTGTAAATCTGACTGTTCAATTTC
CGTAAGTTTATTTGTATGCGTCTTTATTCTGAATAAGTTTTGAACACTTTTGATTTCAGAAT
AATACAAACTTGGAATTGCAACTTGTTCATTGTCAATAATTAGTCGTTTTTCCTCATTTAA
GTATTGCAACATTTCGTCTAATTTTTCAGGTTCGATGACCTCTTCATCTTGATAATTTAATA
CATCAACCGTTAAATCTATAACAACATTGATAGGCAAATATGTATGTCCCTGTTTAATAC
ATTCTTCTTCTAACGTATAGAGCAACGCAGCTTTTAATCGTTCATTATCGTTATAAGCGAT
ACCAATATTTCTAGCAAGTTGATCTGCTTTATTAAAACCAATACCTTTAAT ATCATAAATC
AATTGATATGGATTTCGATCTAAAATAGTCAGTGTATCGCCGAGATAAAACTGATAAATT
GCCATTGAAAGTTTAGGACCAAACCCTAAATCATGTAAACGAATCATTATT TTTTCAGATT
CTTGATTTGCTGAAATTTGTTCTGCAATTTGTTTCTGTTTCTTTTTAGATAATCCCGAAACT
TTTTCTAGCACTGAATGGTCATCTAATATATCATTTATCGCATTGTCACCTAATGTATTAA
CAATATTTTGAGCTGTCTTTTTACCTACACCTTTAAACAAATCACTAGATAAATAACTTAT
AATTGCTTCTTTCGTTTGTGGCATTTCTTTTTCAAAAGTCTCTGCTTTTAATTGTTTACCAT
AACGTGGATGATCAACAACTTGCCCTTTAAATGTGTAGACATCGCCTTCAACAATATTCG
GAAGAAACCCTACAACAGTTGGCATTGTATCAAAGTCTTCATTTGTTTCAATAGTATCTAC
TTTAAGCACTGTATAAAAATTATCACTGTTTTGAAACAATATCGCTTCAAC AGTACCTTTG
ATCATTGAATAATCAAATAGTGTAGGGTCTGACAT 
 

> mnmA 
Function: protein coding sequence; tRNA-specific 2-thiouridylase (core genome, constant) 
Best match: mnmA_CC005_N315_BA000018.3[1653329:1654447:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 19833 … 20952; Length: 1119 bp 
Sequence: 
TTATACAACATAATTTAATTGACCTTCATTTTTGAACACATCGTCAATTGT TGCACCACCA
AGACACACATCACCTTGATAAAAAACAACTGCTTGTCCAGGTGTGATTGCTCTTACTGGC
TCAGCAAAAGTAACACGTAGTGCATGGTCGTTTTCACGTTTCACAAAAACTTTCGTATCTT
TTTGGCGATATCTAAATTTAGCTGTACATTCAAAACCTTGATCTAAGTCATTATCTTCTGG
ATTTACAAATGAATAGTCTGAAGCAATTAAGTAATCACTGTATAATGCATC GTGATGGAA
TCCTTGTTCTACATATAAAACATTATCTTTTAGGTTTTTACCGACAACAAA CCAAGGATCG
CCATCTCCACCTATACCTAATCCATGTCTTTGTCCTATTGTGTAATACATCAAACCACTAT
GTTTACCCATTTTCTTACCATCAAGTGTTATCATATCACCCGGTTGTGCAGGTAAATATTG
TGATAAAAATGTTTTAAAGTTTTTTTCGCCGATAAAACAAATGCCTGTAGA ATCTTTTTTC
TTAGCAGTAACAAGTCCTTGTTCTTCAGCAATTCGACGCACTTCACTCTTTTCGATGTCGC
CAATTGGGAACATCACTTTTGAAAGTTGTTGTTGAGATAATTGATTCAAGAAGTATGTTTG
ATCTTTATTATTATCTACACCACGTAACATTTCAACATGACCATCTTCATGACGATGTATG
CGTGCGTAATGTCCTGTTGCTACATAATCTGCACCTAAATTCATCGCATGATCTAAAAAG
GCTTTAAACTTAATTTCTTTATTACACATAACGTCTGGATTTGGAGTACGACCTTTTTTGTA



TTCATCTAAGAAATACGTAAAGACTTTATCCCAATATTCTTTTTCAAAATT AACAGCGTAA
TATGGAATGCCAATTTGATTACACACTTCAATAACATCGTTGTAATCTTCAGTTGCAGTAC
ATACGCCATTTTCGTCAGTGTCATCCCAGTTTTTCATAAATATGCCAATGACATCATAACC
TTGTTCTTTTAAGACGTGGGCTGTTACAGAACTATCTACACCGCCTGACATACCAACGAC
AACACGTATATCTTTATTTGACAA 
 

> csd1 
Function: protein coding sequence; cysteine desulfurase (core genome, constant) 
Best match: csd1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1730859:1732001:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 20952 … 22095; Length: 1143 bp 
Sequence: 
TTATGACTCCTCCTTAAATTTAAAATATATTTTATGAATTTCAGCTACAAT TGCATTAATTT
CATTTTCAGTAGTCAATTCGTTAAAACTAAATCGAATCGAATGATTTGATC GCTCCTCATC
TTCGAACATTGCATCTAAAACATGCGACGGTTGTGTAGAGCCTGCTGTACATGCAGATCC
AGACGACACATAGATTTGTGCCATATCCAACAATGTTAACATCATTTCAACTTCAACAAA
CGGAAAATATAGATTTACAATATGGCCTGTAGCATCCGTCATTGAACCATTTAATTCAAA
TGGAATCGCTCTTTCTTGTAATTTAACTAAAAATTGTTCTTTTAAATTCAT TAAATGAATA
TTGTTATCGTCTCGATTCTTTTCTGCTAATTGTAATGCTTTAGCCATCCCGACAATTTGTGC
AAGATTTTCAGTACCTGCACGGCGTTTCAATTCTTGTTCACCGCCAAGTTGAGGATAATCT
AATGTGACATGGTCTTTAACTAATAATGCACCGACACCTTTTGGTCCGCCAAACTTATGTG
CAGTAATACTCATTGCGTCGATCTCAAATTCGTCAAACTTAACATCAAGATGTCCAATTGC
TTGAACCGCATCAACATGGAAATATGCATTTGTCTCAGCAATAATATCTTGAATATCATA
AATTTGTTGCACTGTGCCAACTTCATTATTTACAAACATAATAGATACTAA AATCGTCTTA
TCTGTAATTGTTTCTTCAAGTTGATCTAAATCAATAGCACCTGTATCATCAACATCTAGAT
ATGTTACATCAAAACCTTCTCGCTCTAATTGTTCAAAAACATGTAACACAGAATGATGTTC
AATCTTCGATGTGATAATGTGATTACCCAATTGTTCATTTGCTTTTACTATGCCTTTAATTG
CCGTATTATTCGATTCTGTTGCACCACTCGTAAATATAATTTCATGTGTATCTGCACCAAG
TAATTGTGCAATTTGACGTCTTGACTCATCTAAATATTTACGCGCATCTCTTCCCTTAGCA
TGTATTGATGATGGATTACCATAATGCGAATTGTAAATCATCATCATCGCATCTACTACTT
CAGGTTTTACTGGTGTGGTCGCAGCATAATCTGCATAAATTTCCAT 
 

> csbD-L2 
Function: protein coding sequence; stress response protein/locus 2 (core genome, constant) 
Best match: csbD-L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1702814:1702996:r]RC (completely 
identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 23842 … 24025; Length: 183 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTAAGTTTATCAATTGCATCAGTTATTTTGTTTTTAGCATTTTCAACAACTTCTTT
TGCTTTACCAGTCGCTTTATCTTGCTGACCTTCTTTTTCTAATTCTTTGTTATCAGTAACGT
TACCTACTGTTTCTTTAACATTTCCTTTAAATTGATCGAACTTACTTTCGTCTGCCAT 
 

> cymR 
Function: protein coding sequence; HTH-type transcript regulator (core genome, constant) 
Best match: cymR_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1734032:1734454:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 24124 … 24547; Length: 423 bp 
Sequence: 
TTAAATATAAAACATGTATCCGTCTAAATCTTCACTTGTATCTACATATTC CGCTAAATAT
TTCAATGTTGTATTATCTAAAACATCTCTCACTGCATCTCTCATGCGAATCCATAGTTGTTT
TTGCGCAGGTGGTTCTGATTCAATACTTTCAACAAATGTAATTGGACCTTCTAACAGTCTT
ATAATATCCCCTGCTGAGATTTCTTCCGCTGGTACTCTTAATTGGTATCCACCTTTAGCAC
CGCGTACACTTCGAATTAACCCCGCATTTCTTAAAGGACCTACAAGCTGTTCTAAATATA
AATCACTCAAATTATTTTCTTCAGCAATTGACTTTAATGATATACATCCTT GCCCCTCTTTT
TTAGCAAGAGAAATCATCAATGTAAGTCCATATCTCCCTTTAGTAGAAATT TTCAT 
 

> ssrS 



Function: noncoding RNA 6S-RNA (core genome, constant) 
Best match: ssrS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1705971:1706202:r]RC (completely 
identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 26999 … 27231; Length: 232 bp 
Sequence: 
ATAAAAATACGCAAGACAAAGTCTTGCGTATCGATAGAGTCCGTATTGCCGTAGTTATAA
TAGCTTGATCATTCGGCCTGTTATATACAGGTGGGTGCCCTGTTTCTTGTTTTGTACGTCCT
TCATATAAGGCGTGTACGCTGCAAGAAAACCCATTGGGCTCCCTTGATCAAAGAGTGTTA
GGCCCAAATTAAAAAGCAAACTTACGAACAACTCAGATGACTATCTTATG 
 

> aspS 
Function: protein coding sequence; aspartyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: aspS_CC005_N315_BA000018.3[1660796:1662562:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 27300 … 29067; Length: 1767 bp 
Sequence: 
TTAGTGACGAATTCGCAAAGAAAGTTCTTCTAATTGTTTATCAGAAACTTCACCAGGCGC
ATTCGTTAATAAACATGTAGCAGATGCTGTTTTAGGGAATGCGATTGTATCTCTCAAGTTT
GTTCTATTAGTCAATAACATGACTAATCGGTCTAATCCTAATGCAATACCGCCATGTGGTG
GTGCACCATATTTAAATGCATCTAGTAAGAAGCCGAACTGTTCTTGTGCTTGTTCTTTAGT
AAATCCAAGAACTTCGAACATTTTTTCTTGTAACTCACCATCATGAATTCTGATTGAACCG
CCACCTAATTCATAACCATTTAATACTATGTCATAAGCATTTGCCTCAGCTTCTTCTGGCG
CAGTGCCAAGCTTAGCAATATCAGCTTCTTTTGGAGATGTAAATGGATGATGTGCTGCAA
CGTAACGTTTCGCATCTTCATCATATTCTAATAATGGCCAATCTGTCACCCATAAGAAGTT
TAATTTTGTTTCATCGATTAAACCTAATTCTTTAGCTAATTTGACACGTAA TGCACCTAAA
CTTTGTGCAACGACATTTGGTTTGTCTGCAACAAACATTACTAAGTCACCAGCTTCAGCAC
CAGTTAATGTAAGTAATGTTTCAACATTTTCTGTTTCAAAGAAACGTCCAA TTGGACCTGT
CAAACCATCTTCCACAACTTTAACCCACGCTAATCCTTTAGCACCATAGATGTTTACAAAT
TCTGTTAAAGCATCCATATCTTTACGAGTATATTGTTCAGCTGCACCTTTAGCGACAATTG
CTTTAATTTCACCATCATTTTCAACAGTATCTTTAAATACTTTAAAGTCCA TATCACGTCCT
AATTGAGAAACGTCAATTAATTCCATTTCAAAACGTGTATCTGGTTTATCA GAACCATAG
CGACGCATCGCTTCTTTATATGTCATGCGTGGGAAAGCGCCATTAATTTCAACGCCTTTAA
CTTCTTTAACAACTTTTTTAAGCATTTCTTCACCCATTTGCATCACATCTTCTTGATCTACA
AAACTCATTTCAATATCGACTTGTGTGAATTCAGGTTGACGATCTGCACGTAAATCTTCGT
CACGGAAGCATTTTACGATTTGGTAGTATTTGTCAAATCCACTAATCATCAATAATTGCTT
AAATAATTGTGGTGATTGTGGTAATGCATAAAATTCACCATCATGAACACGAGATGGTAC
TAAATAGTCACGTGCACCCTCAGGTGTTGACTTCGTTAGTACTGGTGTTTCGATGTCAAAG
AACCCTTCATCATCCAAATATTGACGAATAGAACGTGTAATTTGATGTCTCATTTTAAATG
TTTGCGCTAACTCTTGACGACGTAAATCTAAATAACGGTATTTTAATCGAATATTTTCATC
AACGTTAACATTTTCTTCATTTATAGAAAATGGTGGTGTCTCAGATTTATTAATCACTTTA
ATATTTGTAACTTGTACTTCAACTTGGCCAGTTTTAATTTTAGGATTAACTGTTTCAGGGT
CACGCTTCGTAACTGTACCTTGAACTTCTACAACATATTCAGAACGTACTGTTTCAGCAAT
TTTCAATGCCTCTTCTGAAAATGCAGGATTAAACACGACTTGTACAATTCCTTCTCTATCT
CTTAAATCAACGAAAATCAATCCACCTAGGTCACGACGATTGTTAACCCATCCTTTTAAT
GTAATTTCTTGTCCTAAAAATGCTTCAGTAACTAATCCACAATAAGTTGTTCTCTTACTCA
T 
 

> hisS 
Function: protein coding sequence; histidyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: hisS_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1738990:1740252:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 29082 … 30345; Length: 1263 bp 
Sequence: 
CTACTTCTTAAAATATTCGACTAATGCGTCTAATTCAATTGTTTCAGATTCACCAGTTGTC
ATATTTTTAACATCGATTTTATTATTTTCTAATTCTTGATCACCAATAACG ATTGTAAACTT
GGCACCTAAACGGTCTGCTTGTTTCATTTGTCCTTTAATTTTACGCTGTAAGTAGTCTTTAT
CTGCTTTAATACCATTATGTCTCAAATGATTTAATAACTTCACAGCATATCGATCTGCTTG



ATCACCCATTGTAACAATGAATAAATCTAAGTTTTCTTCAATATCTAATTC GATACCTTCT
TCTTCAAGTGCAAGCAATAATCGTTCTATACTTAGCGCAAAACCAATACCTGTTTCACTTG
GACCATCTAGCAATTCTAATAAACCATTATAACGGCCACCACCACAAAGCGTTGTAATGG
CACCATCATAGTTAGGATTATCCATCATTAATTCAAATGCTGTATGTGTATAATAATCCAA
TCCACGAACTAAGTTAGGATCTTCAATATATGGAATACCTAAATCATCTAA ATAAGCTTTT
ACTTGTTCATAATATGCCTTAGATTCCTCATTTAAGAAATCAGTGATTCTAGGTGCAGTCT
TAATCGCTTCTTTATCACGGTCAACTTTACAATCCAAAATTCGCATCGGATTTGTATGCAA
ACGTGATTGACAATCTGAACAAAATTCATGAATTACTGGTTCAAAGTGTTTCACTAACGC
TTCGTTATATTCTTTTCGAGACGCCATATCCCCTACACTATTAATAACAAGCTTTAAATGT
TTTAATCCAAATGATTGATAAATATGCATAACCATAGCTAATACTTCTGCA TCTACGCTAG
GATTTTCAGCACCAATAGCTTCTACACCAAATTGATTAAATTGACGATAGCGCCCTTTTTG
CTTACGTTCATATCTAAACATCGGTCCATTGTAATAAAGTTTAATTGGTTGGTTTGGATTA
CCTTGCATTTTATGTTCAATATATGAACGCACAACTGCAGCTGTTCCCTCAGGTCTTAATG
TAATACTTCTATCGCCTTTATCTTTAAATGTATACATTTCTTTTTGTACGACATCGGTTGAA
TCACCAACACCTCTTGCAAAAAGATCTGTACTTTCAAAAATTGGTGTTCTTATTTCTTTAT
AATTATAAAATGTCATTAATTCATCTAATTGATTTTCAATGTAACGCCATT TCTTTGAATC
TTCAGGTAAAATATCCTGCGTCCCTCTAGGTATTTTAATCAT 
 

> lytH 
Function: protein coding sequence; N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase (core genome, variable) 
Best match: lytH_CC005_04-02981_CP001844.2[1698852:1699727:r]RC 
Position: 037-contig_188_RC: 30805 … 31681; Length: 876 bp 
Sequence: 
CTACGCAGAAAAATAAATTTTAAGTCCATCAACAATTGCTTGTTCTAAAAT TTGTCTATGT
AATTGATCTTTAATCATCGTTTCATCAGTTGGGTTACTAATATAACCTAATTCTAATAAAA
CAGCAGGAACTTTTGTTTGTCTTAACACTTGATAATTTTCTTGTCTTGAACCGCGATTAGA
AAGTAAACCTTTCTTCTGAATCGTAGCGTCTAACGTATCTGCTAAAGCTCTTTGATTATCA
TGATACCAATAAACTGTCATTCCATTTGCATTAGATGATTCTAATGCATCATTATGTATAC
TCAAATAGGCATCGCCTTTGATATCACGATTTTCTAGTGAAACATATGTATCGTCTGTTCT
TGTCATCTTAACAGTTGCGCCTTCTTTTTCTAAAGTACGCTGCAATTCTTTTGCTGTTTTCA
ACGTATAGTCTTTTTCTAAACTTTTATATTTAGTATTGCTTGAAGCACCCTGGTCACTACCT
CCATGACCAGGATCAAGCACTATTGTTTTACCTTGCAAAGGATTTTTCTCCTTCGTATTAT
CCGCGACAATATCTAAATTTGTGTGCCATCCAGCTATCCAACCTTTTTCATTACTGGATGT
ATCTTCAACTTCAATCCATTTACCTACTTTACCAATCTTTTTAAAATGGTCACCTTTCTCAA
CTTTATATATGACTGGATACGCAGCGTTTGGACCTGTACGTAATTCAGTATTTTCAGTTAT
CGTGATGTTCCCACTATCTTCACTATTGCTATTCAGCAATAAAAATAAAAA GATGATAAA
TAAGACAAAGGCAATCACTACTATTAGAGTACGTTTATTTTTAAGACCCTTTTTAGATAAC
CATGCCTCTATTTTTTTCAT 
 

> dtd 
Function: protein coding sequence; D-tyrosyl-tRNA(Tyr) deacylase (core genome, constant) 
Best match: dtd_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1710649:1711101:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 31677 … 32130; Length: 453 bp 
Sequence: 
TCATTGAATTTTGCCGTCCTGACTTTCATAAATAATAGTGACTGGACCATCATTATTTATG
CTAACATTCATGTGTGTTCCAAATTCACCTGTTTTCACAGTAAGACCATACGCTCGTAGCG
CATCATTAAAATACTCATAAATTTTTACCGCTTGATCAGGATTTTTAGAAT TTGAGAAACC
TGGACGGTTACCTTTTTTTACATCTGCATAGAGAGTAAATTGTGAAACTGATAGTATTTCA
CCATTCATTTGTTGGATATTAAAGTTTAATTTATTATTGTCATCTTCAAAT AATCTTGCATT
AGCAATTTTCTTTGCAATTACATCTGCATCTTGCTCTGTAGAGTTCTGACCGATACCGACT
AATAAACAATATCCTTTTTTGATTTGATTATTTAATGTATCATTCGTCACC GATGCTTCTTT
AACTCTTTGTACAACTACTTTCAT 
 

> relA2 
Function: protein coding sequence; GTP pyrophosphokinase (core genome, variable) 



Best match: relA2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1711113:1713302:r]RC (completely 
identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 32141 … 34331; Length: 2190 bp 
Sequence: 
CTAGTTCCAAACTCTTGTTACTGTATAAACATCACCAAGTTGTTTGATCTTTTCTACCACA
CGATAAACATCATTCACGTTTTTCACCATGACACTAATATTTATTATTGCATTTTTATCAAT
ATCTGAACGTCCTGAAACTTTAATTAAATTGCCGGCTGTCGAGCTAACAGCTTGTAGTACT
TCATTCAACAAGCCATTTCGGTCATACGCAGTTACCTCTAAATCAACCTGATATTTTTGAG
TTGCGTCTTTTGATTTTACCCATTCAACATTAATTAGTCGTTCAGTTTCGTTCTTAATATTT
GGGCAATCAGTGCGATGTACTTTAATACCGTGACCTTTGGTGATATAACCTACAATATCA
TCACCTGGTATAGGATTACAACATTTTGACAACTTGATAAGTACATTTTCTAAACCTTCTA
CATAGACACCACTATCAGTAATGATGTTGTCTTTAATAGGCAATGATTTCGTAACTTCTTG
TGCTTCATTTAAAGCACGTTGTTTATCTAAAATACGTTGTCTTTCAGTTAATTTATTAACA
ATCTGTAAGGATGTCACGCCGCCAAATCCTACAGCTGCGAATAAATCATCTTCATTTGCA
AAGTTATATTTTTCATTAACAACCTGAATATTTTTCTCTGTCAAAATATCT TCGACTCTAA
ATCCTTGCTCTTTTATTTCAACTTCAACCATCATTCGGCCTTTTTCAATATTAGATGAACGA
TCTTGTTTTTTGAAGAAACTTTTAATTTTACCTTTGGCACTAGACGATTTAACAATTTTCAA
CCAATCACGACTTGGTCCATATGAATGTTTACTAGTACGTATTTCAACAATATCGCCTGTT
TGTAAAATATAGTCAATTGGTACAATTTTGCCATTCACCTTGGCACCAATCATCTTATTAC
CTACTTCACTGTGAATCGCATAAGCAAAATCAATCGGCACAGCACCATATGGCAACTCAA
TAACATCACTCGCTGGGGTAAATGCGTATACTTTGTCACTCTGTAAGTCATATTTTAAGGT
TTCCATAAATTCTTGAGCGTCAGACGATGTATGATCCGCTTCAGCTAATTCTTTTAACCAA
TTTAACTTATTTTGATAAGTTTGATCTTTTTCACTTACTTTTTTACCTTCTTTGTAAGCCCAG
TGTGCTGCAACACCATGCTCAGCAATTTCGTGCATATCAAACGTTCGTATTTGGATTTCGA
GCGGGTCTCCATTTGGACCTACTACTGTAGTATGCAATGACTGATACAAATTTTGTTTAGG
CATTGCAATATAATCTTTAAAACGTCCTGGCATCGGTTTCCATAACGTATGCACCAACCCA
AGTATCGCATAACAATCATTAATAGAATTGACAATAACACGTATCGCCAAC AAATCAAAA
ATTTGATCAAATTGTTTTTTCTGCTTCATCATTTTCCGATAAATACTGTAAATATGTTTAGG
TCTACCATTTATATCGCCTTCGATATTCATTCGGTCCATTTCAGTACGTATTCTATCAATAG
CCGTTTCGATATACGCTTCACGTTCACTACGTTTCTTCTTCATTAAATTGACTATTCTAAAA
TATTGCACATTATCAATATAACGAAGAGCCGTATCTTCTAGTTCCCATTTAATTGTATTAA
TACCAAGACGATGTGCTAAAGGTGCATAAATTTCTAATGTTTCTCGAGAAATTCTAATTTG
TTTTTCACGCGGCATGGCTTTCAAGGTACGCATATTATGTAATCTGTCTGCTAATTTCACC
AAAATTACGCGTACATCTTTGGCAATCGCAATAAATAACTTGCGATGATTTTCAGCTTGTT
GTTCTTCTTTTGAGCGGTATTTTACTTTTTTAAGCTTCGTCACACCATCAACAATTCGAGCA
ACTTCTTCATTGAACATTTCTTTTACATCTTCAAATGTATACGGTGTATCTTCAATTACATC
ATGCAAAAAACCTGCGACAATCGTCGGTCCGTCTAATCGCATTTCTGTTAAAATACCTGC
AACTTGTATAGGATGCATAATGTATGGTAATCCGTTTTTTCGGAACTGACCTTTATGTGCT
TCATAAGCAATATGATAGCTTTTTAAAACATACTCATATTCATCTGCTGAC AAATATGATT
TTGCTTTGTGAAGAACTTCATCTGCACTATATGGATATTCGTTGTTCAT 
 

> apt 
Function: protein coding sequence; adenine phosphoribosyltransferase (core genome, constant) 
Best match: apt_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1713730:1714248:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 34758 … 35277; Length: 519 bp 
Sequence: 
TTATTCGTCGTATGAGATTAAACTCATAACATCGTAATCTTTAATTTTTTCAATACCATTTA
AATATTTCAATTCAATTATAAATGCAATACCTACTACGATACCGCCTAATT TTTCAACTAA
TTTTATTGCTGCTTCAATCGTACCACCAGTAGCTAATAAATCATCTGTAATTAACACACGT
TGACCTGGTTTAATTGCATCTTTGTGCATTGTTAAAACATTTGTACCATATTCTAGGTCAT
ACTCATAACGAATGACTTCACGAGGTAATTTCCCTTCTTTTCTAACAGGTGCAAAGCCAAT
CCCCATTGAATAAGCTACAGGACAGCCAATGATAAAGCCACGCGCTTCAGGTCCTACAAC
GATATCAACATCTCTGTCTTTTGCGTATTCTACAATTTTATCTGTTGCATAGCCATATGCTT
CACCATTATCCATAATTGTAGTAATATCCTTGAAACTAACACCTGGTTTCGGCCAATCTTG
AACTTCTGATACGTATTGCTTTAAATCCAT 
 



> recJ 
Function: protein coding sequence; single stranded DNA-specific exonuclease (core genome, variable) 
Best match: recJ_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1745207:1747480:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 35298 … 37572; Length: 2274 bp 
Sequence: 
TCACGACAATTGTGACTTTATCCAATTTTTTATTTCTGAAAAATCTTGATA TAATAATTGC
TTTTCAACATCCATACGTTGTTGTCTTAATTGATATACTTTGCTGGAATCAATCGATCTTTT
ATCAGGTTGTTGATTGATTCGAATTAAACCATCTTCTTGTGTTACAAATTTTAAGTCTAAG
AAAACTTTCAACATGAATTTAAGTGTATCTGGTTTCACACTTAAATGTTGA CACAATAAC
ATACCCTCTTTCTGGATATTTGTTTCTTGTTTAGTTATTAATGCTTTATAACACTTTTTAAA
AATATCCATATTAGGTATACCATCGAAGTAAATCGAATGATTATGTTGCAA AACTATATA
AAGTTGAGAAAATTGCAGTTGTTGCAAGGAATTAGACAAGTCTTCCATTGACGTTGGTAA
ATCTCTTAATACTACTTTATCAGTTTGTTGTTTAATTTCTTCACCATAATAATATTCATTCG
CATTTACTTTATCACTTTTAGGATGAATAAGCACGACAATATTTTCATCAT TTTCTGTAAA
AGGTAAACTTTTTCGCTTACTTCTATAATCTAATATTTGCTGTTCATTCATCGCAATATCTT
GAATAATTAATTGCGGTGATTGATTACCATTCCATTCGTTGATTTGAACAGATCCTAATAT
ATTAATTGGCTGTTCATCTTGTAACTCAGGTTCTAAGTGTCCATTTTGCCAAAATAGCGCG
GCGATATTACTTTCACCAAGTGTCAATTTTAGATGATTTTTTTGTTGACCGATCGCCTTAA
CTGAAGAAACTGATAAATCATCCATTTCAAAAATAGGTCTAGAAAAATCTG TTCCGAAGG
GTCTTAAACGATTCATATCACGAATATTTTTAATCGTTATATCATTTTCTGTTAATAATAC
GTCTACTGGCTTTACGGGATCTAACGAAGTTGTTTTAGATAATTCTTTCATCCATTTATTTA
AACCTTCAGCTAACGATTCTATATTTTCAATATCCATCGTCATACCTGCAGCCATATGATG
GCCGCCAAATTTAGCGATTAACTCTTGATGTGCTGATAGTATTTCAAACATCGACACTTGA
TCAATTGATCTGGCGGAACCTTTTGCATGATTTTGCTCCCTATCAATATTTAAAATTAATG
TTGGCAAAGCAAATGTTTCGACAATTTTCGAAGCAACAATACCTAAGACACCTTCATGCC
AATTTTCTTTTGCTAAAAGTAAAAATAAATCTCCCTTTTTAACTTTCGTTT CTGCCATAGCC
ATTGCTTCTTCTGTGATAGTTGCTACAATATCTTTTCTTTCACGGTTAAAATGTTCAACTTG
TTCTGCTAAAAATGCAGCTTCTTCTTCGTCGTCAGTCATCAACAATTCGCAAGCTAATGAT
GCGTCATCTAAACGACCTACAGCATTAAGTCTAGGTCCAATAATAAAACCAATTGTTTCT
TCATCAATATTGTCATTGTATCCCGCTTCTTTTAGCAATGCTTTAACAGAGGTCGGACATT
GATCATTTAAGACTTTTAATCCTTGTTTCACTAATGATCGATTTTCATCAGTTAAGGATAC
TAAATCCGCAATGGTACCTATCGCAACTAATGCTTTAAAATAATCAGGTACATTTTCAATC
AATGCTTGTGCTAATTTGTATGCAACACCTGCACCACACAATTGTTGGAACGGATAATTA
AACGATGGATGCATTGGATGTACGATTGCATATGCTTCTGGTAATGTACTACCAATTTCAT
GATGATCAGTTACAATGACATCAACTCCTAAATCTTGAACCATTTTAATTT CATTATGACC
TTGTATGCCATTATCAACAGTTATGATTAATGTTATGCCTTCATCATGAGCATTTCTAAAT
GCTAGTTCGTTTGGTCCATATCCTTCGGTAAAGCGGTTAGGAATATGCCATCCTACTTGTG
CACCTAAAAGTTGTAATGTTGTCACTAAAATTGTAGTTGAGGTAACACCGTCGGCATCGT
AATCACCATAAACTAGGATTTTCTCATCATTCGCTATCGCTCTTTTAATTCTTTCAATAGCC
TTAGTCATATCGCTCAATTGCAATGCATCATGATTGACATCTGTGTCTGAAATGATGGATT
CAATTGCTTGTTCATCAATAATCGATTTACTTTCTAATATTTTTTTTACGATTGGCGTTAAC
TTTAATTTTGATGTTAATTCATCACTTATGTATTCAGCTGGTTTAGTTAATTTCCACTTATA
CTTCGGTTTAATCAT 
 

> secF 
Function: protein coding sequence; protein translocase subunit D and F (core genome, variable) 
Best match: secF_CC001-ST772_118_AJGE01000020.1[37615:39894:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 37774 … 40054; Length: 2280 bp 
Sequence: 
TTAAACTAAAATCTTTTCATCGTTCGATTTCTTTTCTTTATATACAACTAA TTTGTGTTTCG
GCGATTTTTTCAACTGACGTTTTTTCATTATTCCCCATAGCGGAACGGCAATGAAGATTGA
AGAGAATACACCAGAAATCAATCCGATAAATAACGCTAAAGTAAAGTTGAA TATCGTAG
GAGCACCGAAGAATAGTATAGCAACTACTACTACAATAACTGTTAATACTG TATTAATTG
AACGTGTCATTGTCTGTCTAATTGATCTATTAACGATATCATCAATTTGTTCTGTTGTCGTA
ATCACTTTAACCTTTTGTAAGTTTTCACGTACACGGTCAAACGTTACGATTGTATCATTAA



TTGAATAACCGACAATTGTTAATACAGCGGCGATAAATGTTAAATCTACTT CAATTCTAA
ATAAACTGAAAATCGCTACTATAATGAATACATCATGTAATAATGCCAATA CAGATGAAA
GACCCATGCGCCATTCAAATCGTAATGATACATAGATGATGATACCTATCGATGCATAGA
TTAATGCAAGCATTGCATTTTTTGCTAATTCCTGTCCAATAATTGGTGATACAGTATTAAT
TTGAGGTGTGTCACCGAATTTCGATTTAATCTTATCACTCAATTTATTATCTTGAGCACGC
GTTAAATCGTCTTTAAATTGAACAGTTGCTACTTTATTATCTTTACCATTGATTTGAATTTG
ATCCGCTTTAAGTCCACTATCTTTTACAACTTGCTCAACCTTTTGTTGAGTAATTGCTTGTT
TAGATTGGAAATCTACACGTGTACCACTTGAGAAATCAATTCCTAAGTTTAACTTGAAGA
TATAAAGAATAACTAAACCGACAACTACAATTAAAATACTTACTCCAATTA ATGGCTTAG
CTAATTTAACAAAATTCCATTTCTCGAATGAAGTTTTAAGGTCATGAACAT CTACACCTTC
ATTAATATCATGTCGTTTATTCTTTTTAACACCAAATAACCAAAATTGATT TTTGAATATA
TTTGATGAAACAAGTAATGATAATAAGAATCTTGATAAGAACACGGCTGTA ACAAAGAT
CATTAGAATACCTAATAATAACATTGTCGCGAAACCTTTAACTGAACTTTC ACCGAAGAA
GAATAATACTGCTGCGGCGATAACTGTTGTTAAGTTAGAATCAAAAATTGTTAGGAATGA
ACTTTTGTTTGCTTTAGAAAAGGCTTGCTTTATCGTTCTACCTATTCGAAGTTCATCCTTAA
TACGCTCATACATGATAATATTGGCATCTACAGCCATACCTACACCTAATACCAACGCCG
CTAATCCTGGTAAAGTTAGAACCCCGGAAATGAAATTAAATGCTACTAACGTTAGATAGA
TATAAGTTGTCAATGCAATAATCGCTACTAAACCAGGTAATCGGTAGAATCCAAGCATGA
ATAAATAAATTAATGCTACACCAATAAACGATGCAAACACAGTTTTATCTA ATGCATCTT
GACCAAATTGGGCACCTACTGAGTTTGAATAAATTTCTTTCAAGTCAACTGGTAAAGAAC
CTGCATTTAACAATTCGGCGATTTGTTTTGCTTTTTTAACGCCTTCTTGTCCTTTAAATCCA
CCCGAGATTTCTACGCTATCAGAATTGATTGGTTGATCAACACTTGCTGCAGAAATAAAT
TTAGGGTTTTTCTTTTGTGCTTCTTTTTTATAGCTGTCACCTTTTTTGAAATCTAACCAAAC
AACCATGACATTATCACGTTTCTTAGAGATTTCTTCCGTTACTTTTTTAAATTTGTTTTTGT
CTTTTACTTTAAAAGTAACTGTAGGCTGGTTTGTTTCCTGTTTAAATTCTTGTTTGGCAGAT
CCCTGTTTAATATCAGAACCGCTTAATTTTACTTTATCTTCTGCATCGCGAATTGTTAAATT
AGCTTGAGAAGATAAAATTTTACGTGCTTCATTCTGGTCTGTTACACCAGCAAGTTGAACT
CTAATTCTATTAGGTTCTTCAACTTGAATTTTAGGTTCCGAAACACCTAAAACGTTAACAC
GATTTTCTAATGTTTGCGCTGTTGATTGTAAGGCTTTTTTATCTATTTTGTCGCCTTTATTT
AAAGGATCGACTTGATAAAGCACCTCAAATCCACCTTGCAAATCAAGTCCTAAATTGACA
TTCTTTATAACACTTTTATAAGTTGCAGCCATTCCGGCAAACAACAATACGACTAAAAGC
AAGAACGCAATTATTCTACTACTTTTCTTCAC 
 

> yajC 
Function: protein coding sequence; protein translocase subunit yajC (core genome, constant) 
Best match: yajC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1719300:1719560:r]RC (completely 
identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 40328 … 40589; Length: 261 bp 
Sequence: 
TTATGAAGGGTCAACTTGTTTAATAGCAGGTTTTTCGAAAGTTAATTCAGTACCATGACCA
TTAACTGTAATAACAACAGTTGTTTCATCTACTGCTTTAACAGTACCTTTAATACCACCAA
TAGTTGTAATTCTTTGACCAGATTGAATGTTATTAATCAACTCACGATGCTGTTTCGCACG
TTTTTGTTGTGGTCTGATCATCAAGAAATACATAACCGCAAAAATTACGACTATATATATT
AGTAATGAAAATTGCAT 
 

> tgt 
Function: protein coding sequence; queuine tRNA-ribosyltransferase (core genome, constant) 
Best match: tgt_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1719579:1720718:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 40607 … 41747; Length: 1140 bp 
Sequence: 
TTAAAAGTTTTTTGGGTTCTCAACATTTAATCCATATTGCTCGAAGAATTCTTCTTTGAAA
TCTAAAAGACGATCTTCTCGAATGGCTTGTCTTATATCTTCCATTAATTTTAGCAGAAAAT
GTAAATTATGAATAGTAGTAAGACGAATACCAAAAGTTTCCTCTGCCTTGATTAAATGAC
GTATATACGCTCTTGAATAGTTTTGACATGTATAACAGTCACAATTCTCATCTAACGGTCT
TAAATCATCTGCAAATTTTGCATTTTTAATAACTAAACGACCTTGCGATGTCATACAAGTA



CCATTTCTGGCAATACGTGTCGGTAAGACACAATCAAACATATCCATGCCGCGAATACTA
CATTCGATTAACGCATCTGGAGATCCTACACCCATTAAATATCTTGGTTTATCTTTAGGCA
TAAACTGCTCTGTATGTTCAACCATTTTATACATAACCGGTTTAGGTTCACCAACTGACAA
ACCGCCGATTGCATAACCAGGAAAATCTAATTCTACTAAATCCTTTGCACTTTGTTCTCTT
AAATCTTCATATTCGCCACCTTGTATAATGCCGAACAATGCTTGATCTTCAGGTCTTTGGT
GTGCATCTAGACATCTTTTCGCCCAACGTGTTGTACGTTCAATAGATTTTTTTACATAATC
ATATTCAGCAGGCATCGGTGGACATTCATCAAATGCCATCATAATATCAGATCCTAAATC
ATTTTGAATTTGCATTGATTTCTCAGGACTCAAAAATAATTTAGACCCATT AGTATGATGT
CTAAATTCCACGCCTTCTTCTGTAATTTTACGTAAATTACTTAAACTAAACACTTGGAAAC
CGCCTGAATCTGTAAGAATCGGACCATCCCAATTCATGAATTTATGTAATCCCCCAGCGT
GTTTGATAATATCATTTCCGGGTTGTAACCACAAATGATATGTGTTGCCCAAAATGATTTT
TGCTTCAATTTGTCTTAACTCTTCTGGACTCATTGTTTTAACGGTTGCTTTAGTACCAACTG
GCATAAACATAGGTGTTTCAAATGAACCGTGTGGTGTGTGCACGATACCTAAACGCGCAC
CTGATTGTTTACAAGTTTTAATGTGTTCGTATGTTACTGCAGGCAT 
 

> queA 
Function: protein coding sequence; S-adenosylmethionine-tRNA ribosyltransferase-isomerase (core 
genome, variable) 
Best match: queA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1720741:1721766:r]RC (completely 
identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 41769 … 42795; Length: 1026 bp 
Sequence: 
TTATATAATTAACATTGCATCGCCAAAACTAAAGAATCTATATTCTAAATT TACTGCTGTT
TTATAAGCATTCAGAACATTTTCACGAGTACTAAACGCTGATACTAGCATAACTAATGTT
GATTTTGGTAAATGAAAATTAGTAATCTGGCCATCAATTGCTTTAAAATCA AATCCTGGA
TAAATAAATATATTAGTCCAGCCACTCGTTTCAACAAATTTATCATGATCG CGTCGAATTG
TTTCAAGTGTACGTGTTGAAGTTGTACCAACTGATATAATGCGATGTCCTTTGGACTTAGT
ATCATTTAATAAATCAGCTGTTTCTTGTGTCATTTGATAATATTCACTATGCATTTCGTGGT
CATTCACATCATCGACGCTCACCGGTCTAAACGTACCTAACCCAACATGTAATGTAACAA
ATGCGATATTAACGCCTTTATTTTTAATTTCAGTTAATAACTCATCAGTAA AATGTAATCC
TGCTGTTGGTGCTGCCGCTGAACCACTTTCTTTAGCGTAAACTGTTTGATAACGATCTGGA
TCATCTAAACGTTCTTTGATGTATGGTGGCAGTGGCATTTCCCCTAATTCATCTAATCTTTC
TTGTAAAATACCTTCATAATGTAAACGCATGATGCGTCCACCTTGATCCATTTCTTTTATG
CACTCAGCTATAATTTTGCCATTACCAAAATTCAATTTATTACCAACTTTA ATACGCTTAG
CTGGTTTCAGTAAGACTTCCCAATCATTACCTTCAATTTGAGTTAACATTAACATTTCAAC
TTTTGCACCAGTTTCTTCTTTTAAACCAAAAAGTCTAGCTGGCATTACTCGCGTATCGTTA
AGCACTAATGTATCACCAGGTCTAAAATACTCAATGATATCTTTGAAATGT AAATGTTTC
ATTTCACCAGTTTCTCTATCCATGACTAATAAACGACTATGATCACGATCTTTTAAAGGCG
TTTGAGCAATTAATGATTCTGGTAAGTCATAGTCAAATTCTTCAATATTCA C 
 

> ruvB 
Function: protein coding sequence; Holliday junction ATP-dependent DNA helicase subunit B (core 
genome, constant) 
Best match: ruvB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1721768:1722772:r]RC 
Position: 037-contig_188_RC: 42796 … 43801; Length: 1005 bp 
Sequence: 
TTATCCTCTCTCCTCATTCGACTTTGCAAAATGTTCATAAGCTAATGGTGTTGCTTTTCTGC
CACGTGGCGTACGTTCTAAAAAGCCTTTCTGAATAAGAAATGGCTCATAAACGTCCTCAA
TTGTAATACGTTCTTCACCAATTGTTACGGCAATCGTATCTAAACCAACAGGTCCGCCATT
ATACTGCTTAATAATACAGTTCATCATTTTATGATCAATGTAATCTAGTCC GTGTTGATCA
ACTTGAAGTAAACCTAATGCGTGCTTCGTTGTTTCAATGTATATTTGTTCATCTTCATTCAC
TTGCTGGAAGTCTCTTACCCGCTTCAATAGTCGATTTGCTACTCTTGGAGTCCCTCTAGAA
CGTTTAGCAAGTTCAATGGCACTTTCTTCATCAATACCTGTGCCTAAAACCTCAGCTGTTC
TAATAATGATTTCTTTTAAATCTGATTCATTATAATATTCTAATCTTAAGT GCACACCAAA
TCGATCCCTTAGTGGACCTGTTAAGCTGCCAGCTCGCGTTGTTGCACCTACCAAAGTGAAT



GGAGGTAAGTCGATACGGATACTTCTAGCCTCATCGCCTTTACCAATGATAATATCTAAA
AAGAAATCTTCCATTGCAGGGTATAACACTTCTTCAACAACACTACTCAGTCTGTGTATTT
CATCAATAAACAAAACATCTCCAGGTTGAAGTCCTGATAAAATTGCAGCCAAATCACCAG
GTCTTTCTAATGAAGGCCCTGATACTGTACGTATATTAACTTCCATTTCATTGGCAATGAT
ATTAGATAATGTTGTCTTACCTAATCCAGGGGGGCCAAAAAGCAATACATGATCTAATGG
TTCATGACGAAGTTTAGCCGCTTTAATAAATACTTCTAAATTACTTTTTAT TGAATTTTGA
CCAATATATTGTCGTAATCTCGTAGGTCTAAGCGACAATTCGAAATCAGTTTCTTCACTAT
GCATTGATTGATCAACCATACGCTCATTCAT 
 

> ruvA 
Function: protein coding sequence; Holliday junction ATP-dependent DNA helicase subunit A (core 
genome, constant) 
Best match: ruvA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1655840:1656442:r]RC 
Position: 037-contig_188_RC: 43832 … 44435; Length: 603 bp 
Sequence: 
TTAAGATACAACTAATTGAAGACCTGCCTTAACAGCTTCATCAACTGAGTCATATTTATTT
TTATTTAACGTTTTCTCAACTTTTGCAAGCTCTCGTTTAGAATAACCTAATGCTTCTAACGC
TAACATTGCTTCTTGCACGAATTGATCTTGCACCGTCGAAGTAGCGTCTACTTGTAATAAT
GAATCGCTATCTTCTTCAGTGATTTTCACTTTACCTTTTAAATCTAAGACAATCTGTCTTGC
CGTTTTCTTACCAATTCCTGGGAATTTAGTTAAATACGTATCATTTTCATTTTCAATGGCAC
GTTTTACTTCATTAGGCGTACTTGTCGCTAAAATAGCTAAAGCTGATTTCGGACCAATACC
AGTAACTTTAATTAAACTCAAGAACATATCTTTCTCTTCTTCACTACTAAA TCCATACAAT
AATTGTGCATCTTCACGAACAATTAAAGATGTATGAATTAAAACTTCATGA TCTAGATGC
TTTTGAAAACGATAAGAATTTGGTGTTTGAATTTCATAACCAACACCAGCA GTTTCAACA
ACTACGTGTGTAGGATATAAATGTGTTAACTTACCTTTGACATACGCGTACAT 
 

> pheB 
Function: protein coding sequence; ACT domain-containing protein (core genome, constant) 
Best match: pheB_CC030_MRSA252_BX571856.1[1788403:1788861:r]RC (completely identical) 
Position: 037-contig_188_RC: 44448 … 44907; Length: 459 bp 
Sequence: 
TTACATACTCATACTAATTAATTCTACTTTTGATACATAATCTAAATTTCT CAAAGCGCCA
ATAACATCTTCTACTGAAGTTTCTTTAGATTTAGCATTCAGTGATAATGTTATTGTTGCTTT
TTCTTCCATTGGAATACTTTGATGAATCGTTAATACAGATAGTTCTAACTTTGATATAACA
TCTAGTACACGTGCCAACATACCCACAATATCAGTTACATATAAAATTAAT GTAAATTCT
CGATGGTCAAGCATTTTATCGTCTACTGGAAATATCGTTTCTCTATATTTATAAAAAGCAC
TTCTAGATAGATCAAACTGTTTAACGGCATCATAAATGGACAATGTCGGATCACTTTTTA
AGGCATCTTTAATCTTCAATGTTTTAACCACGGATTCAGGCAAGACATCTTCTCTAATTAA
ATAAAACTTTTTATAATCTTTATTGTCCATCAT 
 

> obgE 
Function: protein coding sequence; GTPase obg (core genome, variable) 
Best match: obgE_CC010_D139_ACSR01000051.1[25341:26633:r]RC 
Position: 037-contig_188_RC: 44916 … 46209; Length: 1293 bp 
Sequence: 
CTATTCAACGAATTCAAATTCTCCTCCAAGAATTCTAACGATATCACCATTTTTACAACCA
CGTTCTCTAAGCGCATCATCAATACCCATCGAACGCATTTGACGAGCAAATCGACGTACT
GCTGGATCACTGTTAAAGTCAGTCATTTTAAACATTCTTTCAATAGCATTACCACTTACCA
CATAAGCACCATCATCATCTCTTGAAATTGTAAATTTATCTTGTGACGGTGTATGTTTATA
TAATACTCGGTTAATGCCAACCGACTCCTCTTCTTCAACTGTGAAGTCAACATCTTTATAT
TCTTCTAATTTATCTGCTATTGCATATAATAATTGATCAATATTATCACGC GTTATTGTTGA
AACTGGAATAACTGGCACATCTTCGCCAATTTCTTCTTTAAACAAGATTAAATTATCTTGT
GATTCAGGTAAATCCATCTTGTTAGCTACTACGATTTGAGGTCTATCTTCTAAACGTTGCT
CGTACGCGGCTAATTCTTGATTAATGACTTTATAATCTTCAATAGGTTCTCTACCTTCAGA
ACCACTCATATCAATCATGTGAACAATAACTTTTGTTCTCTCTACATGTCTTAAAAATTGA



TGTCCTAATCCAACGCCATCAGATGCACCTTCAATTAAACCTGGTAAATCTGCCATAACA
AAACTTCGTTGATCAGGTGTTGAAACAACACCTAGATTTGGTTTAATCGTTGTAAAATGA
TATGCCCCAATTTTAGGCTTAGCTTTTGAAACGATAGATAATAAAGTCGATTTACCCACAC
TAGGGAAACCTACTAATCCTACATCAGCTAATAATTTCAATTCTAAAGATA CATCTAATTC
CTCACCTGGTTCACCTTTTTCACTGAAGTCAGGTGCAGGGTTTCTAGGTGTTGCAAAACGT
GAATTACCTCGGCCACCTCGACCGCCCTTCGCTACTACAGCTCTTTGACCATCTTCAACAA
GATCTGCTAACACTTCGTCTGTTTCAACATTTTTAATAATTGTACCAGGTGGAACTTTTAA
TACTAAATCTTCCGCATTTTTACCATGCATATTGCTACTTTGGCCATTTTCACCTTTGCTTG
CTTTAAAATGACGTTGATATCTAAAATCTAATAACGTTCTTAAACCTTCAT CCACTTCAAA
TACGACTGAAGCACCTTTACCACCGTCACCGCCAGCTGGTCCACCAAATGGTACATATTT
TTCTCTTCTGTATGCGGTAATACCATTACCACCATCACCGGCTTTAAGAGATATTTTGACT
TGATCGACAAACAT 
 

> rpmA 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L27 (core genome, constant) 
Best match: rpmA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1725665:1725949:r]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 311 … 596; Length: 285 bp 
Sequence: 
TTATTCAGCTACTGCATATACAGAAACTTGTTTTTTGTCGCGACCTTTACGTTCGAATTTA
ACAACGCCGTCGATTTTAGCGAATAATGTATCATCGCCACCACGACCTACATTTTCACCA
GGGTAAATTTTAGTACCACGTTGGCGATATAAAATTGAACCACCTGTTACGAATTGACCG
TCAGCACGTTTAGCACCTAAGCGTTTTGATTCAGAGTCACGTCCGTTTTTTGTAGAACTTA
CCCCTTTTTTAGATGCGAAGAATTGTAAGTTTAATTTTAACAT 
 

> DUF464 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: DUF464_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1725961:1726281:r]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 607 … 928; Length: 321 bp 
Sequence: 
TCACTTATAATTTAATCTAATATTCTCATTATATTCTTCTTCAATAGTTTG TAAAGACACAA
GCATTGTTTGAAGAATTAGTTGCGCTTCATCGTTATTTGTATCAACGCTTCTTATATGAAA
ATGACCACCATTGTCGTCATAATTGATATCTGGTCTCTCAGATGTCAATCCTATAATCGCA
TTAACACTACCAAACAATACAGCTGAAGCTCCAGCACAAACGATATCATGACCATATTCA
CCATGGTCAGCATGGCCATCCATAATAACGTCTGTTACTTTGCCTTCATCATTAACTGTAA
TATCAACAGTAATCAT 
 

> rplU 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L21 (core genome, constant) 
Best match: rplU_AF349567.1[184:492]RC  
Position: 038-contig_319_RC: 933 … 1242; Length: 309 bp 
Sequence: 
TTACGCGTTGATTTTATCGATTGTTAATTTAGTGTATGGTTGACGATGGCCTTTTTTACGTT
TTGAATTTTTACGACGTTTGTATGTGAATACAGTAATTTTTTTACCGCGACCTTGTTTATTA
ACAGTAGCAGTAACTGTTGCACCTTCAACTGTTGGCGCTCCAACTTTAACTGAATCTCCAC
CTACAAATAATACTTTATCAAATGTAAAAGTATCTCCTTCGTTTACGTCTA ATTTTTCAAC
GAAGATTTCTTGACCTTCTTCTACTTTGATTTGTTTTCCACCTGTTTCAATAATAGCAAACA
T 
 

> L21 
Function: noncoding RNA ribosomal protein L leader RNA (core genome, constant) 
Best match: L21_leader-var2_CC025_21193_AFEG01000006.1[87810:88063:r]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 1254 … 1508; Length: 254 bp 



Sequence: 
CTGTATAATAAGTCACGCCATACATAGGTGACATTTCGTTATTGAGTCAAGCGTTTGCACT
CTACGTTGTTTCGGTCGCAACTCGAGTCATTTATAAACATAAACTCTTCTCGTTTCTTCCTT
CAACGCCTTGATTGACAATCGCTTTCTTTCAATAACTTCTGCAAATGAGTCAAGCGTTTGC
ACTCTGTGGGAAAATCGCTTTCTTCATTAAAAATGTTCTTGAACCTATATTTGAGCGGTTG
TATGTAGCT 
 

> mreD 
Function: protein coding sequence; cell shape determinant D (core genome, constant) 
Best match: mreD_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1659668:1660198:r]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 1534 … 2065; Length: 531 bp 
Sequence: 
TTACCATTGACGACGTTTCATGTCAATGTCATTGTTTGTTTTTTTAAGGAACTTTATAATCA
ACGGATAAAGCATAATCAACAGTACAAAATTCATAATTAATGTTGGCAATA ATCTAAAGA
CTACAAAATGAATAATATCAAATTGAATGAATCCTAACATACCGTATATTA ATGCCACAT
AGACTTCTAATAATAAGGTGCTGGCTAATATAATAATGAATAACATCGAAT GATCTTTGT
AAAAAATTTTAAAGAATCGATCTATAAGTGCTAAAAACAATATATAGCCAA ATAAGTAC
ACTCCATAAATACTACCAAAGTATACATCAGTCATTACGCCTAAAAATATG CTGAGCAAT
AATGATACGCCAAAGCCACGATACACTACCATCATTAAAATATACATAAAT GTAAGGTGT
GGTACAAATACAAGTTCAAACTTACCTATGTGCATTGGAATAAGAAGCCCAATTGCAGTA
TCTATATAAAATAGTAAAATACCTATCAAAAAATAATACAGTGTACGCAT 
 

> mreC 
Function: protein coding sequence; similar to rod shape-determining protein (core genome, constant) 
Best match: mreC_CC188_21340_AGTX01000037.1[31211:32053]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 2064 … 2907; Length: 843 bp 
Sequence: 
TTATTTATCCCTGCTTTCATCATCAGGAATTGTTTTAGGATCTCTTTTTGCAACATAAACAT
GACTCAAATCTGTTAAGTCTGCACCAGTCTTAACCCTAACTTCTTTAGCTAAGCCGTATTG
ATCATTTTGAACCTTAGTCACTTCTCCTATATATAAATTACTTGGTAGTTGATCAGCTAAT
CCACTTGTAACGACTTTATCACCTTTTGAGATATTATCTCTATTATTAATGTCACTAATTAC
AAGTTCTGAGTTCTTTTCATCATAACGATCAATTAAACCAAATATATTTTT AGAACCGTGT
TGTATATTTACAGATAATTTACCCGCACGTGTATTAGTTGAGATTAAATCAACTTGTGAAG
AAAATTTATTAACTTTAGTAACTCTTCCAACAAAACCTTGTGATGTCATCA CAGCCATATT
TGAAGTTATACCTGATTTAGATCCCTTATCAATTACAATTGTATTCATCCACTGATCCGGA
TTTCTTGCCAAAACCGTAGTAGAAATAGGATCAAATTTTGAAATATCTTTT AAATCAAGCT
CTTTTTTTAATTTTTCATTTTCCGCTTCTAATTGTTGGTTCTTAGATTCTAACTGGCTAATCT
TATTTTTAGATTCTTTAGAATCTCCTTTTTTAAAAAAGTCCCCAATCGTACCAGCAACAAA
ATTAACTGGATAACTCACAACTCGTTGTCCAAAAGACACAGAATCACCTATATATTGTTC
AGGAGGTGATTGAGATTGTGAACGTATGGACAGCCCAATTAATGCAATAAAAACGATAA
TTGCACATAAAACAACAATTAATTTGTTATTTTTAAAAAACTTAAGCAC 
 

> Q5HFB3 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HFB3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1728721:1729194:r]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 3298 … 3772; Length: 474 bp 
Sequence: 
CTATTGATAAGCATTTTCGGGTTTTAGTTGTAAATTTTGCCCTAATTCATTTAAGTCTTGTT
GCATTTCAAATTCAGTATTGTAAACACGCATTGACTCATCTCCAAATTTATAAAGAATAA
ATTCGTCTCCTCTTTGACCTATAATATATTGATCATTATAAGCCATGCGATTCATTCCAGA
CACAGCCATAAACTCTTGTTTATCTATCATTTTAAATACATTTTTAATTTG GCTTAATGGTA
CATTCTTTATTAAATCATTTTCTTTTAATGAATATTTCTCACCACTTACAT AAACATGTTGG
GCATCATTAGTGGGTTGCGTAACTTGATTCATTTGATCATTATCGTGATTTACAGGATTCC



AATCTTGTTCTTTTAAAAAAGGTGCGTATTTCAAGGCGATATAAACAATTA TCACAATTGC
TATTACTGCTATAATGTTTTTAATCATACTAAATATCAATCTCAT 
 

> Q5HFB2 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HFB2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1729668:1729952:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 4245 … 4530; Length: 285 bp 
Sequence: 
TTACTTACGCCCAAATGCGTTAGATAAAAATCGTATCAGCGCGTAGCTACCACTTAGTAA
AAGGCCCCAAACGATTCCAGTAAAAATTGAGCCAATTGCTACACTTAATAAAGGAAAAG
CTTGTTTCGTAACGATCACACCTGCTAACGCTGTTACTAAAATACCTAACGTAGATAAAG
CTAATGTTATTAATAGATTGCGCTTTGTTACAGTTTCATTTTTAATATTTA ACTGCATGGTA
TAAACCATTGGCACGAGAACCCCGATAATAATAAATAGAGTCAC 
 

> radC 
Function: protein coding sequence; DNA repair protein radC homolog (core genome, constant) 
Best match: radC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1730020:1730706:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 4597 … 5284; Length: 687 bp 
Sequence: 
TCAATCATTTTCATCAAAGTAACCCGCTTCTACAAGACTGGTAAATCTATTATCACCGATT
ATAATATGATCCAACAAATCTATCCCTAAAATCAAACCACACTCCTTCAAC CTCATTGTTG
TTATGATATCTTCTTGTGAGGGCGTTACATCACCGGATGGATGATTATGAACTGCGATAAT
TGCATTGGCATTTTCTCTCACCGCAATACTAAAAATTTCACGTGGATGTACAATCGAACTA
TTTAATGTACCTTTAAAAACACAGGTTTCTTTAATCACTACATTTTTTGAA TTTAACAATA
AAATGACAAAATGTTCTTGTGTTAAATCTTTCATTGTTGGAATCATATAAT CAGCAACATC
ACTTGGTTGCGTTATTTTTATACGATTATTTTCAGCTCTTCTCCCCATCCTTTCCCCTAGCT
CAAATGCTGCTTTTAAAGTAATTGCTTTTTGTAATCCAATCCCTTTAACTTGTATCAAATC
GTTAATTGAAGATTTTTTCAATTCATTCAGATTCGAAGCAGATTTAAGCAGTTCATTACTA
ATGTCTATGCTCGAGAATCCTTTTCTTCCGGTGTTAATTAATATAGCTAATAATTCTGTATT
CGAAAGACTTTTTGCACCATGGCTTAACAAACGTTCTCTTGGCATTTCTGAAGTTACCATT
TCTTTAATTTTCAA 
 

> Q5HFB0 
Function:   
Best match: Q5HFB0_BM3327_AF186237.2[9:715]RC  
Position: 038-contig_319_RC: 5280 … 5988; Length: 708 bp 
Sequence: 
TCAAAAATATACGCCTCCTAAAAATTGATGGATATCATTATAAAAAAGTGA ATTGATAAA
AAAGGAAATAAATATAAATGGAACAAGGGGTAATAGTTTAATCGGCTTAAA TATCATGG
TAATTAAAGCAACTAAACCAGCAATGACAAATGTAAATAAAATGACATAAA TAGTGAAT
TGGAGAGGGAAAAACAAAGAAAGTGCAGATATTAGTAAAACGTCACCATAA CCAATATA
TGCCCGAAATAAAAAGTAGAATATATGCGTGGTCATACTAATAATGAGAAA AGCTACTG
GATAAATCATACTTAACGAGAGAGAAACGATACAATAAATTATAATTAAAC GACAATCT
AACATTAAAGAAGTGATATCGGTCATAGTAAAAATAAGCAGAAAAACATAT GTAGTTAT
AAATAGCGTAGCATTTACGTATGTGAAATCATACTTAATAAAGACGATAGG TATTAAAGC
AAAGGTTTCCCCTAAGAAATGTGTTAGGGAAATACGCTTTCGACAGTTTCGACATCGCCC
TTTTAATAATAAAAAACTAATAATCGGCATTAATTCATACCATTTAAGTGA CGAATTACA
ATAATCACATTTCGATCTTCTATGTAAATAATCAAATGACGTTTCTTCTAT AGATATAAAT
TGATATAGAAAACTAAAAATACAACTGCAACTATAAGATAACAATACTACC AA 
 

> folC 
Function: protein coding sequence; folylpolyglutamate synthase/dihydrofolate synthase (core genome, 
constant) 
Best match: folC_CC001_MSSA476_BX571857.1[1711332:1712603:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 6257 … 7529; Length: 1272 bp 



Sequence: 
TTATAATGCTTCAAAGTCTAATTTTGATTTAACTTCACTTATGAAATACAG ACTACCGGTA
ATTACTAATGTATCACCTTGATAATTTTTTATAAATTCAACGTAGTCATCT ACTAATTGTA
TTTCATCATTTTCAATACTACCTACAATTTCTTCTTTGCGTAACGCTTTCGGAAAATCAAAT
TCAGTTGCATAAAACGTATGCGCAATTAAACTTAAATGTTTGACCATCTCGTTAATCGGTT
TTCCGTTTATTGCTGAGAACAAAATATCTACTTTTTCTTTATCATGGTACTGTTTAATTGTA
TCAATTAGAGCATCTATACTCTCTGAATTATGTGCGCCATCCAAAATGATTAAAGGTTTGT
CATGCACCTGCTCAATACGTCCAGTCCAACGAACTGATTCAATACCGTCTATCATCTTATT
GAAATCTAATTCAATTAATCCTTGTTCATTTAATTCAATAAGAGCTGTTAT GGCTAATGCA
GCATTTTGTTTCTGATGTTCACCTAGCATACTTAAAATGATTGTTTCTAATTCATAATCTTT
ATAACGGTAAGTAAATTCATCATTTTGCGATACAACAACAATTTCTCTATC TAATTCAATT
GGCTTCGCATGTTGTTCAATTGCGCGTTCACGAACATATTTTAATGCATCTTCATTTTTAA
CAGCATATATCACTGGAACGTTAGGCTTTATAATCGCGCCTTTATCCCTAGCAATATCTAG
ATAAGTACCACCTAAAATATCTGTATGGTCTAGACCGATACTAGTTAAGATTGATAAAAC
CGGTGTAAAGACATTTGTCGAATCGTTCTTTATACCCAATCCAGCCTCAACAATGACAAA
ATCAACAGGATGTATTTCACCAAAATATAAAAACATCATCGCTGTGATTAT TTCGAATTC
AGTTGCAACACCTAAATCTGTTTCACGTTCCATCATTTCACTTACTGGTTTAATACGTGAT
ACTAATTCTACAATAGCGTCATTTGATATTGGCACACCATTTAGACTAATTCGTTCATTAA
ATGTTTCAATAAACGGCGACGTAAATGTACCTACTTCATAACCATTTTCAACTAAAGCTGT
TCTAAGGTAAGCAACTGTAGAGCCTTTACCATTTGTGCCACCTACATGAATACCCTTAATG
TTATTTTGAGGATTATTAAATTGTGCTAGCATCCATTCCATACGTTTAACACCTGGTTTGA
TGCCAAATTTAGTTCTTTCGTGTATCCAATACAAGCTCTCTAGGTAATTCAT 
 

> valS 
Function: protein coding sequence; valyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: valS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1732964:1735594:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 7541 … 10172; Length: 2631 bp 
Sequence: 
CTATGCTTTTAATTGTTCAATTCTTGCCTTCACACCATCATATTTTTCTTGATAATCTTGTTT
TTTACGTTTTTCTTCATTTATAACCTTTTCAGGTGCTTTACTTACAAAGTTTTCATTAGAGA
GCTTTTTATCTACTCTATCTAATTCGCTTTGAAGTTTAGCTAATTCTTTTTCCAAACGGCTG
ATTTCCTTATCCATATCAATTAGCCCTTCTAATGGTAATACCACTTTACCTGCAATTACAA
CTGATGTCATTGCTTTCTCAGGAATTTCCACGTCAGTGCTAATATTTAAGGTACTAGGATT
ACAGAATTTGATTAAATAATCTTTGTTTTGTGATAAAGTTGTTTCAATTTC TTTATCTTTAG
CTTGAATTAAAATAGGTATTTCTTTAGACAATGGCGTATTTACTTCTACACGTGATTGTCT
TACAGATTTAATGATTTCAACAAGTTGTTGCATTGTTTGTTTACTTTCTTCAAAAATCAAT
GATTCACGCACTTCTGGCCATGAAGCTTTAACAATTGTGTCACCTTCATGTGGTAAACTTT
GCCATATTTTCTCTGTTACAAATGGCATGAATGGATGTAGCATTCTCATAATATTGTCTAA
AGTATAACTCAATACTGAACGTGTAACTTGTTTTTGTTCTTCATCATTACCATTCATTGGA
ATTTTACTCATTTCAATGTACCAATCACAGAAATCATCCCAAATGAAATTA TATAATGCAC
GTCCAACTTCGCCAAATTCATATTTGTCACTTAGATCAGTAACTGTTGCAATCGTTTCATT
TAAACGTGTTAGAATCCATTTATCTGCTAATGATAAGTTACCACTTAAATC GATATCTTCA
ACTTTAAAGTCTTCACCGATATTCATTAAACTGAAACGTGCCCCATTCCAGATTTTATTGA
TAAAGTTCCACACTGACTCAACTTTTTCAGTTGAGTATCTTAAATCATGTCCTGGAGATGA
ACCTGTTGCTAAGAAGTAACGCAAGCTATCAGCACCGTATTCGTCAATAACATCCATTGG
ATCCACACCATTACCTAATGATTTACTCATCTTACGCCCGTCTTCAGCACGAACTAAACCG
TGTAATAATACATCATTAAATGGACGACGATCTGTAAATTCTAAGCCTTGGAATATCATG
CGTGCTACCCAGAAAAAGATAATATCGTAACCTGTAACTAAGGCATTTGTTGGGTAGTAT
CGTTTAAAGTCTTCACTTTCTAAATCAGGCCAACCTAACGTAGAGAAAGGCCATAAAGCA
CTTGAGAACCACGTATCTAATACATCTTCATCTTGTTGCCAATTTTCAATATCAGTTGGCG
CTTCTTCTCCAACATATATTTCGCCTGTTTCTTTATGATACCAAGCCGGAATTTGATGACC
CCACCATAATTGTCTTGAAATCGTCCAATCTCTAATATTTTCCATCCATTGGTTAAATGTA
TGTTCGAAACGTTGCGGATAAAAATCAATACGATCATCTGTTTTTTGGTTATCTAATGAAC
GTTTCGCTAAGTCTTCCATGCGCACAAACCATTGTGTTGATAAATATGGTTCAACAACAG
CGCCAGATCGTTCTGAATGACCTACAGAATGAACATGATCTTCAATCTTGATAACTAAAT
CTTGTTCTTTTAAATCTTTAACTAGCTGTTTACGACAATCAAAACGGTCCATACCTTCGTA



TTTACCCGCTTTGTCGTTCATTTTACCATTTTCATCCATAACGATAATATTTTCTAATTGAT
GTCTTTGACCAATTTCAAAATCATTAGGGTCATGTGCTGGTGTCACTTTCATAGCACCAGA
ACCGAAGTCTATATCAACATACTCATCTGCTAAAATAGGCAGTTCGCGTCCTACGATTGG
TAATATAACAGTTTTACCGATTACATCTTTGTATCGTTCGTCATTAGGGTTAACAACAATC
GCTGTATCACCTAACATCGTTTCTGGTCTTGTTGTTGCAATTTCAATAAAACCTTCACCAT
CAGCGTAAGGATATTTAAAATGATAAAACGCACCTTGAACATCTTCATGTA TTACTTCAA
TATCAGATAAAGCTGTACGTGCTTTAGGATCCCAATTTATAATACGTTCGCCACGATAAA
TAATTCCTTTATTGTATAAATCAACAAAAACTTTTTTAACTGCTTTACTTA AACCTTCATCT
AAAGTAAAACGTTCTCTACTATAATCTAAACCTAGACCTAATTTAGCCCAT TGCGCACGA
ATAAATGACGCATACTCTTCTTTCCAATCCCATGCCTGTTCTAAAAACTTTTCACGACCAA
GATCATATCTAGTTATTCCTTGTTCATTTAATTTAGCTTCTACCTTTGCCTGTGTCGCAATA
CCAGCATGATCCATACCTGGTAAGTATAACGTATCGTATCCTTGCATACGTTTCATACGTG
TAATGATATCTTGTAAAGTCGTATCCCATGCATGTCCTAAATGTAATTTACCAGTTACATT
TGGTGGCGGGATAACAATTGTATATGTTTCTTTTGATTTATCTTCTGACGGTTTAAAATAA
CCATTCTTTACCCATTCTTCATAACGTCCCGCTTCAACTTCACGAGGATCATATTTTGGTTT
CATTTCCAT 
 

> tbox08 
Function: noncoding RNA T-box leader element (core genome, constant) 
Best match: tbox08_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1668350:1668651:r]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 10215 … 10517; Length: 302 bp 
Sequence: 
AAATAGGACGGATATTCCGTGGTACCACCTATATTCAAGAAGGATGATTAATATCAAATT
CACTCTTTTAACATAATTGGAATAATCATACCAATACTATCATCGTGAAAT TTGAAATGCT
TCATCTCTTCAAGCACTCTAGATTATGATTAACGCTCAAACACGTCTTAGCCTACTATTAA
TCACGTTCAGCTAAGATACTCTGTGGGCTACCTTCAGTAAAAATCATTTACATACTCACAC
CAAATCATATGCTCTCTTTAAAATAATTTGAACTTACTCTTCCCAAATCCTATATTAAA 
 

> tag 
Function: protein coding sequence; DNA-3-methyladenine glycosidase (core genome, constant) 
Best match: tag_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1735997:1736557] 
Position: 038-contig_319_RC: 10574 … 11135; Length: 561 bp 
Sequence: 
ATGAATGAATGCGCATTTGGTACTAAAGATCCAGTCTACTTAGACTATCATGATCATGTA
TGGGGACAACCGCTCTATGATAGCAAGGCATTGTTTAAACTTTTAGCATTAGAATCACAA
CATGCTGGGCTATCTTGGTTAACTATTTTAAAAAAGAAAGAAGCCTATGAAGAAGCATTT
TATGATTTCGAACCAGAAAAGGTAGCACAAATGACCGCTCAAGATATCGACCGCTTAATG
ACTTTTCCAAATATCGTTCATCATCGTAAAAAATTAGAAGCAATTGTTAAT CAAGCTCAA
GGGTATTTAAAAATTGAACAAGCATATGGTAGTTTTAGTAAATTTTTATGG TCATATGTAA
ATGGTAAGCCTAAAGATTTGCAGTATGAACATGCTTCTGATCGTATCACAGTTGATGATA
CTGCAACACAACTATCTAAAGATTTAAAACAATACGGGTTTAAATTTTTAG GTCCAGTAA
CAGTATTTTCGTTTTTAGAAGCAGCCGGTTTATATGATGCACATTTAAAAGATTGTCCATC
AAAGCCTAAACACAATTAA 
 

> abrB 
Function: protein coding sequence; putative ammonia monooxygenase (core genome, variable) 
Best match: abrB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1774152:1775225:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 11357 … 12431; Length: 1074 bp 
Sequence: 
CTAATCTTCACGCTTATTCGAACGATATTTTAAAAAGTAATTAATTCCTGGTGCAATAATA
AATAGGATGAAAAAGATTCGGAAAATATGATAACTCGTAATCATAGCAACA TCGGCACC
AGTAGCTAATGCAACTAAAACTATCTGATTAACCCCTCCTGGTGCTGCACCAAGAAACAA
TTCATTAATAGGATTATTATCAAAGAAATGTATGACATAAACCATGATTAG CGCACCAAT
TATCAACATAATATTTTGAATTGTAATTGCGATTGCTAGTCTACCTTTTAA ATCTGACAAT
AAATGCGCAATTTGAACTCCAATTCTAATCATATATATTAGTTGTGCCATGTTCAACAACC



AATGATCTAGTGTAAATGTTAAACCTGTAGAAAAATTCCAAACAATTAATA CAATGAGTG
GTGCTAATAATTGAAATGTTGGAAACTTTATTTTAGACATAATTAGATAAA CTATAAAGA
TAGCTATCGCTAAAATAACTATTTGCCTTATGTTTAATACTTGTGATAAAG GCAAGACTTT
TGTTAACTTTCCATTCGCATGCATGTTACCATCATGAAAAAAATATGAAAT GAACGGTAC
TAAAACAACAACAAATATAATTCGTGATGTTTGCGTTAAGCTAACAACTAA CAAATTAGC
ACGTTTGTCTTGTTCAGCCATGACCAGCATTTGTGTTAGTGCTCCTGGTATAACACTTAAA
ATAGCTGTTTCCGTATTAATACGTGCAATTTTTTTAAAAATAAATGCCATT ACTATTGCAA
TTAATAATATCGAAATAGATACAACAATAATCGAAAGCCAATTGTCTTTAA TATCCATAA
CGACATTTTTCGTAAACGTTGATCCGATTTGCACCCCTAATAGTACAATCCCTAATTCACT
AAGTAAGAATGGCCATTTAATATCAAGTTTGAAAACTTTCACACAAATGAT TGATGCGAT
AATAGGACCAAACATAAATGGGAGTAATACGTGCGATGAATACAATATAAT ACTAATAA
AAAATGATAAAACGAACACAATGAAATTATTTCTATATATCATTGTCAT 
 

> tx_hemL1 
Function:  rho-independent terminator  
Best match: tx_hemL1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1737994:1738046:r]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 12568 … 12621; Length: 53 bp 
Sequence: 
ATATACATTTAAAAAGAGCCTGAACAAAGTTCAGGCTCTCAATTTGTCCGTAT 
 

> hemL1 
Function: protein coding sequence; glutamate-1-semialdehyde 2,1-aminomutase/locus 1 
Best match: hemL1_CC001_MSSA476_BX571857.1[1717701:1718987:r]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 12623 … 13910; Length: 1287 bp 
Sequence: 
TTATTTTACAATACGACTTAAAGCCGTATCAAATGCTTGAATCGTTTTTTCAATATCTTCTT
TCGTGTGTGCCGTAGATAGGAATGTACCTTCAAATTGAGATGGTGGTAAAAACACACCTT
CTTTTGCCATTTCTCGATACATTTCTGCAAATAATTTCAAATCACTTTTATTCGCTTGTTCA
AAATTAGTTACAGGTCCTTCATTTAAGAAATAACCAATCATTGAACCTGCT CTATTTACAG
TTATTGGTACATTGTGTTTAGCAAATACACGCTTTAAACCGTCTTCAAGTATATCGCCTAA
CATATTAAAATACTCATATGTCTCTGGCGTTAATTGGCTTAACGTTTCATAACCACTTGTC
ATTGCAAGAGGATTTCCTGATAACGTACCCGCTTGATAAATATTTCCTAATGGTGCTATAT
GATCCATGATTTCTTTTTTACCACCAAAAGCACCTACAGGTAGTCCTCCACCGATAACTTT
TCCTAAGCAAGTTAAATCTGGTGTCACACCAAAGTAACCTTGTGCACAATGATAACCGAC
TCTGAAACCAGTCATTACTTCATCGAAAATTAGCAATGCGCCGTATTCAGTCGTAATATTT
CTTAATCCCTGTAAAAAACCTTCAATCGGCGGTACGACACCCATATTACCAGCAACAGGT
TCTACGATTACACCAGCAATATCGTCTCCAAATTTTTCGAAAGCGATTTTAAGTGCATCTA
AATCATTGTATGGAACTGTAATTGTATTTTTAGCAATACCTTCAGGCACACCAGGAGAAT
CCGGCAATCCTAATGTTGCCACCCCAGAACCAGCTTTGATTAATAACGAATCACTATGAC
CATGATAGCAACCTTCAAATTTCACAATTTTATTTCTTCCAGTATAACCACGTGCTAATCT
TAAAGTATCCAATGTAGCTTCTGTACCAGATGACACCATACGCACTTTTTCTATTGAAGGT
ACTCGGTCAATAACGAGCTGCGCCAATTTATTTTCAAGTAATGTTGATGCACCAAAACTT
GTACCTTTATCAATTGCTTCATGTAAATGACTAATAACTTGAGGGTCTCTATGTCCTAAAA
TAAGTGGCCCCCAACTTAGTACATAGTCGATATACTCGTTACCATCGATATCATAAATTTT
TGAACCTTTACCGTGATCCATAAAAATTGCTGGTGTATCTACTGATTTAAATGCGCGTACT
GGACTATTTACACCACCAGGCATTAAAGTTTCAGCAACCTTCATTGCTTCTTCTGATTTCG
TATATCTCAT 
 

> hemB 
Function: protein coding sequence; porphobilinogen synthase 
Best match: hemB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1739383:1740357:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 13957 … 14932; Length: 975 bp 
Sequence: 



TTATTTATCTAAATAGCGACAAATGTCCTTTGCAAAATACGTAATAATCAT ATCAGCACCT
GCACGTTTCATTGAAACCATTTGTTCCATAACGACACGTTCTTCATCTATCCAACCATTTT
GTGCCGCTGCTTTAGTCATACTATATTCTCCACTCACATTATATGCAACAACTGGAACATT
CGTATGATTTTTAACATCTCGAACTATGTCTAAATAACTTAGAGCAGGTTTAACAATCATC
ATGTCGCACCCTTCTTTAAGATCACTTTCTAATTCACGAAGTGCTTCCAAACGGTTAGCAG
GGTCCATCTGATACGTTTTTCTATCCCCAAATGATGGCGCTGAATCTGCTGCATCTCTAAA
AGGTCCAAAGAAACTTGATGCATACTTGACACCATAACTCATTATAGGAATATTGTAATA
GCCGGCTTCATCTAATCCACGACGAATTTCAGCAACAAAACCATCCATCATATTACTTGG
CGCAATAATATCAGCACCAGCTTCCACTTGAGAAATTGCTGTTTTAACAAGTAGTGGCAA
TGATTTATCATTGTCAACGTCATGTGTATGGTCATCAATCACACCACAATGACCATGATCA
GTATATTCACATAAACAAGTGTCTGCAACAATTAATAAGTCATCATACATT TTTTTAGCAA
TACGTGTTGCCTGTTGAATAACACCATCGTGAATGTATGCACCAGTACCTATATCATCTTT
TGAGTTTGGAACACCGAAAAACATAATGGCACGTATGCCTAAGTCATAAGCTTCTTTTAA
TTCACTTTCAAGTAAATTCAAACTGATTTGGTATACACCTGGCAATGACTTAATTTCTTTT
TTCACATCGTCTTTTTCAACTACAAAAATTGGATATATTAAATCTTCTTTT CTTACATGATT
CTCTCTAACCATATCTCTCATTGTCGCTGATGATCTCAATCTTCTATGTCTATCAAATTTCA
T 
 

> hemD 
Function: protein coding sequence; uroporphyrinogen III synthase 
Best match: hemD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1740360:1741028:r]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 14934 … 15603; Length: 669 bp 
Sequence: 
TTAGCCCCTACTTTCTAAAATCTTTTCAATTAGTGATTCGAGTGTTTGAATTTCTGCAATTG
TTACTGGTTGTTGATATGATTTAATGGTCCGTGCTGTTTGTTCTCCAATAGCAAAATACGA
CTTGAATTTTGGTACAAATCCTTCATTAAAATAATAACGTACTGCCGACGAACTTGAAAA
TGTTAATGCATCGATTTGTTGATGTTCTATCATTTCTTTAACATCTTGTATATTTTGTTTGTT
AGGCACTGAAGTATATAAATCTATTTTAACAACTTCATTATCTTTAGATAA CGCTGCTAAT
AACAATGGTCTCGCCAATTCACTCGAAGGCAAAAGTATTTTTTGGTTAGTTTGATTAAATG
ATTTTAAAAATCCTTCTTGAGAAAAGTCGTTTGGCATAAAATCAACTCGAA TGCCAAGTG
ATTCACAATATTGCGCTGTCTTACTTCCTATCACAGCAATGTTATCAACATTAATTCCTTTT
AGATATTTATAAAAGAATTTCACAGCATTTTTAGATGAAAAAATAAGCCAG TCATAGCGT
TGATTTAACAAATGAATATCAAAATTTAGTGGCTTTATATCAATAAAGGGT TTGTGAATA
ATTGATACTAAATCACTTTGCATGTCATTTGTTTGTGTCATAACTACAACTGGCTTCAT 
 

> hemC 
Function: protein coding sequence; porphobilinogen deaminase 
Best match: hemC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1741050:1741976:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 15624 … 16551; Length: 927 bp 
Sequence: 
TTAATGTTGTTCATTTAAGCGTTTTATAATTTCATAAGCACCTTGCTCTTTTAATTTGTTAC
TCACTGTTTTGCCTAACTCAACCGGATCTGTTCCGTTCATTGTATATTCAAATCGTTCTTTA
CCATCTGGGGTCATAATTAAACCTGTAAATTCGATTTCGTTTTGATCTGAGATTGTAGCAT
ATCCTGCGATTGGCACCTGACAACTACCATCCATTTCTGCTAAAAACGTTCGTTCAGCAGT
CACACATTTTGCAACCTCATCATTATGTACTTTGCTTAATAATGTTAATAGTTCTTCATCGT
CACTACGACATTCTATCCCTAAAGCACCTTGTCCGATTGCAGGTAACAATGTATCTCTATC
AAGATAAGATGTTACAATATCATCTGACCAGCCCATTCTTCTTAAACCAGCTGCAGCTAA
AATAATCGCATCATAATCTTCAGTTTGTAACTTTTCTAATCGTGTATCTATATTACCTCTAA
TCCATTTAATCTCTAAATTAGGATACTTAGATAATATTTGTGCACCACGACGTAATGAACT
AGTACCAATAATACTGCCTTCTGGCAATTGGGATAGTGGTGTATGTGTTTTAGAAATATA
CGCATCAAAAGGTAATTCTCTATCAGGGATACAACCTAATGTTAAACCTTCCGGAATTAC
ACTTGGTACGTCTTTAAGCGAGTGTATTGCCATATCGATATTTTTTTCAAAAAGTTCATGT
TGTATTTCTTTAACAAATAAGCCTTTGCCTCCGACTTTAGACAATTGCTTATCTACTATAC
GATCGCCTTTCGTGACAATTTCTTTAATTTCAATTTCTAGATTTGGCTCGACAGCTTTTAAT



TTATCAATAAATTGCTGGCTTTGTGTTAAAGCTAATTTACTTCTTCTGGAGCCAACGACTA
ATTTACGCAT 
 

> hemX 
Function: protein coding sequence; membrane uroporphyrinogen III methylase 
Best match: hemX_CC001_MSSA476_BX571857.1[1721670:1722485:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 16592 … 17408; Length: 816 bp 
Sequence: 
TCAATTCACAAAATGTGTTGCAAAAAATAAATTAATCATATTTAAGCAAAA TAAAATAAT
GTTATAGTATATTAAATACCTTGAATTCAACCATTTGTTGATTCTAAGCAA TATATAACTT
CCATATAATATTGTAATAATTGAAGAGAGTATTACCTTCGGGTCAATGAAT ATACGTTCA
CCAACTGAAATTACACCCCACTGTGTACCTAAAATAATACTAAATATGAGA ATTATCCAC
CCACTTAACGTTGAGTAAAACACAATTGATTCAAGTGTAGCAACGCTACCTATTCTAAAG
TATTTTTGATCAAAACGTTTTTCCTTCAAATTACGGTATTGCATGATATACAGTAATGCAT
TGACAAAAGCTAAGGCAAAGAAGACATAACTTAACACAGCTAGACCGATAT GGACTAAC
AGTAACTCGTCTACAACAGCAATTTTCTGAACCTTATTAGTATAATGTGTCGGTTGAAATG
TATTCATCCCTAAAAGTGTTAACCCTATTAAATTCAAGAAAAACACAGAGA AATTCAATA
CTTTGATAAGGTTAAGAATTAAAGAGATTGAAATAATCAGCCAACTTAAAG TATAGAATA
CATCTGAAATAGACCCTAATGGAATATGTCTAGTTTGTATAATAAAAATAG ATAAAGAGA
TTGTTTGTAAAACCCAAACAATCCCCAATAAATATATGCCTAAACTTCTAA TCTTATGACT
TTTTTGGACAAAATCATAAAAATAGCAAATGATACTGATTAAGTATATTAA TAATATAAT
TTCATTGAATCGAATAAACAGGTTTTCTTGCAT 
 

> hemA1 
Function: protein coding sequence; glutamyl-tRNA reductase (core genome, variable) 
Best match: hemA1_CC001-ST772_118_AJGE01000003.1[45337:46683]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 17429 … 18776; Length: 1347 bp 
Sequence: 
TTATTCAAAACTAAAGATACGTCGCGCTGAAATTTCCTTGACCTTGCTTTCTTTTTGTTGCT
TCGCTTGCTCATGAGGACATTCAGCTTCGATATCAAATATATTTTGAAATAGCTCTAATTT
TTCATTACTTTTCTTATCACTACTTAATTCTTTGGCCTGTTTAATAGGATCTTTCAACATTT
GATTGATGATACTTTTTGTATGTTTAGATATAATTTTACGTTCTCTTTCGCTTAACCCTGGC
AATTTACGATCAATACTGTCCATCGTTTCTGCTTGAATTGTCATAGCTTTTTCACGTAAAG
CTCTAATCACTGGAACAACACCCAACATACTAATCCACTCATTGTGTGCATGTATTTCTGC
AGGAATTTGTTCCGAAATTGTTGCAGCCGCTAATTGTCGCTCACGTAAGTTTGCATCAACT
AAACCTTTTAAGTCATCAACATCATAATTAAAGATGTTTGTGATGGCACTA ATACCAGGT
TCAATATCTCGAGGAACTGCAATATCAATCAATACTAGTGAATCTTGCTTTCTATTTTCTG
CAATTCTTTCTATCATTTCATTTGTAATGATATAAGATTGTGCACTCGTTGAACTAATCAC
AATATCTGCACTTTCAAGTAAATTTGGTAATGATGATAGTTCATCATATTT CACTTGATGC
TTTGCTGCTAATTTCATAGCATTTTCAATTGTTCTATTTACTACTGTAATATCAGTAATTCC
AGAACCAAGAAGATTTAATAGTGATAATTCACTCATTTCCCCTGCACCAATAATGATAGC
TTGCTTACTTTTCAATTTGCCAAATACTTTTTTCGCCAACTCGACCGCAGCATAAGACACA
CTTACAGCATTATCAGCTATATCTGTTTCATTATGTGCTCTTTTTGCAAAAGTAATTGCCTG
TTTAAATAGATGATTAAAAATTGTTCCTGTCGTACCTGTGCTTTGCGCTAAGAAAAATGCA
TCTCTTATTTGACCTAAAATTTGAGTTTCTCCAAGTACGATTGAATCTAAACCAGAAGTGA
CACGCAATAAATGTTCTACTGCTTCGTCCCCCACTTTTACTTCTGACATTGCTTTAATATCA
TCTACTTCAAATCCAAATGCACGAGCTAGAAATCGTTGAATATAGTAACGACCTGTGTGA
ATTTGATCAACAACAGCATATACTTCAGTTCGATTACATGTTGATAATATG ACATTTTCTA
AAATAGATTTAGTTTCATATAAATCTTCATGGGCAATTCGTAAGGCATCAT CTCTAAAAG
CAACTTGCTCTCTTAGTGCAACATCAGCTGTGCGATGATTTATACTAATTGCAATAAAATG
CAT 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807]RC (completely identical) 



Position: 038-contig_319_RC: 18076 … 18085; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATAGTTCAT 
 

> engB 
Function: protein coding sequence; GTP-binding protein 
Best match: engB_CC001_MSSA476_BX571857.1[1724070:1724660:r]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 18992 … 19583; Length: 591 bp 
Sequence: 
CTATGAAATATACGGTTCAATTAAATTCCATATTTGTTGTTGTTTATTATT TTGAATTGATG
AATAACTTACAATTGTATCGTCTGGGTCCATATCTAATTGTGTCTTAATATTTTTAATATG
CTTTTGAACTTTACCTTTTGGAATTTTGTCTTCTTTAGTGCATATAACTAAAGTAGGAATAT
CAAAATGTTTCAAATAATTGTACATTAAGATATCATCTTGTGTTGGATCAT GTCTTAAATC
AACTAATTGAATAACTAATTGCAAATTCTCTCTCTTAGTTATATATTCCTC AATCATTTTCC
CAAATTTTTCACGTTGTGTTTTACTTACTTTAGCATATCCATACCCTGGAACATCCACAAA
AATAAGTTGTTCATCTATATTATAAAAATTTAACGTTTGCGTTTTGCCGGGTTGCTGTGAT
GTACGTGCCATATTTTTTCTGCCAATCATACTATTGATAAATGTAGACTTACCTACATTAG
ATCGACCGCTCAGTGCAACTTCAGACAATTCTGTTTCTGGATATTGTTCTTCTTTTACTGC
ACTAATGATTAATTCTATATTATTAGGATTAACTTTCAT 
 

> txbi_clpX 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of clpX 
Best match: txbi_clpX_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1745075:1745150:r]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 19649 … 19725; Length: 76 bp 
Sequence: 
ATACATTATAAAAAAGCTCCGATCAAAGTTAAACTATTTGAGCGTCAACTT TGATTGGAG
CTTTTCACTTTTATAA 
 

> clpX 
Function: protein coding sequence; ATP-dependent chaperone protease/ATP-binding subunit 
Best match: clpX_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1745162:1746424:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 19736 … 20999; Length: 1263 bp 
Sequence: 
TTAAGCTGATGTTTTACTATTATTAATTAAATTGCCTTCTGCGTCGTATAGTTCTGGTTCAG
TTTCTTCATTAATTGTTTGTGCTGTAATAACTACCTTCGTTACATTTTCGTTAGAAGGCACA
TCAAACATAATATCGATTAACGATTCTTCTATGATTGAACGTAAACCACGCGCACCTGTTT
TTCTTTCAATTGCTTTTTCACTAATTGCTGATAAAGCTTCTTCAGTGAACTCTAAATCCACA
TCATCTAATTCCAGCATTTTAGTATATTGTTTCACAAGTGCATTTTTAGGTTGCGTTAAGA
TGTTTTTCAACGCAGTTACATCTAATGTTTCTAAATTAGCTACAATTGGCACACGTCCGAT
AAATTCAGGAATCAAACCATAGGCTTGCAAATCTTCTGGGCGAATTTGTGCTAATAATGC
TTGTTCGTCATATTTATCAGCTTCATTGCTTGAGAAACCAATAACTTTTTCACCAAGACGG
CGCTTAATCACTTCTTCAATACCATCAAAGGCACCACCAAGAATAAATAAGATATTTGTT
GTATCAATTTGAATCATTTCTTGGTTTGGATGTTTGCGTCCCCCTTGTGGCGGAACACTTG
CAGTCGTACCTTCTAAGATTTTAAGCAATGCTTGTTGAACACCTTCACCTGAAACGTCACG
TGTTATAGATGTGTTTTCAGATTTACGTGCAATTTTATCAATTTCATCTACATAAATAATA
CCTTTTTCGGCTTTATCAATGTCAAAGTCAGCTGCTTGAATTAATCTCAACAAGATATTTT
CAACATCATCGCCTACATAACCAGCTTCAGTTAAACTTGTCGCATCTGCAATTGCAAATG
GTACATTCAACGTCTTGGCTAATGTTTGAGCTAATAATGTTTTACCACTACCTGTTGGCCC
AATTAATGCAATGTTACTTTTTTGTAATTCAACATCATCTTCTTTTGGTCCTAATTGTTGAA
TACGCTTATAGTGGTTATAAACAGCTACAGCTAAAGATTTTTTAGCTTTTTCTTGACCAAT
AACATATTCGTTTAAATGATCCATAATTTCTTTAGGAGTAGGTAATTCTGTCATCGCTTCA
GAAGTGTTTTGAGCTAATTCTTCTTCGACGATTTCTGAGCATAATTCAATACACTCATTAC
AAATATATACACCACTTCCTGCTACAAGTTTTTTTACTTGATCTTGGTCTTTTCCGCAGAA
AGAGCATTTCAAATTTTCTTCATCTTCATTGAATTTAAACAT 



 

> tig 
Function: protein coding sequence; trigger factor (core genome, constant) 
Best match: tig_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1746575:1747876:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 21149 … 22451; Length: 1302 bp 
Sequence: 
TTAATCTTCTTTAGTTCCTTCAACGAACTTTGCGTTATCTCTTAATAAATCGATAACTTTTT
GGATACGAACATCATTTTTAATGATATCAGTATTACCTAAAGTATTTTTGA TATCTTCAAC
TGAGATATTAAATTGTTTACTCATTTTTTCTAATTCTTTATCGATATCTTCATCAGTAGCTT
CGATTTTTTCAGCTTCAGCGATCGCAGTTAAAGTTAAGTTAGTTTTAACACGTTGTTCTGC
ATCGTCTTTCATTTGCTCTCTTAATTGAGTTTCATCTTGACCTGAGATTTGGAAGTACGTTT
GTAAATCTAAACCTTGTTGTTGAATTCTTTGTGCAAATTCAGACACCATACGATCTAATTC
AGTATTAACCATTGCTTCAGGAATATCGATTGTTGTATTATCAGTAGCTTTTGTAATCGCT
TCTTCTTTTTCAACATTTTCAGCATCTGTAGCTTTTTGTTCAGCTAAACGTTTACGTAAGTT
TTCTTTGTACTCGTCTACTGTATTTGCTTCTGCATCTAATTCATTAGCAATTTCATCTGTTA
ATTCTGGAACTTCTTTAAATTTAATTTCGTTAACTTTTGTTTTGAAAGTTGCTTCTTTACCA
GCTAATTCTTCAGCATGGTATTCTTCTGGGAATGTTACGACAACATCTTTTTCTTCGTCAA
CTTTCATACCTTCTAATTGCTCTTCGAAACCAGGTATGAATGAACCTGAACCGATTTCTAA
ATCGTAACCTTCAGCTTGTCCACCTTCGAATTCTTCTCCGTCAACTGAACCACTAAAGTCG
ATGTTAACTGTGTCGCCATTTTCAACAACACCATCTTCTTTAACTACCATTTCAGCTAAAT
GTCCTAAGCTGTGGTCAATCGCTTCTCGTAACTCATCATCAGATAATTCAGTTTCTTGTTTT
TCAATTTCAAGACCTTTATAGTCTCCTAATTTAACTTCTGGCTCAACTATAACTGTTGCTTC
AAAAATGAAATCTTTACCTTTTTCAATTTGAGTAACACTTACTTCTGGTTGTGCAACTGGT
TTAATATCAGTTTCGTCAATTGCTTCACCATAAGCATCTGGTAATAAAATGTCGATAGCAT
CTTGATATAATGCTTCTACACCAAAGCGTTGTTCAAAAATTGGACGTGGCACTTTACCTTT
ACGGAATCCAGGTACGTTAATTTGTTTAACCACTTTTTTGAATGCTTGATCTAACGCTTTG
TTTACTTTTTCTGCAGGAACAGTAACAGTTAATAAACCTTCGTTACCTTCCTTTTTTTCCCA
AGTTGCTGTCAT 
 

> rplT 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L20 (core genome, constant) 
Best match: rplT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1749737:1750093:r]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 24311 … 24668; Length: 357 bp 
Sequence: 
TTATTTTAAAGCATCTTTAGCTTTAGTTACTAATTGAGCAAATGCTTTTTCGTCAGAAATT
GCGATTTCTGATAACATTTTACGGTTAATGTCGATACCAGCTTTTTTCAAACCGTTCATTA
AACGTGAGTAGCTCATTTCATGTTGACGAGCTGCTGCGTTGATACGTGTAATCCATAATTT
ACGGAAGTCACGTTTACGTTGACGACGGTCACGGAAAGCATATTGACCTGATTTCATTAC
TTGTTGCTTAGCTACTTTGTATAATGTATGTTTTGAACCGAAGTAACCTTTAGCTAATTTA
ATCGTTTTTTTACGACGCGCTCTTGTTACTGTTCCACCTTTAACTCGTGGCAT 
 

> rpmI 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L35 (core genome, constant) 
Best match: rpmI_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1750140:1750340:r]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 24714 … 24915; Length: 201 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTGTATGCTAATAATTGTTTTACACGTTTCATATCGCTCTTAGACACTAATCTAG
CTTTACGTAATTGACGTTTTTGTTTAGTGCTCTTGTTTGCGAATAAGTGAGATGTGAAAGC
TCTTGAACGTTTTAATTGACCTGAAGCAGTTCTTTTAACACGTTTAGCTGCTCCGCGGTGA
GTTTTCATTTTTGGCAT 
 

> infC 
Function: protein coding sequence; translation initiation factor IF-3 (core genome, constant) 



Best match: infC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1750369:1750896:r]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 24943 … 25471; Length: 528 bp 
Sequence: 
TTATTTTTCAGCTGTTGGCGCTAACATGATAAACATTTGACGCCCGTCCATTTTAGGTTTTT
GTTCAACTGTTGCTATATCTTTGCATTCATCTGCATATTTTTCTAGCACACGTTGACCAATT
TCCTTATGCGTAATGGCACGCCCTCTGAAACGAATAGATACTTTACATTTATCGCCTTTAG
TTAAGAATTTACGTCCGTTTTTCAACTTAGTTTGGAAATCATGTTCCTCAATTGTTGGACTT
AAACGAATTTCTTTAACATTGATAATTTTTTGTTTCTTTTTCATTTCTTTT TCTTTTTTCTGT
TGTTCGAATTTGAATTTACCGTAATCCATAATTCTTGCAACTGGTGGTTTCGCATTCGGTG
CAACGACCACTAAGTCTAAATCTACACGTTCAGCCATTTCTAAAGCTTCACGCTTTGATTT
AACACCAATTTGTTCACCATCTTGACCGATTAAACGTAATTCTTTTGCACGAATTTTGTCA
TTGATTTGAGTTTGATCTTTTGCTATGGTTGACAC 
 

> L20 
Function: noncoding RNA ribosomal protein L leader RNA (core genome, constant) 
Best match: L20_leader_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1750925:1751050:r]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 25499 … 25625; Length: 126 bp 
Sequence: 
AGCAAAAAGGAAGAGCAGGTATAAAATACCCGCTCTTCCTTATACACAGTTATGTGTAAT
GTGATTAACCTGCCAACTGCTTTATGCGTCGCTACAGGTGAGAAGCGGGTGCTTCTACTT
GGTTCG 
 

> lysP 
Function: protein coding sequence; lysine specific permease (core genome, constant) 
Best match: lysP_AC078832.7[17642:19135:r]RC  
Position: 038-contig_319_RC: 25699 … 27193; Length: 1494 bp 
Sequence: 
TTAACCTTTTATTTCATCCATTGACACGTCTTGACGTAAATCTACTTGTTCTAATGGAATTT
TTTTCGTTTTATATCGAAGCTTATGATAAATAAAGAATGCTAAAAATACTG GGATTCCCAT
ATACGTAATTAAGAATCGACTAAAATTAAAATCTCCTGTTTTAATAAAGTC AACATCTTG
ACCAATAATTACTACAATACATAAAAAGCCAGCAAATAATGGTCCGAATGG GAATAATTT
AGCAGTATATTTTAATTTAGATTTGTCATAATTTTGTTTATCAAATGCTCT TCTAAATCGAT
AATGACTTACTGCTATACCTACCCAAGCAATAAAACCAGTTAAACCACTTGCTGCAACGA
TATATTCGTATGCACCTTTTGTAAGGCTTTGTAATACGAAAATTATCACTACAATGATTGC
TGTAACGAGTAACGACATATATGGCACACCGTTTTTATTTGTTTTACCAAATGCTTCAAAC
GCTAATTTATCTTTACTCATTGAATATAGCATTCGAGTTGAAGCATACATACCTGAGTTAC
CTGCTGATAACACAGACGTTAAAATGACTGCATTCATAAATGATGCTGCAAACGCAAATC
CAGCATTTTTAAACACTAATGTGAATGGAGACGTTGCTACATTATCACTACCACCCATTA
ATGCACTACTATCATAAGGAATTAACATACCGATAACAAAAATGGCTAAAA TGTAAAAT
AATAAAATTCTCCAGAATACTTGTTTAATTGCTTTCGGCACAGCACGTTCAGGATTTTCTG
ATTCACCAGCCGTAATACCAATTAACTCAGTACCTTGGAATGAGAAACCAGCGATTAAGA
ATACACCTAGAATTGATAATAAACTTCCTCCTAAGTTGCCACCAAGAATAGGACCTTCAC
CTTTATTAAATATTTCGAATCCTACAACATGACCACCCATGATTCCGACAATCGTTAATAA
ACCAATTGCAATGAAAACAATAACTGTAACCACTTTTATCAATGCCAACCA GTATTCACT
TTCACCATAGACGCGAACTGATAACGAATTCAGACTAAAAATTATAACTAA GAACAACG
CACTCCATGCCCAAGCGGGTATGCCTTGCAATGGTGTCCAATATTGAATGACTTGTGCTG
CAATCGTAATATCTGCTGCTACAGTTACTACCCAGTTAAACCAATAGTTCCAACCAAGCG
CAAACCCTAAAGATGGATCAACAAATCTTGTAGCATATGTACTAAATGAAC CTGATACTG
GCAAATACGTAGCCATTTCGCCAAGTGACGTCATTAAGAAAAATACCATTATTCCGATAA
TTGCGTATCCTATTAATGCACCCAAAGCACCTGCATCATGAATTGCTCCACCAGAAGTTA
CAAATAAACCTGTACCAATACAACCCCCAATCGCAATCATAGAAATATGAC GATCTTTAA
GTCCCCTTTTGACAACATTGTTACTTTCATTTTGAACTTTTGACAT 
 



> Lys_riboswitch 
Function: noncoding RNA lysine riboswitch (core genome, constant) 
Best match: Lys_riboswitch_CC001-ST772_118_AJGE01000003.1[36600:36775]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 27337 … 27513; Length: 176 bp 
Sequence: 
ATATAAGGTAGCACATCACATTCTGTGACAGTACAGTTCCTATTCGAAAACTGTCCCAAT
AGATATAATTTATGGTTTATATCTATTTCGGCATCTTTACCTTTCACTTGTTCAACTTAGGT
ACCATAAATACTTCTGACAAGTTACTAATTAAACATGCAACCTCTAACTCA ATT 
 

> thrS 
Function: protein coding sequence; threonine--tRNA ligase (core genome, variable) 
Best match: thrS_CC005_JH1_CP000736.1[1838653:1840590:r]RC  
Position: 038-contig_319_RC: 27618 … 29556; Length: 1938 bp 
Sequence: 
CTATCTATGTTTTTTCAAACGAATTTCATCAACTAGATTCCAGATAAATTC ATCTTTTTCAA
CTGTTTCTTGGTCTTGCGATCCATATTGACGCACATTCACTTGATTATTTTCAACTTCCTTA
TCCCCAACTACGATTTGATAAGGTATTTTTTGCATTTGAGCTTCTCTAATTTTATAACCCAT
TTTTTCATTACGGTCATCAATACTTACACGAACACCTTGAGATTTCAATTCATCTTGCAAT
TGGCGCGCATAATCATAATGTAAATCAACGTTAACTGGAATGATTTGAACTTGTTTTGGC
GCTAACCAAGTTGGGAATGCACCTTTAGTTTCTTCAGTTAAAAATGCTACAAATCGTTCCA
TTGTTGATACAACACCACGATGAATCACAACTGGACGATGATGTTCACCATCTTGACCAA
TATAAGTTAAATCAAAACGTTCTGGTAATAAGAAATCAAGTTGTGCTGTTG ATAATGTCT
CTTCTTTACCCATCGCTGTTTTAACTTGAACATCTAGTTTCGGACCATAGAATGCCGCTTC
ACCAATCGCTTCTTCGTACGATAAGCCAAGCTCATCCGCTGCCTCTTTAAGCATATTTTCA
GCTTTATTCCACATGTCATCATCATCAAAGTACTTTTCTTTATCTTCAGGGTCTCTATAACT
TAATCTAAAGCTATAATCCTCGAAACCAAAGTCTTTATACACATCAATAAT CATGTTTACA
ACGCGTTTGAATTCTTCTTTAATTTGATCAGGTCGAACAAAGATATGTGAATCATTTAAAG
TCATACCACGAACACGTTGTAATCCTGATACAGCACCACTTGCTTCATATCTATGCATCGT
TCCTAGCTCAGCGATACGGATAGGTAATTCACGATATGAATGTGGTTTATTCGCATAAAT
CATCATATGATGTGGACAGTTCATTGGACGTAATACCATAGATTCAGTTTCATCTAACTGC
ATTGGTGGGAACATATCTTCTTGATAGTGATCCCAGTGACCAGATGTTTTGTATAAATCAA
CATTAGCAAGTACTGGTGTATAAACGTGGTCATATCCCATGCTAACTTCTTTATCAACAAT
GTAACGTTCAATTTCACGTCTAATTGTTGCACCGTTAGGTAACCATAATGGCAAACCAGC
ACCAACTAATTGGCTATTTGTGAATAGTTCTAACTCTTTACCAATTTTACGATGATCACGT
TCTTTACGCTCTTCTAACATTTGTAAATGTGCTTTCAATTCTTTTTTATCAAAGAAAGCAGT
ACCGTATATACGTTGTAACATTTTGTTGTTACTATCTCCACGCCAGTATGCACCTGCTGTA
GATAATAGTTTAAACTCTTTAATTTTAGCTGTTGATGGAACGTGAACTCCACGACATAAAT
CAGTAAAATCACCTTGACTATATAATGTTACATTTTCATCTTCAGGAATCGCGTCGATTAA
TTCTAATTTGTATTCATCATTGCTGAATAACTCTTTCGCTTCATCTCGTGAAACCACTTTTC
GTTCGATTTTCATATTTTCGTTAACGATTTGTTTCATTGTTTTTTCAATTTGTTCAAAGTCA
TCAGATGAGATGTTTTGGTCAATGTCGAAGTCATAGTAGAATCCACCTTCTATTACAGGA
CCTACACCAAATTTAACATTACCATATAACCTTTTAATCGCGTGTGCCATTAAATGTGCAG
TAGAATGACGTAATACCTCTAACGCTTCTTCACTACCTGGTGTCACAATTTCAATTGATCC
ATCAGTTTCAAGCGGTTTAGTTAAATCTACAAGTTGCCCGTTAAATTTGCCGGCAACAGCT
TTTTTACGTAATCCAGGACTAATTGATTGTGCTATATCTTCAGTAGTAGTACCTTTATCAA
ACGCCTTTTTATTACCATCTGGAAATTGAATATTAATTTGTTCCAT 
 

> tbox09 
Function: noncoding RNA T-box leader element (core genome, constant) 
Best match: tbox09_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1687854:1688065:r]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 29716 … 29928; Length: 212 bp 
Sequence: 
ACAAGGGACGAGATCGTCGTGGTACCACCCTAGTTATCTAATACAATTTATGTATTAAAT
ATCTCTGCTTAAGATAACGGTCTTGATCCGGGTATTCATTACAAATACCATAAATGAAGT



AGTAATCATCTAATTTATTAACCATATTCTCATCAAACAATGGCTTTCTGT GTAATATTGA
TTAGATCATCTTGTCTTCAATCATTTAAACG 
 

> dnaI 
Function: protein coding sequence; primosomal protein (core genome, constant) 
Best match: dnaI_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1688106:1689026:r]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 29968 … 30889; Length: 921 bp 
Sequence: 
TCAATTGTTTCTGAAATTTTCTCCTGATAAAAAGTATGGTGTTGACAAAGATTTGACACGT
TCAATAATACGTGCTGCTTTAGTCTTCTCTTCACCATCACGAGTCATCGCTAAATGATGTT
CCAATTCACTATAGTCAAAATTAGAACTAAAGAATGTTGGTAATTCATGAA CCATTCGAT
AATGTAGCAAAGGTCCAATTACCTCATCTCTCACCCATGGAGTCACTTCTTCAGCCCCAAT
ATCATCAAGCATTAAAATGTTTGCTTCTCTTACGCGATGTAATTTCTTTTCAAAAGAACCA
TCTTTAAAGCCACCTTTTAATGTTCTAATAAATTCCGGTAAATAAATAATT GTCGAACGTA
CCTTCTTAGATTTGAGCTGATTCGCAATTGCACCTAGAATAAAAGATTTACCTGTCCCAAA
TGGACCATAAAGGTAAAGGCCTTTCACTTGTTCCCCATTAGTTATTGCTGTACAAATATCA
TCTGCTGCCATAGCTACATCAAGACGGTCTCGATGATTCATATAAATATCTTTCAATTTGG
CATTTAAAGTATCTCGTTGCATATGATGAGATGTAATTAGCTCAGCTTCAAAGCGTTCTTC
GTCGTACTTGATTTTACATGGGCATTGTAAATAGCGTATTTTAATTCGGTTATTATCAACA
TATAACTCAGGCACATGCCCCTTTACGAAATTTGGACAATCAGCAAATTTATGACCGTCA
TAATGTTTTTGTTGATCTTTATACTCTTGTAACACATTTAAGTCTTCATCAATCATAGCATT
CGTTAATTCAGCTCGATGCGCTTCCAAAAATTGCTTAACATCTGGGTCATTGATTACTTCT
TTTTTTATCTTTTCTATTCTTTTTTCAAAGTCCTGCGACGTGTTAATTATACTTTTAAATTGC
TTCAT 
 

> dnaB 
Function: protein coding sequence; chromosomal replication initiation and membrane attachment 
protein (core genome, variable) 
Best match: dnaB_CC001-ST772_118_AJGE01000003.1[31824:33224]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 30888 … 32289; Length: 1401 bp 
Sequence: 
TTATTGACTGTCCTCCTCCCATTTTTTAGATAATTTATCTAGAAATGCTTGTCGATCTTGCT
CTAATTGTTGATCATCTACGCTATTATCTTTAGCCGAATCTTCTTCACTAGGTTTATCTCTA
TTTTCTAACCATTTAGGTGTTTTTTCTTTTGAAATACGATTACGCTGCCCATAGTATGAACC
ACGCTTTTGGTAATTTCCGCTAGAACCCTCATTTTTAGATTGATTAACTTTTTTAGCGTAAT
TATATGCTTCTTTAGCTGTCTTAATACCTTTTTTCTTCCAATTTGATGCTATTTCCAAAATA
TACGCTTTAGGAAGTTTCATATCTTCTTTTAACATGACAAATTGCAACAAA ATATTAATGA
CGCCAAAAGACATATTTTCACGTTCAATTAATTCTTCAACCATTGTCTTTTGCGATATAGT
TGGTTCTGATTTAGACCAAGAAGCTAACATATCAATTGGACTCGTTTGTTCAAGTAACTCA
AACCATTCATCACTTTGTGGCTTTGGATTCACTTCTGAAGATTTACCCGTCGAAGATGATG
TAGCAGGAGATTTCACCTGTAATTTAGGCATTTGATTTTCGTGTTCCATTAAGTAATACGA
GCGTGCTTGTTTACGCATTTCTTCAAAGGATAACTGTTGTCCACTTGTAATTGAATTTAAA
ATAACATGCTTCATGCCATCTGCTGTTAAACCATATAAAGTCGCGAGTTGTGTAATTAAA
CGCTTTGCATCTTTGGTAACAATGTCTTGACTAATAAAATGTTTACCTAACATTTGTCTCA
ACATTTCAAAGTCAAAAGATTCATTTGATAAATCGATACCTTGGTACGGTTCATTAATCG
GAATATCACTTGTATCGATATCTATTTTTGTAGACGGCACTTTAAAAACATCAGTAAATTG
TCTTGTTACCTGTTTAAATTCACTCAAATCAATTTGTTGATACTCAAAGTATTTCTTCAACT
CATGAAATCGACGATGCTCGACTTCACTATATAAAAAGATTGACAACATTGGATCATTAA
AAAATAAATGTGCTGAAGGCGGTTGAATTAATTGGTAAACAAATTGTGTTT CTTGTTCAT
CATGTTTGACAAACGCCTTTAACAATCCAATCGCTTCAAGTAAGTCCATTTGTTGTCTAAA
CTCTAGTAAATTAATTTTAAGTTCATTCATAAAAATATAATGAGAAAGAAT CAATGTTTC
ATTATGACTTTCTTTAACGAATTGAGTCATAAAATGATATAAACCCACTGC TTGCGTTCCA
ATTAGCGGTGTATACAGTCGATTCAATACCTCTAAATGATTCGTATTTAAATCAAAGTGTT
GCATAACTTTGAATTGATCCTTTGGTCTTAAGCCGAATTCGAAGGCTTGTCGTCCCAT 
 



> nrdR 
Function: protein coding sequence; transcript repressor of nrdD/nrdG operon (core genome, constant) 
Best match: nrdR_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1795087:1795557:r]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 32289 … 32760; Length: 471 bp 
Sequence: 
TTAAGCATCACTCCGTTTGTTTTCGCTTAAAATCCCTTGCATCGATGCTAACAATTGATCA
ACATCTTTAAATTCTTTATAGACTGATGCAAATCTAACATATGAAACTTGA TCAACATGCA
TTAACAAGTTCATAACGTGTTCACCTATATCTCGTGAAGACACTTCCGTATGACCTTCATC
TCGTAATTGCCATTCAACCTTGTTTGTTATGTCTTCAAGTTGTTGATATCTAACTGGTCGTT
TCTCACAAGAACGCACAAGTCCATTAAGTATTTTTTCTCTTGAAAACTGCTCTCTTGTGCC
ATCTTTTTTCACAACTATAAGCTGACTAACTTCGATATGTTCAAATGTAGTGAAACGTGTT
CCACAATTTTCACATTCTCTTCGTCTTCGAATGGCATTTAATTCATCGGCATGCCTTGAAT
CTACAACTTTAGATTGTGTAGAATTACATTTCGGGCATTTCAT 
 

> gapB 
Function: protein coding sequence; extracellular glyceraldehyde 3-phosphate dehydrogenase/locus 2 
(core genome, constant) 
Best match: gapB_CC001-ST772_118_AJGE01000003.1[16775:17800]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 32970 … 33996; Length: 1026 bp 
Sequence: 
TTAACTTGCACTTACAGTTTCTTTTGATGTCAAAAGTGCTCCAATTTGCTCAGCAACATCT
ACAACTCTATTTGAATAACCCCATTCATTATCATACCAAGCAATAACTTTT ACTTTATTCC
CTGACATGACCATTGTTGATTTTGCATCAATAATAGCTGAATTTGGATTAGTATTAAAATC
AACAGACACTAGTGGTTGATGTTCGACTTCTATGATACCTTCTAAACCTGCATTTTCAAAA
GCTTGGTTTACTTCTTCTGCAGTTACTTCTTTTTCTAAATCAACAACTAAATCAACGAGCG
ATACATTCTTTGTTGGTACACGTAATGCCATGCCGTGTAATTTACCTTCTAATTCTGGTAA
TACTTCTTTTAAAGCTTTCGCCGCACCAGTAGAAGTAGGAATAATGCTTTCATTACATGAG
CGTGCACGTCTTAAATCTTTATGTGGATTATCAATATTTTTTTGGTCATTTGTAATAGCGTG
AACAGTAGTCATTAAACCATTAACTATTCCAAACTGATTATTTAAAACTTT TGCAACTGGA
CCAATGCAATTAGTAGTACATGAAGCATTACTAAAAATGTCAAATGCTTCT ATATCTAAT
TGGTTATCATTTACGCCTTTAACTACCATTTGAACATGTCCACCTTTTGAAGGACCAGTTA
ACAATACTTTTTTGGCACCTGCTTTAATATGTGCGATGGCTTTATCACCATGATTAAATTT
ACCAGTTGCATCTATAGCAATATCGATATCTAATTCTTTCCATGGCAAGTTTTCAGGATTG
CGATCAGCAACCAATTTAATTTTATGATCACCAACTTGCAATCCATTTTCAATCGGTTCAA
CTTTTAGATTATATTTTCCATGTGTTGTATCGTAATTGATTAAATGTGCAATTGTTTCGGGT
GGATAACTAGCATTTATCGCTACTACATTTAAATTTTTATTTTGTAATGCA ATACGTAATA
CCATTCTTCCAATTCTACCCATACCATTAATTGCAATATTCGTTGACAT 
 

> coaE 
Function: protein coding sequence; dephospho-CoA kinase (core genome, variable) 
Best match: coaE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1759590:1760213:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 34639 … 34789; Length: 150 bp 
Sequence: 
TACTTGAGCTAAACCTTTACTCCCCTTTTTAACAGCTTCCCTGGCTGCTTTATCAGCATCTA
CTACTTTAAAACCGAATACGGATAAGAGTTCTGATACTGTTGATTTTCCTGAGGCGATTCC
ACCTGTTAGACCAATAACTTTCGGCAT 
 

> mutM 
Function: protein coding sequence; DNA glycosylase (core genome, constant) 
Best match: mutM_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1760229:1761101:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 34804 … 35677; Length: 873 bp 
Sequence: 
TTATTTTTGACATACTGGACAATAATGACTATTTCTTGTCGCGATGATTTTTGTTTCAATTT
GACTTCCACACACTTTGCATACCGGCTGCTTATATACATTAAGATGCAATTGCATCTCACC
AGTTTTTCCATCAGCATGACGATAATCTGAAATACTTGTACCGCCATATTTAATACCTTCT



TCTAGTACTTCTCTAACATAATAAAAAACCATTTCTTGTTGTTGGTGTGTTAAGTCTTTTAC
TTTTTTATCTGGTAAAACACCTGCACGAAACAACGCTTCACATGCGTAAATATTTCCACAA
CCTGCGATTACTTTATGATCCAAAATCACTTGTTTGATTGGTTTATTCTTATTAGACTGTTG
ATGAATTCGATTTAAATAATACATCAATGCTTCATTTGAAAAAGGTTCAGG CGCTATTTCT
AAAAATGAAGGATAAGATGCTACAGACGCAACATTTCTAATTTCTCCAAAA CGACGTATA
TCTGAATAAATTAACTTTTTGTCATTTGACAACTCAAAAATAACATGCCAA TGCTTACGAT
AATTAGGTATCATAATATCTTCAAGTTCATCTACAATGAAAAAACCACCCG CCATACCTA
AATGACTAATTAATGTACGTTGTTCTCGTTTATTATCTAGCTGAAAAACGATATATTTACT
TCTTCGTTCTACATTAGTAATGGTATAGCCTTCCGATAAAGTTTTAAAAGTATCTAATTCA
ATTCCTTTTATAATTGTTTCCTTGCCTTGAGCTTTACCTTCGATTACTTTATCCGAAAATTT
AACGTGTTCAATTTTTTGATTTATAACGTAGGGTTCAATTCCTCTTTTTACATGTTCTACTT
CTGGTAATTCGGGCAT 
 

> polA 
Function: protein coding sequence; DNA polymerase I (core genome, variable) 
Best match: polA_CC009_21334_AGTW01000036.1[30951:33581:r]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 35692 … 38323; Length: 2631 bp 
Sequence: 
TTATTTTGCATCATACCAAGTTGCACCATAACTTGAGTCTACTTTTAATGGAACATCTAAT
TGCAATGCATTTTCCATTATTTCTTCTACAAATTCACTAAATGAATCTACTTCTGACTTAG
GTACTTCAAAAATTAATTCATCGTGTACTTGTAATAATAGTTTAGCTTGAT ATGTTGTCTC
TTTCATTTTTTGTGCAAATTTAACCATTGCCAGTTTAATGATATCTGCAGCACTGCCTTGTA
TTGGCGTATTCATAGCAGTACGTTCAGCAAAGCCGCGTAAATTAAAGTTACGACTCGTAA
TATCAGGAATATAGCGTCGACGATGTAGCAATGTTTCCACATAACCTAAAGCTTTGGCAT
CTTTTACAATATCAGACATATATTGTTTTACACCTGGGAAACTAGCTAAAT AATCATCAAT
GAATGCTTTTGCTTTTTTACGAGTAATACCTAAACTTTGACTTAAACCATAATCACTTATC
CCATAAACAATTCCAAAGTTAACCGCTTTTGCTTGACGACGCATTAAACTATCGACTTGAT
CAGCTTCTACACCAAATACTTTCATAGCAGTTGCTGTATGAATATCATCGCCGTTGATAAA
TGCTTCTTTCATACTCTCATCTTGTGTAATGTGTGCTAATACACGCAATTCAATTTGAGAA
TAATCTGCTGATAATATAACGCTATCTTTTGAAGTTGGTTTAAAGGCTTTTCTTATTTTACG
CCCTTCTTCAAGTCTAACCGGAATATTTTGTAAATTAGGATCTACACTTGATAAACGTCCA
GTTTGCGCTAAAGTTTGGTTAAAACGTGTATGGATACGTTGATCATCACTAATTACCTTTT
GCAATCCTTCAACATAAGTAGACTGTAACTTAGATAATTGACGATATTCTA AAATATAAT
CAATGATAGGATGTTCACCTTGCAATTGCTCTAAGACATCTACAGCAGTAGAATATCCTG
TTTTCGTCTTTTTAATAACAGGTAATTGTAATGTCTCAAACAATACAACAC CTAATTGCTT
AGGAGAATTTATATTAAAATCTTCACCAGCTGCATCATGGATATTTCGAATCAAGACGTC
TAATTTTTCTTGAATTTCTTTTTCCATTTCTTCTAAATCATGAACATCTGTAAATATACCAA
TTTCTTCCATTTCACTTAAAATCTTAGCTAGCGGTAGCTCTAAATCAGCTAAGAGTTCTAC
CTGATTGTATTCTTCTAATTGTTTATCCATATTTGGTTTCGCAAAGTAAATTGCATCAGTA
ATAGAAGCAACATATGGATTTAAAACATCATCTTCAGGTACCTTAAATTTC TTACCTTTTC
CATATATACTCACATCGTCTTTCACAAAACTTTGACCGTACAATGAAACAA CTGATTGAA
CATCACTAATCGTACGAGATGGATCAATTATATAACTGGCCAACATAATAT CGAAAGAAA
TATTTTGAATATCAATTCCCAATCTATGTGATGCTACATATGTTTTTTTAGCATCATATACG
ACTTTTTTCGTATTCGGATTTTCTAACCATGAAACTAGTTCGGCATAATTATTTATGTCATC
CGCATTAATTACAATATGTTTCTCACCTGTAAATAAAGAGAATTTCAAAAT ATTATTTCGC
AAATAGTTACCACCGTCTAATTCGAAATGGATGGCCGCTTCTTTCAATAAAGTAAAATCA
ATATTATCAAAAGACGTTTCAATTTCAAATGTCTTTTCTATTGCATCTTCA ACGCTTGCTG
ATTGATCAATGTCAGCCAACAATTGTTTGAATTCTAACTTCTTAAACAATT CGATTTTTTC
TTGTTGTTCATCTTGATGAGTCATTAACGTATCTTCAAGTTTTACTTCAATCGGACTATCTA
CATTAATCGTTGCTAATTCTTTACTCATTAATGCATCTTCTTTGCTATTTTGAAGTTTTTCTT
TTAACTTTTTACCTGAAATTTCATCTAAATGTTCATAGACACCTTCTACTGTGTCAAATTG
GTTTAGCAATTTTATTGCTGTTTTCTCTCCAACACCTGCAACACCTGGTATATTATCAGAA
GTATCTCCCATTAATCCTTTCATATCAATAATTTGATTAGGTGTTAACCCGTTGTATTTTTC
CGCAATAAAGTCAGGTGTATAATGATCAACATCAGTAACACCTTTTTTAGTGTAATAAAT
GGTTACATTATCCGTTGCAAGTTGTGTTAAATCTCGGTCTCCCGTAATAATAATTGTCTGA
AAGCCCGCTTTATCTGCTTCTTTACTTAAAGTTCCGATAATATCATCTGCCTCATAGTTATC



TAATTCATAACGTTTAATATGATAAGCATCTAATAATTGGCGAATATAAGG AAATTGCTC
ACTTAGTTCAGGCGGCGTTTTCTGGCGTCCACCTTTATATTCACTATATTTTTCATGTCTGA
AAGTCGTTTTACCTGCATCAAACGCTACTAAAAAATGATTTGGCTTTTCTTCTTTTAAAAT
CTTCTCTAGTAACATTGCAAAACCATATACTGCATTGGTATGAATGCCTGCTTTGTTTGAT
AACAAAGGTAATGCATAAAAAGCTCTAAAACTTAAGCTATTACCATCGATT AATACTAAT
TTATTCAC 
 

> Q2YTE9 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: Q2YTE9_CC001_MSSA476_BX571857.1[1743693:1745180:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 38616 … 40104; Length: 1488 bp 
Sequence: 
TTATGAATCGTCTGAACCAAATGGAATATATTTAACTTTGGTCATTTTCGGTAATTCTTCA
TAATTATTAAACCACTCTTGGTAATTTTTATTGATTGGTGACGGATGATGCATATAATGTT
CAAACGGCAATGATTCCACTGTATAAACCTCTTGTCGTGGATGATCTTTAATTTGTTGTTT
TAATAACTGAACTCTTTTTTCATGTTCATAATGAACATAAATAAATGCACT AAGATATATC
ACAGCTAAAACTAGTGATGCACCTTTAATAAAATTAACATTGATTGACTTA TATTTCCGA
AATTCTTTTAATAAAATAATTAAAATGATTACATGTATCGTATAAACAATC AAAAAATTA
CCTGGTTCTATTGGAGTAACAATGACTAGTGTCGACGCCGAAACACATATTGCAATAAGT
AAGGAATATAAAGTGATTTGTGTTTTACGATCATTAATAGACAAATAAATA CCTACAAAT
ATCGAAAACGCAAAGTAATCACATACAATTACGTTCACAAAACCAACCAAT CCAATATCT
GTATTTTTATTTAATAAAAACTGATTGTAAAATAGTAAATAATAAAGCGGT AAAGTGATA
AATCCTATCATAATGATACGACGCTTTAATATTGTTAAATGTACATACCGA TCACTTCTAA
GCAGTAGATAAATAATAAGCGCTGCAATCATACTTAAAATTATAATCTGAC TGAAAATGA
CACCATATGGAAGTGACGTTGATATCATTTCTGCAAATTTTGAAAAGATACCTTGATTATT
TGAAACTTGTTGATATTCTGATCCTTCAAATAAAATTTTGCGATAATTTGGATTGGAAAAC
ATAATGATTGTACCTATAGTAGCAATCATAAATGAAAACAATAATTTATAA TTAAGTGTT
CGATTTGCAGTAAATTCATATAGAAAAGCTAAAATTAAAATGATACAGTGG AATAATGTC
ACATTCTCCATAAATAATTGACCGAAGAAGCATAAAACATAGAATAGTACA GTAACACTT
ACCGGCTGCTTTTCTTTATATATAATTGCATTAATACAATAATAAATAATA AAGAGTGAA
ATTAGTGTTGATGTCGCATAATTATAAAATCCTGCAAACCAGCCATATGTATCTGCATAA
ATAGCACTTGGTAAAATTAACATTAAAGAAAATGCTAACAAATAATAGCTT GTCCACGCT
TTACAACGTGTAATGTGCATAATCATCCAAATGATGCCCATACTAATGAGACCATATGAA
AGCCAACGTAACCAGCTTACATGTACAGCTATAATTTCAAAGATATTTCCGATATAGCGA
CCATTAAGTGATGCAAATCCTACTTTTAAAATATCAGTATTATAATTGCTA AACCATTGTA
AATCATCGTGCATGAGTGGTAGTAAGATACCCATAAAAGTATAAAACAATA ATATCGCA
ATTAATATCAAAGTTGTCTTGTGTAATTGAATTGTTTTCAC 
 

> phoR 
Function: protein coding sequence; multi-sensor signal transduction histidine kinase precursor (core 
genome, constant) 
Best match: phoR_CC001_MSSA476_BX571857.1[1745679:1747340:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 40602 … 42264; Length: 1662 bp 
Sequence: 
TTATTCTTTATAATCTTTTAGAATAACTTTGAACGTTGAGCCTTTGCCAACTTGACTATTCA
CTTCAATATTGCCTTGGTGGGCCTCTACTATATGCTTTGTAATTGATAATCCAAGACCTGT
CCCACCAGAATCTCTACTTCGTGCTTTATCTACTCTATAAAATCTTTCAAAAATACGTTGT
TGGTCTTCTAATTTAATACCTATACCAAAATCTTGTACTTCGAAAATGACA CGAAAGTCAT
CTCGATACACACGAACGTTAATATCTCCATCTTCATAAGAATAGTTAATTGCATTCGTTAA
CAAATTCGTGATAACTTGAGCAATTTTACTTTCTTGTGCTTTAACAATGACATCTTTTTCA
ATATCAGTATGAATGGAAATATTTTTTTGATTGGCTTGAGTCATCATATTA TCAATAATAC
GCCGCGTTAAATCTGATAAATTCATATAGTCTGTATCTAACTCTGTATGTTGCTCAATATG
CGATAAATCTAACAAATCTGTTACTAAAGATTCTATTCGATTTGATTCTTT TAAAATTATG
TTTAAAAACATGTCTAATGATTCCGCATCATTTTTTGCACCATCAATAAGCGTTTCAGCAA
ATCCCTTAATTGAAGTAATAGGTGTTTTTAATTCATGTGAAACATTTGCTACAAACTCACG



TCTTAGATTTTCAAGTTGTTTCAGATTTGTTATGTCATGCATCACAACTAAAATCCCTTGC
AAACTTTTTTGAGACCTAGTTAAAATCGGAACGCATGAAATATCAAAGTAC TTGGCATGG
ACTTGGTTTATTGCAACTTCCAATTGTTCATAAATAGGTTTTTCAACTTTAAAACTTTCTAA
AATTAATTGCTCAATTTCAGTATTAACATAGCCGTGATAGCCTACTTGTTCAATATTATGC
GAGATGTTGAACTGTTCATAATACGCTTTATTTGCAACAACGATTTTTCCATTTCGATCTA
TCATTAAAATAGCACTTGGAATATTTTCAATCGTTGTTTTTAAACGGTTGGATTGAATTTT
TTGCTCATTATTAAGCTTTTGAAGGCGTCGTGCTAAATCATTGGTAGACACAAAAAGCGC
TTTAGTTTCTACAACATTACTTTCAGGTACACGTATGTGATAATAACCATTTGCCAACAAT
TGTGTTGCATAAGTAACTTCTTGAATGGGACGGATTAATGTACGCTTAAAACTACGGCTT
GCAAAATACAGACAAAGGAGTACAACTAAACATGTCAAAATAAGATATTTC CACAACGT
CCAATGCATTTCTGTAATATCGTTATTGTAACCTTTAATCCATACATGATAACCGTTAACC
TTCTTATTAAAAATAAAAACGTCCCTTTTTTGAATATAGCTATCACTATTT GGGATAGCTT
TCAGTTTGCCACTACTAAACACCTTTTTATCATGTTTAGTTATCAATAAATCTATATTTTGC
TGTTTTACAATTTCTTTAACTTTATCAATCTCATTATCTTGGACTAAATAA ATATATGATCT
TGCATCTGTTGCTAGAGCTTGTTCGTGTTTTTCTGATAAAACATATGTGATGGAAGCGTGA
ATAATAATGCCTAATGTAACAAAACTGATAATTAATATACTGCTTATCAAT AACATTAAG
CGGTGGTGAAACTTCAT 
 

> phoP 
Function: protein coding sequence; alkaline phosphatase synthesis transcript regulatory protein (core 
genome, constant) 
Best match: phoP_CC008_COL_CP000046.1[1774360:1775064:r]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 42263 … 42968; Length: 705 bp 
Sequence: 
TCATTGTTCTTTAGGTCTTTCCAATTTATAGCCTAAGCCACGCACAGTTTTAATAAGTTGT
GGCTTCTTAGGATTATCTTCTAATTTATCTCTTAAATGACTGATATGTACATCAACAATTC
TTGAGTCTCCTGCAAATTCATAATTCCATACCGTATTTAACATATGCTCTCTCGTAATGAC
TCTGCCTTGTCTTTCTATCAAATAAAGCAAGAGTTCAAATTCTTTCGGTGTTAGCTCCAAT
AACTCATTATGCTTATATACTTCAAAATAATCGGGTCTAATACGTATCGAT CCGATGGTAA
TATCATCGTCAATCTCTTCTACTTCTTTTACAAATTGAGAACGTCTTAAAATGGCTTTCAC
ACGGGCAACAACTTCTCTAGGTGAAAAAGGCTTAGTCATATAGTCATCGGCACCTAATTC
TAAACCTAATACCCGATCAAATTCATCATTTTTCGCCGTTAACATTAATAT AGGGACTAAA
TTTTTATTTGTTCTTACAGTCTTACATACGTCAATGCCATCTTTTTTAGGTAGCATAACATC
TAAAATAATTAAATCTGGCTGTTCACTTTCTACCTTTTCTAAAGCCTCATCACCATCAAAT
GCGACAACAACTTCATAACCAGCTGTTTCTAAGTTATATTTAAGTAATGTTACGATTGAAT
GTTCGTCATCTACTACCAACACTTTTTGCGACAT 
 

> citC 
Function: protein coding sequence; Isocitrate dehydrogenase NADP (core genome, variable) 
Best match: citC_CC080_11819-97_CP003194.1[1798190:1799458:r]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 43357 … 44626; Length: 1269 bp 
Sequence: 
TTATTTTAAATTTTTAATCAATTCATCTGCAAATGCTGATGTAGAAACTTC TTCAGCACCA
TCCATTAAACGGGCAAAGTCATAAGTAACAACTTTTGAAGCAATTGTATCTTCAATTGAA
TCTGTAATCTTATCTGCCGCTTCTTGCCATCCTAAATGTTCTAACATTAATACAGAACTTA
AAATTACTGAAGATGGATTCACTTTATTTAAACCTGCATATTTTGGAGCTGTACCATGTGT
TGCTTCAAAAATAGCATGACCTGTTTCATAATTAATGTTTGCACCTGGCGCAATACCAATA
CCACCAACTTGTGCAGCTAAAGCATCTGAAATATAGTCACCATTCAAGTTCATAGTTGCT
ACAACATCATGCTCAGCTGGACGAGTTAAAATTTGTTGTAAGAAAATGTCAGCAATAGAA
TCTTTAATGATAATCTTGCCTTCTTTTTCAGCTTTTTCTTGAGCAGCATTAGCAGCATCTCT
GCCTTCTTTTTCAACAATTTCGTCATATTGTTGCCAAGTGAATACTTGATCACCAAATTCA
GATAATGCTAAATCGTAACCCCACTGCTTAAATGAGCCTTCTGTAAATTTCATAATATTAC
CTTTATGAACTAAAGTAACTGATTTACGGTTATTATCGATAGCATATTGTA TAGCTGCTCT
AACTAATCGCTCAGTTCCTTCTTTAGAAACTGGTTTAATACCAATACCTGAAGTTTCTGGG
AATCGAATGTTTGTCGCACCCATTTCGTTTTGTAAGAAGTCAATTACCTTTTTAACTTCTGT



TGTACCTTCTTTAAATTCAATACCAGCATAAATGTCTTCAGTATTTTCACGGAAAATAACC
ATATCAACATCTTGTGGACGTTTAACAGGTGATGGTACTCCTTTAAACCAACGTACCGGT
CTTAAACAAGTAAATAAATCTAATTCTTGGCGTAAAGCCACATTTAATGAT CTAATACCA
CCACCAATTGGTGTTGTTAAAGGTCCTTTAACAGCAATTAAATATTCTTTAATTGTATCAA
GTGTTTCTTGAGGTAACCATTCACCAGTTGTATCAAATGCTTTTTGGCCAGCTAGCACTTC
TTTCCATTCAATGCGTTTTTCGCCATTATAGGCTTTCTCAACAGCAGCATCTATAACTCGG
CTTGCTGCCTTCCAAATATCCGGTCCAATTCCATCACCGATAATAAATGGGATAATTGGTT
CATTAGGTACGTTTAATCCTTCAGTTCCTTGAGTAATTTTTTCTGCAGTCAT 
 

> citZ 
Function: protein coding sequence; 2-methylcitrate synthase (core genome, constant) 
Best match: citZ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1770098:1771219:r]RC (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 44674 … 45796; Length: 1122 bp 
Sequence: 
TTATTTTCTTTCTTCAAGCGGGATATACTTACGATTCGTTTCGCCAATATATTTCGCTCTAG
GACGCATAATTCTATTATCTTTATATTGTTCTAAAATATGAGCAATCCATC CTGCAGAACG
ACTTACAGCAAAGATTGGCGTGAATAAGTCATGAGGTATTTCCATACAGTGATAAACACT
CGCACTATAAAAATCAACATTAGGAATTAATCCTTTTTCTTCTGCCATACGTTTTTCCATTT
TCACTGACATTTCAAATAATTCTTCACGACCAGCGTCTTTCGTAATTTGACGGCTCATTTC
TCTTAAATATTTCGCTCTAGGATCACCATCTTTATATACACGATGACCGAAGCCCATTACT
TTATCTTTATTAGCAAATTTTTCATCTAAGTAAGCATCAACATTTTCAATT GACCCAATCT
CAGATAACATCGTCATAACTTGTTCGTTTGCACCACCATGTAATGGCCCTTTCAGAGAACC
TACAGCTGCTACAATACCTGAGTACATATCTGACAATGATGATACCGCACAACGTGCTGT
AAATGCAGATGCGTTCAACTCATGATCAGCGTGTAAAATAAGTGCTTTATTGAAGGCTTC
TACTTCTATATCTGTTGGTAATTCCCCACGTAACATATATAGGAAGTTTGCCGCATAACTT
AAGTCAGGATTAGGCTTAAGTGGTTCTTTATCTTGTCTTACTCGAGCAAACGCTGTAACTA
ATGATGCTACTTTAGCCTGTATACGCATTGCTCTTTCATAACGATTTTCATCTGATTCATTT
TCAGCATCAGGATCGAAATGTGCAATATATGATAATGACGTACGTAATGCTGTCATTGGA
TGCACGTGATCTGTAACATACTCCTCAAAATGTGTATACACACGAGGATTTAATGTCATG
TATTGATTTAATTTCCCTTTTAGATGAGCAAGCTCTTCTTCGTTTGGCAATCTATAGTTCCA
TAATAGGAAAATAACTTCTTCAAATTGCGCATTTTCAGCTAGATCATCAAT ATCATAGCC
GGCATAAGTCAATTGACTTTCAATAATTGAACTTATTTTAGTCTCCGCTGCGATAACCCCT
TCTAAACCTCTTTGTAATTCTGCCAT 
 

> aapA 
Function: protein coding sequence; amino acid permease-associated region (core genome, variable) 
Best match: aapA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1771567:1772928] (completely identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 46143 … 47505; Length: 1362 bp 
Sequence: 
ATGGCTGAAAAATTACAAAGGGAACTGAGCAATCGCCACATACAATTAATT GCAATTGG
CGGTGCAATTGGTACAGGCTTATTCTTAGGTGCTGGTCAAACGATTGCATTAACCGGCCC
TTCAATTCTATTAACATACATCATTATAGGATTTATGTTATTTATGTTTAT GCGAGGTTTAG
GAGAAATCATTATACAGAATACTGAATTTAAATCTTTCGCAGATGTAACCA ATACATATA
TTGGGCCTTTTGCAGGATTTGTTACCGGATGGACATACTGGTTCTGTTGGATTATTACAGG
TATGGCTGAAGTAACGGCTGTGGCAAAATATGTTAGCTTTTGGTTCCCAGAAATTCCAAA
CTGGATAAGTGCACTATTTTGTGTACTGTTATTAATGTCATTCAACCTACTTAGCGCAAGA
CTTTTCGGAGAATTAGAATTTTGGTTCTCTATCATTAAAATAGCGACAATTATTGGTTTAA
TAGTAGTTGGTTTCGTCATGATTCTATTTGCATTTAAAACTCAATTCGGGCATGCCAGTTT
CACAAATTTATATGAACACGGCATATTCGCTAAAGGTGCTTCTGGATTCTTTATGTCTTTC
CAAATGGCACTATTCTCATTTGTAGGAATTGAAATGATTGGTGTTACAGCTGGGGAAACA
AAAGATCCAGTTAAAACAATTCCAAAAGCAATTAACAGTGTACCCATTAGA ATTTTAATA
TTTTACGTTGGGGCGTTAGCGGTTATCATGTCTATTATCCCTTGGCAGCAAGTTGATCCTG
ATAACAGTCCATTCGTAAAATTATTCGCATTGATCGGTATTCCGTTTGCTGCGGGCTTGAT
TAATTTTGTAGTATTAACCGCTGCTGCTTCATCATGTAATAGTGGTATATTCTCAAATAGC
CGTATGCTTTTCGGTTTATCAAGTCAACAACAAGCACCTCCGAACTTTTCTAAGACGAATA



AATATGGCGTTCCACATGTTGCAATCTTTGCTTCATCAGCATTATTACTTGTGGCAGCATT
ACTAAACTATATTTTCCCAGATGCGACAAAAGTATTTACGTATGTGACTACCATCTCTACA
GTGTTATTTTTAGTTGTATGGGGTCTGATTATCATTGCATATATCAATTATAGTCGTAAAA
ACCCAGATCTACATAAAAATGCTACGTACAAACTATTAGGTGGTAAATATA TGGGCTACT
TAATATTTGTATTCTTCATTTTTGTGTTCGGGTTATTATTTATTAATGTTGATACAAGACGT
GCAATTTATTTTATTCCGATTTGGTTTATACTTTTAGCATTTATGTACTTAAGATATAAACG
TATCGCTGCTAAATCAAATAAATAA 
 

> pfkA 
Function: protein coding sequence; 6-phosphofructokinase (core genome, constant) 
Best match: pfkA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1775055:1776023:r]RC (completely 
identical) 
Position: 038-contig_319_RC: 49631 … 50600; Length: 969 bp 
Sequence: 
TTATATAGATAACTTGTTAGCAAGTTCATATAGACTATAATCAAATTTATG ATCTTTACCA
TCAAAAATTTCATCAAAAGATGTTGCTACAATTTTATTGTTCTTAATTCCA ACACCCTTAG
CTGTTTCACCTTGCATTAATAAGTCTACCGCATATCCACCTAAACGTGATGCTAAAACTCT
ATCCGCACCTGTTGGGCTACCACCACGTTGAACGTGACCTAACACAGACACTCTATTATC
AACATTGATGTATTGTGATAATTCTTTTTGACAATCTTGCGCAGTCATACAACCTTCTGCT
ACAAGAACGATTGAGTGTTTCTTACCACGTTTAATACCTTGTTCAATTTTATCAGCTATTT
CTTTAATATCTGTTTTCACTTCTGGAACTACAATTGTCTCAGCACCAACTGATAATCCAGC
CCATAATGCTAGATCTCCACAATCACGGCCCATTGCTTCAATGATAAATGTTCGTGCGTG
ACTTGACGCAGTGTCTCTAATTTTGTCGACTAAGCCAATAATCGTATTTAATGCTGTGTCA
AATCCAATTGTAAAATCAGTACCATTGATATCATTGTCAATCGTACCAGGAATACCGATA
GTTTGAATTTCTTTGCATTCCTCACTGATGCGTTGTGCACCGCGATAACTACCGTCACCAC
CAATAACTACAAGGCCCTCAATCCCTCTTTTACGTAAGTTTTCGATTGCAACTTTACGTAC
TTCTTGCTCCTTAAACTCTGGACATCTTGCTGAATACAAGAATGTACCTCCACGCTGAATC
GTATCCCCAACTGATCCTAATTCAAGTTTATGAATATCATCATTTAACAAT CCTTGGTAAC
CATGATACACACCATAAACTTCAATTTCATTGTAAATTGCTGTACGAACAA CTGCTCTTAC
GGCAGCATTCATTCCAGGTGAATCTCCACCACTAGTTAAAACTGCAATTTTCTTCAT 
 

> pykA 
Function: protein coding sequence; pyruvate kinase (core genome, constant) 
Best match: pykA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1773276:1775033:r]RC 
Position: 038-contig_319_RC: 47852 … 49610; Length: 1758 bp 
Sequence: 
TTATAGTACGTTTGCATATCCTTCAAAGATTTTACCTTGAGCAGCATCAATCGTAACTAAC
ATGTTATTGCTTATGTTTTTAACAGCTTTTTCTACACCTACAACTGTTGGAATACCTTTTTC
TAAACCAACAATTGCACTTGGTGATGTAATACCATTTTCTTCTGTAATTAAGCCTAAAGCT
TTTTCTACATAAGGTACAAACGTTTCATCGATTGAGTTAGTAACGATAACTTTGTCAGATA
AATCTTTACCTTCTAAATCTTTAACAGTTTCAGCAACTAACGTAGTACCAACAACTGATCC
ACGTCCAATACCTTGACCATTAGCAATTTCGTCACCAACTAGGTGGATTTTCATCATATTA
GTAGTTCCAGTTTCACCAGTTGGTACACCAGCAGTAATAATGATTAAATCACCATTAGAT
ACTCTACCAGTTTCAACAGCTGTTGCAACTGCATTGTTTAACAATGCATCTGTACTCTTAC
GTCCTTTTTTAACTACAGGTTGAACTCCCCAAACAATTGAACATTGACGTGCAGTTTCTTC
ACTTGGAGTCACCGCAATAATGTCTGAATGTGGACGATATTTAGAGATAGTACGTGCCGT
TGAACCACTTTCAGTAGCAGCTACAATTGCTTTAACATTTAAGTTTAAAGCTGTATGTGCA
ACCGAAATACCGATAGCATTCACTAATGAAGTTTCAACTAATTTAGTACGA TCTGACAAT
AACTTTTTGTAATCTTGGGCTGCTTCAGCTGATACAGCAATATTTCTCATTGTTTTAACAG
CTTCTTCAGGATATAAACCAGCAGCAGTTTCACCAGATAACATTACTGCATCTGTACCATC
ATAGATTGCGTTGGCAACGTCACTAGCTTCTGCACGTGTAGCACGTGGGTTACGTTGCAT
AGAATCTAACATTTGTGTAGCTGTAATAACTGGTTTACCTAATTTGTTACATTGTCTGATT
AAATCTTTTTGAACCATTGGTACTTTTTCAGGTGGAATTTCAACACCCATGTCACCACGTG
CAACCATTAAACCATCAGACACTTCAAGAATTTCCGCAATATTATCAATAC CTTCTTGATT
TTCAATTTTAGGGAATACTGAAATGTTAGCTTTTTGTTCTTCTAAAATTTCACGAATTTCTA



AAACATCACTAGGACGACGTACGAAACTTGCTGCAATGAAGTCAACATTTTCTTTAATAC
CGAAACGGATATCTTCAGCATCTTTTTCTGTAATACCAGGTAAACTTACTCTTACGCCAGG
TAAGTTAACACCTTTTTTGTTTTTAAGCTCACCAGAGTTTAAAATATCACA TTTAACTTCTT
TTTTAGCATGGTCAATATCTTTAACTTGTAATTCAATTAAGCCATCATCAA GTAAAATGTA
TGAACCTACTTGAACATCGTTAATTAAGTTTTCATATGTTACTGAGAACTTTTCAGGCGTT
CCTTCAACTTCATTCATGCTAACAATAACTTCGTTACCACGTTCAAGTTCAATGATACCGT
CTTTCATATTATGCGTACGAATTTCTGGACCTTTTGTATCTAATAAAATTGCTACAATTTTG
TCTAATCTTTTAGCTACTTTACGAATTGTATCAATTCTACCTTTATGCTCTTCATGACTACC
ATGTGAAAAGTTTAATCGTGCAACGTTCATACCAGCATTGATTAATTTCTCAATCATTTCT
TCTGATTCTGAAGCTGGTCCAATTGTACATACAATTTTAGTTTTTCTCAT 
 

> accA 
Function: protein coding sequence; acetyl-coenzyme A carboxylase carboxyl transferase subunit alpha 
(core genome, constant) 
Best match: accA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1815186:1816130:r]RC 
Position: 039-contig_321: 160 … 1105; Length: 945 bp 
Sequence: 
TTATTCTATATAAGAACCGATATTTCTGAATTTTTCAAAGCGATCATTAGC AATTTCATCA
CGTGATAATGACTCAAGTGAATCTAACTGTGCAACAAACGCTGATTTAATAGCTAAAGCT
TGCTGTTCAACATCTTTATGTGCACCGCCAAGTGGTTCAGAAATGACATCATCTATAATAC
CTAATTGCTTAATATCATGGGCAGTAATTTTCATTGTTTCAGCTGCAATTTTAGCCAAATT
ACTGTCTTTCCATAATAATGCCGCTGCACCTTCAGGAGATATAACAGAGTAAGTACTATT
CTCTAACATCAATACTTTATTGGCAATACCAATACCTAGAGCACCTCCACTGCCACCTTCA
CCAATGACAATCGCAATAACTGGTACTTTTAGTGAAGCCATCTCAATCAAATTTGTTGCG
ATAGATTCACTTTGTCCACGTTCTTCCGCAGCTTTACCAGGATATGCACCTTTTGTATCTAT
AAATGTAAAGATAGGACGATTGAATTTTTCAGCTTGTTTCATTAAACGTAA TGCTTTTCGA
TAACCTTCTGGATGCGCCATACCAAAATTTCGATAAATATTATCTTTTGTATCTTTTCCAC
GTTGTTGTCCAATAACTGTAACAGCACGACCATTTAAAAAGCCAATACCACCAATCATTG
CTGGATCATCTCTAAAATTACGATCACCATGTAGTTCCATAAACGAATCAAAGATATATG
GAATATAATCTAGGGTCGTAGGTCTTTCTTGCAAACGCGCAATTTGCACACGATCCCATG
GTTTTAGATTTGTATATATTTTTTTAGTTTCTCGTTCCAATGACGCTTCAAGCATGTCAATT
TCTTCTTGTAAATCCACATCATTTTTATCTTGAGATTCTTTTAAAGATTCAATTTTATTTCG
AATTTCAAAAAGTGGTTTTTCAAAATCTAACAT 
 

> accD 
Function: protein coding sequence; acetyl-CoA carboxylase/carboxyl transferase/beta subunit (core 
genome, constant) 
Best match: accD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1816130:1816987:r]RC (completely identical) 
Position: 039-contig_321: 1104 … 1962; Length: 858 bp 
Sequence: 
TTATTTAGTCACCTCTTGATGGATTTTTAGAATTTCAGACAATGTTTGACGCATATCATTA
CGATGTACAACTTTATCCAATTGTCCATGCTCTAATAAAAATTCTGCAGTTTGGAAATCAT
CTGGCAATTTTTCGTTTATTGTCTGTTCAATAACTCGACGACCTGCAAAACCTATCAACGC
TTTTGGCTCACTTAAATTTATATCACCAACTGATGCAAAACTTGCAGATACACCACCAGTA
GTTGGATGTGTTAAATATGATATATATAATAGTCCAGCGTCAGAATGACGTTTTAAAGAT
ACACTGGTTTTACCCATTTGCATCAAGGAAATAATACCTTCTTGCATACGTGCACCACCAC
TTGCAGAGAAAAGAATAAATGGTAAACGGTTCTCAGTGCAGTAATCAATGA TGCGACAT
ATCTTTTCACCGATAACCGATCCCATACTTCCCATTCTAAAACGTGAATCCATGACAGCAA
CGCCAAATTTCATACCATCTAGTTGCGCTGTACCAGTCACAACTGCTTCTTTAAGACCTGT
CTTTTGTTGGTCCTTTTCAATTTTTTCTAAATAACTTGGAAAATCTAATGGATTCGCAGAG
GTCATTCCCTTATCGAATTCTGTAAATGATCCTTCATCAGAAATTGCTTCTATACGTTTAT
ACGCAGTTAAAGCAATATGATGATCACAATTAAAGCACACATTTAAATTTT CAGCTAATT
CTTTTGTGTACATAATTTTCTTACACTTTGGACACTTAGTCATAATACCTGCAGGCACATC
ATTATTTTTAGAGTCTTGTACTGTAAGATATTTCTTTTTCTTTGTTCGATTAAAAAAATCTT
TAAACAT 



 

> maeB 
Function: protein coding sequence; malate dehydrogenase (core genome, variable) 
Best match: maeB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1778288:1779517:r]RC (completely 
identical) 
Position: 039-contig_321: 2156 … 3386; Length: 1230 bp 
Sequence: 
TTATTGTAAATCTGTAAGTTTCATTGTTTTATCATACACATCTTGCGGATCAACTTCAATCC
TAGCTACTCCAGATTCCATTGCCGCTTTAGCAACATTACGAGCAACTGATGGCGCTACAC
GTTTATCAAACGGTCCTGGGATACAGTAGTCTTCATTTAATTCAGAACTATCGATTAAATC
AGCAATCGCTTCTACAGCTGCCTTTTTCATTTCTTCATTTATATGTGTAGCTTCAACCTCTA
ATGCACCTCTAAAAATACCAGGGAAAGCTAATACATTATTAATTTGGTTAG GATAGTCTG
AACGTCCTGTACCAACAACTCGTGCACCTGCCGCTTTGGCATCATCAGGTATTATTTCAGG
ATTTGGATTAGCCATTGCAAATATAATTGGATTATCTGCCATACTCTTAACCATATCTTGT
GACAGCGCATTAGCTACAGAAACTCCGATAAATACATCTGCGTCTTTTACGACTTCTTCTA
AAGACCCTTCAATCTTATCTTTATTTGTCCATTTAGCTACAACATCTTTCGTAGGATTCATA
CCATATGAACGTCCTTCAAAAATTGCGCCTCTTGAGTCACACATAACCATATTTCTTACAC
CATACGCGTATAGTAATTTAACAATGGCTATTCCTGCTGCACCAGCACCATTTAGTACAA
CTTTTATTTTAGCAATATCTTTGTTAACAACTCTCAATGCATTTACCAAACCTGCCATTGTT
ACAATTGCTGTACCATGTTGATCGTCATGGAATACCGGAATATTAGTTTCTTTTTTCAATC
GTTCTTCAATTTCAAAACAACGTGGTGCCGAAATATCCTCTAAATTAATACCACCATAATT
AGGTTCTAACAACTTAACTGTTTTAATGATTTCTTCGGTATCAGTTGTATTTAACGCAATA
GGCACCCCATTGATACCAGCGAAGCTTTTGAATAATACTGCTTTACCTTCCATTACAGGA
ATACTTGCTTCAGGTCCAATGTTACCTAAACCTAATACCGCTGTTCCATCAGTAATAACTG
CAACTGTATTTCCTTTAATTGTGTAATCATATACTTTTCTTTTATCTTCATAAATATCTTTA
CACGGTTCAGCAACGCCAGGTGAGTATGCTAAACTTAATTCCTCTTTATTAGTAACTTTTA
CATTTGGTTTAACTTCTAATTTACCTTGATTACGTTTGTGCATTTCCAATGCTTCATCTCTT
AATGACAT 
 

> dnaE 
Function: protein coding sequence; DNA polymerase III subunit alpha (core genome, variable) 
Best match: dnaE_CC007_TCH959-USA300_AASB02000248.1[20452:23649:r]RC 
Position: 039-contig_321: 3835 … 7033; Length: 3198 bp 
Sequence: 
TTATATAAGCCTAATATCACTAGGGTTAAAGGATTGTATAAAATTATTAAA CATACTATCT
TTTTGATTAATATAGCCTATAGTAGTCATTTGTTTAATCGTTTCATCATAA AAGGATAACA
TAACATCATTAGCATTCTCTTTCGTAGCTTTAATCATCTCTTCAAACATATCTATTTGTGAT
TTATTTCTAATTATAATTTGTTTGGCAAATGCTAATTTTTGTTCTTCAAAA GTGGCTAATGT
TTGAATCTCATTTATAATTAGTTGCCGTTGTTGCTTTCTATGGTCAAATTTCCCGCTAACTA
TAAACAAGTCATTATGTGATAACAACTCTTCGTACTTTTTAAACTGATTAG GGAAAATCA
CACCATCTAAAGTTTCAATGCCATCATTTAATATGACGAATGCCATATTTTGACCATTTTT
AGTTCGAATTTGTTTAACTTTATCAAACTGTACTAATATAGGTTTATTATT CTGCGCGTTA
CTCAATTTAAATATCGTTAAATATTGTTTGGCAACAAACTTTTTATCTACT GGGTGTTGCG
AAACATAAAATCCTAAATATTCTTTTTCGTACTGACTAATAAGTGCATCAG GCAATTCTTC
TTTATCTTCATACATCTGTTTTGGCGTTAAAATATCAAATAAAAAACCATC TTGTTCAATG
TTTAAATCGCCATCCAACACTTGATCAATAGCTTGCAACAACGTTGAACGTGTTTTACCAA
AAGCATCAAACGCTCCCACTAAAATCAGTGCTTCAAGTAACTTTCTCGTTTTGACTCTCTT
CGGTATACGTCTAGCAAAATCAAAGAAATCTTTATATTTGCCGTTCTGATAACGTTCATCA
ACAATCACTTTCACACTTTGATAACCAACACCTTTAATTGTACCAATTGATAAATAAATGC
CTTCTTGGGAAGGTTTATAAAACCAATGACTTTCGTTAATGTTCGGTGGCAATATAGTGAT
ACCTTGTTTTTTTGCTTCTTCTATCATTTGAGCAGTTTTCTTCTCACTTCCAATAACATTACT
TAAAATATTTGCGTAAAAATAATTTGGATAATGGACTTTTAAAAAGCTCAT AATGTATGC
AATTTTAGAATAGCTGACAGCATGTGCTCTAGGAAAACCATAATCAGCAAA TTTCAGAAT
CAAATCAAATATTTGCTTACTAATGTCTTCGTGATAACCATTTTGCTTTGCACCTTCTATA
AAATGTTGACGCTCACTTTCAAGAACAGCTCTATTTTTTTTACTCATTGCTCTTCTTAAAAT



ATCCGCTTCACCATAACTGAAGTTTGCAAATGTGCTCGCTATTTGCATAATTTGCTCTTGA
TAAATAATAACACCGTAAGTATTTTTTAATATCGGTTCTAAATGCGGATGT AAATATTGA
ACTTTGCTTGGATCATGTCTTCTTGTAATGTAAGTTGGAATTTCTTCCATTGGACCTGGTCT
ATACAAAGAAGTTACAGCCACAATATCTTCAAAGTGTTCCGGCTTTAATTTTTTTAATACA
CTTCTTACACCGTCAGACTCTAATTGGAATATGCCAGTCGTATCTCCTTGCGACAACAATT
CAAACACTTTTTGATCATCGAACGGAATCTTTTCGATATCAATATTAATAC CTAAATCTTT
TTTGACTTGTGTTAAGATTTGATGAATAATCGATAAGTTTCTCAAACCTAGAAAATCTATT
TTTAATAACCCAATACGTTCGGCTTCAGTCATTGTCCATTGCGTTAATAATCCTGTATCCC
CTTTCGTTAAAGGGGCATATTCATATAATGGATGGTCATTAATAATAATTCCTGCCGCATG
TGTAGATGTATGTCTTGGTAAACCTTCTAACTTTTTACAAATACTGAACCAGCGTTCATGT
CGATGGTTTCGATGTACAAACTTTTTAAAATCGTCAATTTGATATGCTTCATCAAGTGTAA
TTCCTAATTTATGTGGGATTAAACTTGAAATTTCATTTAATGTAACTTCAT CAAACCCCAT
AATTCTTCCAACATCTCTAGCAACTGCTCTTGCAAGCAGATGACCGAAAGTCACAATTCC
AGATACATGTAGCTCGCCATATTTTTCTTGGACGTACTGAATGACCCTTTCTCGGCGTGTA
TCTTCAAAGTCAATATCAATATCAGGCATTGTTACACGTTCTGGGTTTAAAAAACGTTCAA
ATAATAGATTGAATTTAATAGGATCAATCGTTGTAATTCCCAATAAATAAC TGACCAGTG
AGCCAGCTGAAGAACCACGACCAGGACCTACCATCACATCATTCGTTTTCGCATAATGGA
TTAAATCACTTACTATTAAGAAATAATCTTCAAAACCCATATTAGTAATAA CTTTATACTC
ATATTTCAATCGCTCTAAATAGACGTCATAATTAAGTTCTAATTTTTTCAA TTGTGTAACT
AAGACACGCCACAAATATTTTTTAGCTGATTCATCATTAGGTGTCTCATATTGAGGAAGT
AGAGATTGATGATATTTTAATTCTGCATCACACTTTTGAGCTATAACATCAACCTGCGTTA
AATATTCTTGGTTAATATCTAATTGATTAATTTCCTTTTCAGTTAAAAAAT GTGCACCAAA
ATCTTCTTGATCATGAATTAAGTCTAATTTTGTATTGTCTCTAATAGCTGCTAATGCAGAA
ATCGTATCGGCATCTTGACGTGTTTGGTAACAAACATTTTGAATCCAAACATGTTTTCTAC
CTTGAATCGAAATACTAAGGTGGTCCATATATGTGTCATTATGGGTTTCAAACACTTGTAT
AATATCACGATGTTGATCACCGACTTTTTTAAAAATGATAATCATATTGTT AGAAAATCGT
TTTAATAATTCAAACGACACATGTTCTAATGCATTCATTTTTATTTCCGAT GATAGTTGAT
ACAAATCTTTTAATCCATCATTATTTTTAGCTAGAACAACTGTTTCGACTGTATTTAATCC
ATTTGTCACATATATTGTCATACCAAAAATCGGTTTAATGTTATTTGCTAT ACATGCATCA
TAAAATTTAGGAAAACCATACAATACATTGGTGTCAGTTATGGCAAGTGCA TCAACATTT
TCAGACACAGCAAGTCTTACGGCATCTTCTATTTTTAAGCTTGAATTTAACAAATCATAAG
CCGTATGAATATTTAAATATGCCACCAT 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1041811:1041923]RC 
Position: 039-contig_321: 8227 … 8257; Length: 30 bp 
Sequence: 
GGGGCCCCAACACAGAGAATTTCGAAAAGA 
 

> uspA 
Function: protein coding sequence; universal stress regulator (core genome, constant) 
Best match: uspA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1786083:1786496] (completely identical) 
Position: 039-contig_321: 10008 … 10422; Length: 414 bp 
Sequence: 
ATGTATAAAAATATATTACTTGGTGTAGACACTCAGTTAAAAAATGAAAAA GCACTAAAA
GAAGTGTCTAAATTAGCTGGCGAAGGTACAGTCGTAACAGTTTTAAACGCAATCAGCGAA
CAAGATGCTCAAGCATCAATTAAAGCAGGTGTTCATTTAAACAAACTTACT GAAGAACGA
AGCAAGCGATTGGAAAAAACACGCAAAGCTTTAGAAGATTATGGTATTGAT TATGACCA
AATAATTGTTCGTGGTAATGCAAAAGAAGAACTATTAAAACATGCTAATAG CGGTAAATA
CGAAATTGTTGTTTTAAGTAACCGTAAAGCAGAAGACAAAAAGAAATTTGT ACTTGGAAG
TGTCAGCCACAAAGTAGCAAAACGTGCGACTATCCCTGTATTAATCGTTAAATAA 
 

> pepQ 
Function: protein coding sequence; Xaa-Pro dipeptidase (core genome, variable) 



Best match: pepQ_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1826417:1827472] 
Position: 039-contig_321: 11590 … 12646; Length: 1056 bp 
Sequence: 
ATGACAAAAATATCAAAAATAATAGACGAACTGAACAATCAACAAGCTGAT GCAGCATG
GATTACAACACCGTTGAATGTATATTATTTTACTGGATACCGTAGCGAACCCCATGAAAG
ATTATTTGCATTATTGATTAAGAAAGATGGTAAACAAGTACTATTTTGTCC AAAAATGGA
AGTCGAAGAAGTCAAAGCATCACCTTTCACAGGTGAAATCGTTGGATATTTAGACACTGA
AAACCCTTTCTCACTTTATCCTCAAACAATCAATAAATTACTAATTGAAAG CGAGCACTTA
ACAGTAGCACGCCAAAAACAATTAACCTCTGGTTTCAATGTCAATTCATTCGGAGATGTT
GATTTAACAATCAAACAATTGAGAAATATTAAATCCGAAGATGAAATTAGC AAAATACG
TAAAGCTGCTGAGTTAGCAGATAAGTGTATCGAAATAGGTGTTTCTTATTTAAAAGAAGG
TGTGACTGAACGTGAAGTAGTCAACCATATTGAGCAAACTATCAAACAATA TGGCGTCAA
TGAAATGAGTTTTGATACGATGGTTTTATTTGGAGATCATGCCGCATCACCTCATGGCACA
CCAGGAGATCGCAGATTAAAAAGCAATGAATATGTACTATTTGATTTAGGTGTAATTTAT
GAGCATTATTGTAGCGATATGACACGTACCATTAAATTTGGTGAACCTAGCAAAGAAGCA
CAAGAAATTTATAATATTGTATTAGAAGCAGAAACATCTGCAATCCAAGCA ATTAAACCT
GGAATACCTTTAAAAGATATCGATCATATCGCTAGAAATATTATTTTAGAA AAAGGTTAT
GGTGAATATTTCCCTCATCGCTTAGGTCATGGTTTAGGATTACAAGAACATGAATATCAA
GATGTTTCAAGTACTAATTCTAATTTGTTAGAAGCTGGCATGGTTATTACAATCGAACCAG
GTATTTATGTACCAGGTGTTGCAGGTGTAAGAATTGAAGATGACATACTTGTCACTAATG
AAGGATATGAAGTATTAACACATTACGAAAAATAA 
 

> ald2 
Function: protein coding sequence; alanine dehydrogenase 2 (core genome, constant) 
Best match: ald2_CC008-ST72_TCH130_ACHD01000037.1[70695:71813]RC (completely identical) 
Position: 039-contig_321: 12961 … 14080; Length: 1119 bp 
Sequence: 
TTATAATTGTAATGCTTCTTCTACAGATTTATATTCCATTTCAAATGCCTCTGCAACGCCTT
TATTGGTTACATGACCTTTGTAAGTATTTAAACCTAATGATAATGGTTGATTTGATTTAAA
TGCTTCTCTATACCCTTTATTAGCTAGCATGAGCGCATAAGGTAGCGTAGCATTATTTAAA
GCTAACGTCGAAGTACGCGGTACTGCACCTGGCATATTTGCAACTGCATAATGAACCACA
CCATGCTTAATATATGTAGGATCATCATGTGTCGTAATTTTATCAGTTGTTTCAAAAATAC
CGCCTTGATCAATAGCAATGTCAATAATAACTGACCCATTTTTCATTTGTTTAATCATGTC
TTCTGTTACAAGTCTTGGCGCTTTAGCACCTGGAATTAAAACTGCACCTATTACTAAATCA
CTTTGTTTAACATACAACTCAATATTCAACGGATTTGACATAATTGTATGT ACACGTCCAC
CGAATAAATCATCTAATTGTTGTAAACGCTTTGGATTAACATCTAAAATCG TAACATCTGC
ACCTAGTCCTAGTGCAATTTTAGCTGCATTTGTTCCTGCTTGACCACCACCGATAATAGTT
ACTTTACCTTTAGGTACTCCTGGAACACCACCTAGTAGAATTCCCATACCACCATTGAGTT
TTTGTAGGAACTCTGCACCAACTTGAGCTGACATTCTTCCTGCTACCTCACTCATTGGTGA
TAACAATGGTAAAGATCGGTCTGGTAACTGCACAGTCTCATATGCAATACTAATTACTTTT
CTATCTATCAAAGCTTGTGTTAATTTTTCTTCATTTGCTAAATGAAGATAA GTGAATAATA
CAAGCCCTTCTTTAAAATATGGATATTCAGATTCAAGTGGTTCTTTAACTTTAATAACCAT
ATCCACATCCCAAACTTTTGCTTGTTCAGCAACAATCTCAGCACCTGCTTCTTTGTAATCT
ACATCTTCAAAGAACGATCCTGAACCCGCATTTGTTTCCACTAAAACAGTATGCCCACTTT
CTACTAAAGCGTGCACACCACTTGGTGATAAACCAACACGATTTTCATTATTTTTAATCTC
CCTTGGTATACCAATTTTCAT 
 

> ackA 
Function: protein coding sequence; acetate kinase (core genome, variable) 
Best match: ackA_CC005_JH1_CP000736.1[1876510:1877712:r]RC  
Position: 039-contig_321: 14966 … 16169; Length: 1203 bp 
Sequence: 
TTATTTTAAACCACCGAATGTCATAACATCACGGGCAATCATACTTTCTTCATCTGTTGGA
ATAACGACAACTTTAACTGGTGAATGAGGATAGTTAATAAATCCTTCTTTA CCACGTAGT
AAGTTTTCATTTTTCTTAGGATCCCAGTAAACACCCATAAATTCTAAGCCTTCAAGAACTT



TCGCACGAATTTCTACTGAGTTTTCACCGATACCTGCTGTAAATACGATAACATCAACACC
ATGCATTCTCGCAGCATATGATCCAATATATTTGTGAATTTTAGAAGCAAATACATCTAA
AGCCATTTGTGAACGTGCTTTACCTGATTCAGCTTCTTCTGATAAGTCACGTAAATCACTA
GATGTACCTGATAATCCTAATAAACCTGATTCTTTGTTTAAGATTTCCAATACTTGTTCAG
CAGTTTTACCTGTTTTTTCCATAATAAATGGAATTAAAGCAGGGTCAATATTACCAGAAC
GAGTACCCATTGTTACACCAGCAAGTGGTGTGAAGCCCATTGATGTATCAATAGATTTAC
CGCCATCGATAGCTGCAATTGATGCTCCATTACCAATGTGACATGAAATAATACGTAAAT
CTTCAATTGGCTTATCTAACATTTCTGCCGCTCTTTGTGATACAAATTTATGGCTTGTACCA
TGGAAACCATACTTACGAATGCCATAATCTTTATAATAATGATATGGCAAG CTGTATAGA
TATGCTTTTTCAGGCATTGTTTGATGGAATGCTGTATCAAAAATTGCCACATGAGGGATAT
TTGGTAATAATTTACGGAAAGCACGAATACCCATCAAGTTAGCTGGGTTGTGAAGCGGTG
CTAATTCGCTTAATTCTTCAATTTCCTTTTCAACCTCATCAGTAATAGCTACTGATTCAGG
GAATTTTTCACCACCATGTACAACACGGTGACCTGTTCCATCGATATCGTTAATATCATTA
ATAATATTGTGCGCTTTAAAAGCATCCAACATGATATCAACTGCCTCAACGTGATCCTTG
ATATCTTGTACTGTTTTAACTTTTTCCCCGTTGACTTCAATTGTAAAAATTGAATCCTTCAA
TCCGATTCTTTCTATTAAACCTTTTGTTACTAATTCCTCTTCAGGCATTCTAATTAATTGAA
ATTTTAATGATGAACTACCAGCATTGATAGCCAAGATTAATTTTGACAT 
 

> tpx 
Function: protein coding sequence; thiol peroxidase (core genome, constant) 
Best match: tpx_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1793401:1793895:r]RC (completely identical) 
Position: 039-contig_321: 17326 … 17821; Length: 495 bp 
Sequence: 
TTAAATATTTTTGTATGCAGCTAAAGCAGCATCAAAATCTGGGAAATCAGT ACCTTCACT
AACGATTTCTTTATAAACAACTTTATTATCTGCATCTAATACAAATACTGC ACGAGCTAAT
AAGCGAAGTTCTTCCATAACAACGCCATAGTTTTCACCAAATGATAAGTCACGGTGGTCA
CTTAATGTAATGACATTGTCTAAACCTGCTGAAGCGCACCATCTTTTTTGTGCGAATGGTA
AGTCTGCTGAAATTGTAAGCACAATCCCCTCTTCTTTAGAAGCATCAGAGTTGAATTTGCG
AGTCTGCTGATCACAAACACCTGTATCAATTGATGGTACCACACTAATTAATTTCTTTTTA
CCAGCATAATCTGCTAATGTTACTTGATTTAAGTCATTATCTAACACTGTAAAATCAGGTG
CAAAATCACCTTCATTAATTTGTTGACCTTTTAAGTGGATTGGTCCACCTTTGAATGTTAT
TTCAGTCAT 
 

> thiI 
Function: protein coding sequence; thiamine biosynthesis protein (core genome, variable) 
Best match: thiI_CC001_MSSA476_BX571857.1[1774460:1775683:r]RC 
Position: 039-contig_321: 18732 … 19956; Length: 1224 bp 
Sequence: 
TTATAAAAAGTCATTTATTAATTGGTTTGTTTGCTGTTCTTTAATAGTTTT ATAATCACTAG
TTATTTCAAGTGTTTCAATATTTTCAACAGCACGATTAATCATCTCTTCAAAATCAAAGAC
GCTTTCATATTGAACTACCTTATCAAAGTTTGGTTCGGTTACTGGATTTTTAGGGGTGAAA
ATTGTACAACAATCTTCAAATGGTTGAATAGATGTTTCAAATGTACCAATT TCTTTCGATT
TAATAATAATTTCTTCTTTATCGTAAGTTAATAAAGGACGTAATACAGGAG TAGAAGTTA
CATTATTAATTGCATACATGCTATGAAGTGTTTGACTGGCTACCTGCCCTAGGTTTTCACC
ATTTACAATAGCTAAAGCCCCTATTTGATGTACTAATTTATCAGCAACACGCATCATCATA
CGTCTCGTTGAAGTCATTGTATATCTTGGATGTACAACTTTATTTACCTGTTTTTGCAATTC
TGTAAATGGTACAATATGCAATTTAATTGGTCCAACACGTTCAGCTAAAAT ACGTGTCAA
TTCAATAACTTTTTCTTTTGCTTGATCACTTGTAAATGGTGGACTATGGAAATGAATCGCT
TCAATTGTTACGCCACGTCTCATCACTTCCATCCCAGCAACTGGTGAGTCTATACCGCCTG
AAAGCATTAGTAACGTCTTACCACCAGTACCAACTGGTAATCCACCTGAACCCGGAACAA
CTTCTTCATACATATAAATTGCATCTAATCTAACTTCCACTCGAATTTCATGATCTGGACG
TTTGACATTCACTGAAATATTGTCGAAGTGCTTCAATACTGCACCACCCAATTCACGCTGT
AATTCATACGTATCCATTGGGAAATTTTTATCGGCACGCTTCACATCAATTTTAAATGTGC
TGTTTTCTTCAAATTGCTGCGCAAATTTAATTGCCGCTGCACTCATTGCCTCTATTGTTTTT
TCTACTTTTAATACTGGACTAATAGATTTAATACCGAAAATTTTTGATAAT CGATATGTTA



TTTCATTTATATCTGCATGGTCTTCAAGTTCAATATACATACGATCTCGTTTGCCTTTAACG
ACAAACCCATCAAGTCCTTTTAATGACTTATTTACATTATTTCTTAATTGA TTTACAAATTT
TTTTCTATTTGAACCCTTTAATGTTAACTCCCCGTATCTAACAAGCAAGTGATCATACTTC
AT 
 

> csd2 
Function: protein coding sequence; cysteine desulfurase 2 (core genome, variable) 
Best match: csd2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1796030:1797169:r]RC (completely 
identical) 
Position: 039-contig_321: 19955 … 21095; Length: 1140 bp 
Sequence: 
TTATTTTAGCAACTCCTTAATTTCCTCATAAATGATGATAAATATTTCTTT AAACCTTGCTA
TATCTTCTTTAGTTGTAGTAGCCCCAAATGATAATCTTATACTACCTTCAATAGATTTGTCT
GATAATCCCATTGCAGCCAATACTTCATTTAATTTATTACGTTTAGATGAACAAGCACTCG
TCGTAGATATCATAATGTCATATTTTGAAAAAGCATTAACTAATACTTCAC CTTTTACGCC
AGGAAAACTAATATTTAAAACGAATGGTGAACCAGAAGTTGAAGAATTAAT ATAAACTC
CATGATATTTATTTAAAAATTGACGGACGTCATTATTTAACACAGTAACAA ATGCATTCA
ATGCTTCAAAGTTTTCATTAGCTATCTTCATCGCTTTAACCATTGCAATATCATTTGGCAA
ATTAACTGTTCCACTTCTAACGCCATATTCTTGACCACCACCATGGACAGTTGGTTCAACA
TTTTGAATGTGATTTACAAGTAAGACGCCTTGGCCTTTTAAACCATTAAACTTGTGTCCAC
TTAAACTAATACTATCTATGTTATTGAGATCCATTGAAATTTTGCCGAATG CTTGAACCGC
ATCTACATGAAAATGTGCCTTAGGATAATTTTTTATAACTTTAGCCATTTGTGGAATAGGC
TGTATTTGTCCAGTTACATTATTTACATACATACATGTTACTAAACCGACTTTGTCTGACA
TTAATTCTTTGAAGTGTTCTAAGTTAATACTGCCATCTTTCTTTACATCAACATATTTAACT
TTAAATCCTTCGTGTGCTTCCAAATATCTTACAACCTCTAATACGGACGGATGCTCTAACA
CGGATGTAATTATTTCCTTCGCTGTATCAAATTTACGATAGGCAATACCTTTTAAAGCAAG
ATTATTGGATTCAGTTGCACCACTAGTGAATACAACATCATAATTTGTTTTTGAATTAATC
ATTGCATTAATTTGGGCTTTTGCTTGTTGTAGTAATTGATTTGCCTGCAAACCAGCTTTAT
GCGGACTATTCGGATTATAATACATTGATTGATTTACTTTTAAATAAGTAT CTAACACTTC
TTCAAATGCTTTCGTCGTTGCCGCATTATCTAGATATATCAA 
 

> ezrA 
Function: protein coding sequence; septation ring formation regulator (core genome, constant) 
Best match: ezrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1797541:1799235:r]RC (completely 
identical) 
Position: 039-contig_321: 21466 … 23161; Length: 1695 bp 
Sequence: 
CTATTGCTTAATAACTTCTTCTTCAATATGTTTAGTAACACCTGGCTCAACACTTTCAAGA
GCTTGCTCTGCAATTTCAATCGCACGCTTATAGCGATTATTTTTAAATAATCGTTCAGCTT
CATTTAAGCTCTTATCAACATTGCTATAGTCCTTACGATATCTATTTCCATATTGAATTAAT
TTCTCTGCATAAACAGCATTAACAAGAACATCATTTGCTTCATCTTCAAATGTATTCATTT
GAATCACAATTTTAGACACTTTATCTTTTAACTGTTTAACGTGTATTGGACGTTCACTAAA
TTGTTCGTTAACATCACGAACTTCATGATCAATTTCATTTTTCATGATGATAAACCTTTCA
GGAACGCTTGTTAAGTTAGAAGCAAGTAATCGACGATACACTTCTTCTTTCTTCGATTGGA
CTCGTAGCAGATTGTCTTCTGCTTCTGCTTCATCTTCACGCAATTGAATCAGATGATTTTGT
AGCTTTTCTTGTTTGTCATTAATAACTGTGACATGATCTTCTAAATATTGTAAATTATCCTG
AACCTCGCTATATCGCACAGCAGATTTAGACATTTCTTTTAAAATATCATCATATACAGAA
ATTAAACTTTGAATTTCATTTTCAAATTGACGAACACTTTGAGCATCAGAT TCATTTATAT
AGTAGTTTTCACGTACATATTCAATTTCTGTTTGCAATGTATAATTCATGTCTTTAGCTTTG
AATAAGTTATCCGTAATGATATCTTTTGTTTCTTCGACATCATTTTTAGCTTTAACTTCATG
TTCAATTAAATCATACATGTCATCTAACTTATCATTGATATTAGCTAGTTT ATCATTAGCTT
CTTCTAATTCTAAGCGGCTAATTAATGGTTCAACGAAACTAAGCTCTGTTTTTAAGCTTTG
TAATGTACTGTCTACTTTTACGTGATCCAGATCATACCCTTCAACTTTAAGATCACGGCAA
CCATATTTTAAATCTTGGAATTGACCAGGTAATTCTTTTTGAGTTTCTCTAATTAATTCTGG
TATTTCTTCCATATAAGATCTTAGCTGTTTCATTTGTTCATTCAAGGCAGCTATATGGTTGT



GCGCTTGTACATAATTACCATCAGCTTTTAGTACTTCATATTGCTCTAACCTTGGCTCAAA
CTTTTCAATTTCAGTTTCAAGTAGACTTGCTGCCTCACCAAATTGATGACGATTTGCTAAA
ACATCACGTTTCATTTCACGATAATCAACCTTACATTTGTCATATAATTCATCATTATCTTT
GTATAACGCAATAATTTCATTTACATCTTCTAATTGTTGCTGATAGCTTTGTTCGTAACTAT
CCATCAACTCATTTGCATCATCAATTTCACTTTGAGATGCGTTGAAACTAAATTTATCTAA
TAAAGCCTCAGCATTATGGATTTTTTCTTCCACAGGAGCTAGATACTTATTTGTACTTTCT
ACGTTGTCCTTTTTCATTGCATCGTATTTCGTTTTTGTTTCACCTTTTAAATTCAACTTAGA
TAATTGTGCAAGGTTTTGATCAAAAGGTAACGTCTCAATTTCATTTTTACGTTCGATTGCT
TTTTCAATAATTTGTCGTTTATTTGAACGTAAATAGAATAATACACCTACA GCAATCAATA
TAATCACAATTATTGCCAAAATGATATATAACACCAT 
 

> rpsD 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S4 (core genome, constant) 
Best match: rpsD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1800080:1800682] (completely identical) 
Position: 039-contig_321: 24005 … 24608; Length: 603 bp 
Sequence: 
ATGGCTCGATTCAGAGGTTCAAACTGGAAAAAATCTCGTCGTTTAGGTATCTCTTTAAGC
GGTACTGGTAAAGAATTAGAAAAACGTCCTTACGCACCAGGACAACATGGTCCAAACCA
ACGTAAAAAATTATCAGAATATGGTTTACAATTACGTGAAAAACAAAAATT ACGTTACTT
ATATGGAATGACTGAAAGACAATTCCGTAACACATTTGACATCGCTGGTAAAAAATTCGG
TGTACACGGTGAAAACTTCATGATCTTATTAGCAAGTCGTTTAGACGCTGTTGTTTATTCA
TTAGGTTTAGCTCGTACTCGTCGTCAAGCACGTCAATTAGTTAACCACGGTCATATCTTAG
TAGATGGTAAACGTGTTGATATTCCATCTTATTCTGTTAAACCTGGTCAAACAATTTCAGT
TCGTGAAAAATCTCAAAAATTAAACATCATCGTTGAATCAGTTGAAATCAA CAATTTCGT
ACCTGAGTACTTAAACTTTGATGCTGACAGCTTAACTGGTACTTTCGTACGTTTACCAGAA
CGTAGCGAATTACCTGCTGAAATTAACGAACAATTAATCGTTGAGTACTACTCAAGATAA 
 

> ugpQ2 
Function: protein coding sequence; chromosomal glycerophosphodiester phosphodiesterase (core 
genome, constant) 
Best match: ugpQ2_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1735395:1736138:r]RC (completely identical) 
Position: 039-contig_321: 24823 … 25567; Length: 744 bp 
Sequence: 
TCACTTAATAAATAATTTCGGATTATCTGTAATTAATCCATCTACACCCAT TTGTCTTAATT
TTTCTCCAGTTTTCAATTTATTAACTGTGTATGGCATAACCTGTAATTGATGATGATGTGC
TTTATCAACAAATTTTCTGGTCACTAATGCATAATTAGGATTAACATAACT AGCAATTTGA
GCAATTCTTGAAAAGTTTGGCTTTTTATACCAATAATTACGTTTACTACAA AGCACACCTA
ATTCATATATACTGCCCAATGTGTTTAACTTTTCGATGCATTCGATATCAAAAGATTGTAT
AACTACTTGTGTCGCATCGACTTTCTTTTCTTCCAAAAATGCCAGCAATTTACATTCTATTT
CTGGATATAAATTCGGACTTTTCAATTCAATCAATAGCTTTTTATCATACTTTAAGCATAA
TGAAAGTACTTCATCTAACGTGGGTATTCGTTCTCCCTTAAAAGCAACATCTTTATAACTA
CCAAAATCAAATGATTTTAATTGCGATAATGTGTAATCAGCAATACGCCCCTTACCATCC
GATGTTCTATCAATTGTTTCATCATGTATCACAACAAAATGTTGGTCTTTGGTCAAATGAA
CATCTATTTCTAACATAGCAACATTGAGCCCCATTACCTCTCGATAACCGACCATTGTATT
TTCAGGAAAATCACTCGGCAATCCACGGTGCGAAACAATTTGTAATTCATCTTTCAGTTTA
TTCAGAGTCAT 
 

> serA 
Function: protein coding sequence; D-3-phosphoglycerate dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: serA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1843700:1845304] (completely identical) 
Position: 039-contig_321: 27353 … 28958; Length: 1605 bp 
Sequence: 
ATGAAGCAATTTAATGTACTCGTTGCAGATCCCATATCAAAAGATGGTATCAAAGCATTA
TTAGATCACGAACAATTCAATGTAGATATTCAAACTGGCTTGTCCGAAGAAGCATTAATC
AAAATTATACCTTCATACCATGCTTTAATCGTTCGTAGTCAAACTACGGTTACTGAAAATA



TCATAAATGCTGCTGATTCTTTAAAAGTAATCGCACGCGCCGGTGTTGGTGTAGATAATA
TTAATATTAATGCTGCAACATTAAAAGGTATTTTAGTTATTAATGCCCCAG ATGGTAATAC
GATTTCAGCTACTGAACATTCACTGGCAATGTTATTATCAATGGCTCGAAATATTCCGCAA
GCACACCAATCACTTACAAATAAAGAATGGAATCGAAATGCATTTAAAGGT ACTGAGCTT
TATCATAAAACATTAGGTGTCATTGGTGCTGGTAGAATTGGTTTAGGTGTTGCTAAACGT
GCGCAAAGTTTCGGAATGAAAATACTAGCTTTTGACCCTTACTTAACGGATGAAAAAGCA
AAATCTTTAAGTATTACGAAGGCAACAGTTGATGAGATTGCCCAACATTCTGATTTCGTT
ACATTACATACACCACTAACACCTAAAACAAAAGGCTTAATTAATGCTGAC TTTTTTGCC
AAAGCAAAACCTAGTTTGCAAATAATCAATGTGGCACGTGGTGGTATTATTGATGAAAAG
GCGCTAATAAAAGCATTAGACGAAGGACAAATTAGTCGGGCAGCTATCGATGTGTTTGA
ACATGAACCTGCAACTGATTCGCCTCTTGTTGCACATGATAAAATTATTGTTACACCTCAT
TTGGGTGCATCAACAGTCGAAGCTCAAGAAAAAGTGGCAATTTCTGTTTCAAATGAAATC
ATCGAAATTTTAATTGATGGTACTGTAACGCATGCAGTGAATGCACCTAAAATGGACTTA
AGCAATATAGATGATACTGTAAAATCATTCATCAATTTAAGCCAAACAGTT GGTGAATTA
GCTATTCAATTAATGTACAATGCACCAAGCTCTATTAAAATTACGTACGGTGGCGACTTA
GCCTCTATTGATAGTAGTTTATTAACACGTACAATTATTACTCATATTTTA AAAGATGATC
TTGGTCCTGAAGTCAATATTATCAATGCTCTAATGTTGTTAAATCAACAACAAGTGACATT
AAATATTGAAAATAATAAAGCAGAGACAGGTTTTAGTAACTACTTAGAGGT AGAACTATC
AAACGATAGCGATTCCGTTAAAGTTGGCGCTTCTGTCTTTACAGGTTTCGGTCCAAGAATT
GTTAGAATTAATAATTTTTCTGTAGACTTAAAGCCAAATCAATATCAAATT GTGTCATATC
ATAATGATACTCCAGGTATGGTAGGAAAAACTGGCGCATTGTTAGGTAAATACAATATCA
ACATTGCATCTATGACTTTAGGTAGAACTGAAGCGGGCGGAGATGCGCTAATGATTTTAT
CCGTTGATCAACCTGTTTCAAACAATATAATTGATGAACTTAAACAAGTTG GTGAATACA
ATCAAATTTTCACAACTGAATTGACGGTACAGTCATAA 
 

> tnpIS1272 
Function: protein coding sequence; transposase of insertion element IS1272 
Best match: tnpIS1272_15653_EU272084.1[3547:5193]RC  
Position: 039-contig_321: 29013 … 29043; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTAGGCAATGTAAAAAAGCTGATTTCTATT 
 

> tx_universal3 
Function:  bidirectional rho-independent terminator 
Best match: tx_universal3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1397772:1397835:r] 
Position: 039-contig_321: 29015 … 29045; Length: 30 bp 
Sequence: 
AGGCAATGTAAAAAAGCTGATTTCTATTAA 
 

> txbi_universal1 
Function: bidirectional rho independent terminator 
Best match: txbi_universal1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1397234:1397306:r] (completely 
identical) 
Position: 040-contig_241_RC: 10 … 83; Length: 73 bp 
Sequence: 
TGTATAAATAGAGAACAGCAGTAAGATATTTTCTAATTGAAAATTATCTTA CTGCTGTTTT
TTTAGGGATTTA 
 

> nagE 
Function: protein coding sequence; PTS system/N-acetylglucosamine-specific IIBC subunit precursor 
Best match: nagE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1806419:1807885:r]RC 
Position: 040-contig_241_RC: 1433 … 2900; Length: 1467 bp 
Sequence: 
TTATAAATGTTTTTCAATTTCATCAGCAACCTGCTGTACGTGTGTACCGACAATAACTTGA
GTTGAATGTTTACCATTAACAGTAACACCAACTGCACCGGCGTTTTTAATCTTCTGTTGAT



CAATAATAGATGTGTCTTTTAACTCTAGACGCAACCTTGTTGCACAATTGGTTAAATTAAC
AATATTCTCTTGACCGCCTAAACCTTCTAATATTTGTATAGCATGTTGATGATATTTACTTT
GTTTAATATCATTTTCACCAGGAGCAATATTATCTTTTACAACTGTTGGATCAACTAATTC
ATTTTCACCTCTACCAATCGTATTCAAGTTAAATACTTGGATTACTACACGGAAAATCACA
TAGTATAAGATGAAAAATACAACACCTTGAACAAGCAACATCAATGGATGA TTTGATACT
GGATTAATTAGTGATAACACATAATCTATCAAACCTGCACTAAATGAAAAT CCAGCTGTC
CAATGGAATGTAGCTGCGATAAATAAAGATAATCCTGTTAATAACGCATGA ACAACATAT
AAGATTGGCGCAACAAACATAAATGCAAACTCAATCGGCTCTGTAACACCAACGAAAAA
TGCTGCAACTGAACTCGCTAGGAACCAACCGTAAACTTGTTTTTTCTGAGTCGTTTTAGCT
GTATGATACATTGCTAACGCAGCCGCTGGAATACCGAACATCATGATTGGGAAGAATCCC
GCTTGATAGCGTCCTGTAATACCTTTTATAGCATCTTTGCCACTTTGGAATTTACCAATAT
CATTAATACCAATCGTATCAAACCAGAACACACTATTCAGTGCATGATGTAATCCTGTAG
GAATTAATAATCTATTGGCAACACCATATATGAAAGCTCCAAACGATCCTA AACCGACTA
TAGATTCACCAAATTTTACAATCCATGAATAAAGTAGTGGCCATAAGAATA ACAATATGA
CAACTAAAAATGTACAGTAAAATGCAGTCATAATTGGAACTAGACGTTTAC CACTAAAAA
ATGATAATGCTAATGGTAATTCTGTTTCACTAAACTTATTGTATGCATAGGCTGCTATTAA
ACCTATTACAATACCAACAAAGACATTGCCATTATTCATCTTTTCAAAAGC TGAATTTATT
TCCGAAGCTTTCATTCCTAATAAAGGCGCTAATTTCATTGGTGATAATACAACTGTAACTA
AAAAATATCCTAACGTAGCTGCAAGCGCGACTGCACCATCATTTTTCTTTGCCATTCCTAT
AGCTACACCAATTGCAAATAAAATACCTAATTGCTCTAAAATCGTAGTACC TACCGTAGT
AAAGAACATTGCGATTTTCGGCGTCGCATGAAGTGCATTTAACGTATTACCAATTCCGGC
AATAATTGCTGCAGCCGGTAAAATGGCAACTGGTAACATTAACGAACGCCCTAAATTTTG
GAAAAATTTATACAT 
 

> tyrS 
Function: protein coding sequence; tyrosyl-tRNA synthetase (core genome, constant) 
Best match: tyrS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1810170:1811432:r]RC 
Position: 040-contig_241_RC: 5184 … 6447; Length: 1263 bp 
Sequence: 
TTATTGATAGTTAACCATGAAGTATTTTTTCTTACCGCGACGAATAATCGTAAATTCGCCA
TCAATTTTATCTTCTGGTGCTAAAGCATAATTAACATCTTGTTGTCTCTCACCATTAATATA
AATCGCACCATTGTTAACATCTTCACGTGCTTGTCGTTTAGAAGGAGAAATGCCTGTTTCA
ATAAGGACTTCAACGATATTTGTTGTGTCATTTGATAATGTCACTTGAGGCACATCTTTAA
ATCCATCTTTTAATTCTTTCGCTGATAATGATTTTAAATCACCACTAAATA ATGCTTGTGA
AATACGGATTGCATCATTTAATGCATCTTCACCATGAATAAATTTAGTTAC TTCTTCAGCT
AATGTTTTTTGAGCTTCACGTAAATGCGGTGCTTCATTTTTAGATTGTTCTAAGCGATCAA
TTTCTTCTTTTCCTAAGAAAGTAAAGTATTTTAAGAATTTAATTACATCTT CGTCTGATTGA
TTAATCCAGAATTGATAAAATTCATAAGGACTTGTTTTTTCAGCATCTAAC CAAACAGCA
CCTGACTCAGACTTACCAAATTTCTTACCATCTGATTTAGTTACAAGCGGAATAGTTAAAC
CGTATGCGTCTGTTTGACCATACATACGACGCATTAATTCAATACCACTTGTGATATTACC
CCATTGATCTGATCCACCTACTTGAATCTTACAATTCAATTCTCTATTCAAATGACCGAAA
TCAATAGCTTGTAAAATCGTGTATGTGAATTCTGTATATGAAATACCATGTTCTAAACGAC
TTTGGATTGAATCTTTACCTAACATGTAATTAACGCCGACGTGTTTACCATAGTCACGTAA
AAAGCTAATTAATGAAATTTGTCCTAACCAGTCTCTATTATTAACAAGCAC TGCACCATG
GTCTGTTCCAAATTCAAAAATATTGTGCATTTGTTTACTAATACCTTCGATATTTTTATCTA
CTTGTTCTTCTGTTTGTAGCACACGTTCTTCTGATTTACCTGATGGATCACCAATCATACCT
GTACCACCACCAATTAAAACGATAGGACGATGTCCATGTTCTTGAAAACGTCTTAATGTT
AAGAATGGTAGTAAGTGACCAATATGTAAACTATCTGCCGTTGGATCGGCACCGCAGTAT
AACGTCACTTGTTCTTTATTTAATAAATCTTCAATACCTTGTTCATCAGTTTGTTGATAAAT
AAGACCTCTCCATTTTAAATCTTCAATTAATACATTCGTCAT 
 

> tbox10 
Function: noncoding RNA T-box leader element (core genome, constant) 
Best match: tbox10_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1811524:1811725:r]RC (completely 
identical) 



Position: 040-contig_241_RC: 6537 … 6739; Length: 202 bp 
Sequence: 
TGTAAGGGCGCGATTGCACGTTACCACCAAACTTAAACATAATCATAAGATAATGTTCAC
TCTATTAATGATACGTTCATTAATAAACGTAGGACATGTTAGTTATAAAGG TGTATTCATA
TTATTAAAAACACTAGTTCACAGCGACCACTAGCTCTCTGATGATTTCAAATAATATTACT
TGTCCTTTTATCCTATTCTT 
 

> sgtA 
Function: protein coding sequence; monofunctional transglycosylase A (core genome, constant) 
Best match: sgtA_CC001-ST772_118_AJGE01000048.1[6764:7669] (completely identical) 
Position: 040-contig_241_RC: 6827 … 7733; Length: 906 bp 
Sequence: 
ATGACGAATCAAGACAACAATCATCAATTGAATCATCGTATATATCATTTT GAAAAGATA
TATAAAGCTATCAAACATGTCATTGTTTTTATATTTATGATTTTCATTGCC ATCGTTGCTAT
CGCTGTGATTGCGATGTCTTTATATTTTCATCATTTAACTAAAACGTCCGACTCATTATCA
GATGATGCTTTAATAAAAAAAGTTCGACAAATACCTGGCGATGAATTATTA GATCATAAT
AACAAAAATTTATTATATGAGTATAACCATTCTCAAAACTCACTCATTATA GGCCCTAAA
ACATCAAGTCCAAATGTCATTAAAGCATTAACGTCATCTGAAGACACTTTA TTTTATAAA
CATGATGGCATCTTACCAAAGGCGATTTTAAGAGCAATGATACAAGATATTTTTAATACT
GATCAAAGTTCAGGTGGTAGCACAATTACACAACAACTTGTTAAAAATCAA GTTCTTACC
AACGAAAAAACATATAGTAGAAAAGCAAATGAACTTCGCCTAGCAATTAGA TTAGAACA
CCTACTCTCAAAAGATGAAATTATATATACATATTTAAATATAGTTCCCTT CGGTAGAGAT
TATAATGGCGCTAATATTTCCGGAATTGCATCCGCTTCATATAGTTTGTTTGGTAATTCAC
CAAAAGATTTATCAATTGCACAATCTGCATACCTTATCGGTTTGTTGCAAAGCCCTTATGG
CTATACACCCTACGAAAAAGATGGAACGTTAAAATCGGATAAAGATTTGAA ATATAGTAT
TCAAAGACAACATTATGTATTAAAACGTATGTTAATCGAAGATCAAATCAC TGAAAAAGA
ATACAACGACGCATTAAAATATGATATTAAATCACATTTGTTAAATCGAAA AAAGCGTTA
A 
 

> isdH 
Function: protein coding sequence; haptoglobin-binding surface anchored protein (core genome, 
variable) 
Best match: isdH_CC007_TCH959-USA300_AASB02000248.1[53213:55894:r]RC 
Position: 040-contig_241_RC: 7938 … 10620; Length: 2682 bp 
Sequence: 
TTATTTAGATTCTTTTCTGAATTTAGGAATGAGTAAAGCTAACATACCTAA TAACGCATAT
AAGCCCCACCATGATTGGCTTGAAGTTGTTTCTCCAGTTTTTGGTAGCATTTTAGATTGAC
TAAGTTTGTTTTCTTTCGATGGTGTGCCGGCCTTTTCTTTTGTTTTCACTGTTTTGTCCACA
GTTTTATGAATATCACTCGGCAGATGTTCAGTTGCTTTTTTGTCAGTAACTTTGATAGTAC
TGATAGGATGATATTTCATTGTATCAATGTTTGTTTCAGTTCCAGTATTATTAACTTTATTT
TTATCGGCAATATGAGCAAGCTGTATGACTTTGTCTTTATTTTTATTAGAGTCTTTATCAGT
ATCGACATTCGATGACATACCAACGCTATTATCAACACCCTTATCAGTGTCTTTAGCAATT
TGAGTATCCATTTCTTTTAAATCATACTTATCGAAGTGATTGTTATCCAACATATCGGATA
AATGATCAACATCATGTTGCACATCTTTGTCAACACTACTATCAGTATCTTTAACCATGTC
AGACTCTGGTTCTATCACATCTGCTTTATCAGACGCATCTTTAGGATTTGTTGCAGTGCTG
CTATTTTCAGCTACATCTGTATCAGCAACCTTATCTTCTTGTCCTGTTTGTACATTTAGCGG
TTCACTCGTGTTATTTTGTGATATATCATCATCTTTTGTATTGATATCCTGATTTATAATTC
TGACATGATATTGACCTTCATAACCAATGTTTGCCACAACGACTTTAACAATCGCATTGTA
AACTGCTTTGTCAGGTATATATGGGAAAATCAGCGTTCTAGAATTATTTTTAGGATCTTTA
GAAACAGTAGTGACACGTTTACCTTCTACAATTAAATCTTTCCAGTAACTGTCATCCTTTG
TTTTCATCACTACATATTTTTGACCATTTAAAGTTGCTGTATAGAATGGATGTTCAACAAA
GCCGTCCATAACTGACTCACTATTTTCTTCACTTTCAAAAACAACAAAATGCGCTTCTTGT
AAATCTGTTAATTGATCATTTGTAGGTGTAACATTTTCAAATTCCGTCACTGCTGATTTAA
CTTGATCAGCTAACTCTACTCTAGTTTGATCTAATTTCTTTTTATATTCCGCCTTATATTTTT
CTGGCAATTTCTCTTGTAATTTTTCTAATTCATAAACTTGTCTTTCTAACGTTTTAGCTTTG



TGATACGGAGCTAATAATTTTTGTAAATTGTATGTTTCTTCATCCACATAGTCGTCTGGGT
TATTAGTAATAGGCTGTGCAAAGACCATTAGCGTATAATCATAGTCTTCATGGATGTTCTC
ACCATATTCAATAGATGACACAATTTTAACTTCTCTCGTACCATTAGATACTGGGAAACG
AATATAGGCATAATCTTTATCAGAATCATATGATACTAATTCGACTGGTAA CTTTTTGTCA
CCTTCATAAACTTCAAATTTCTTCCATGTTGAAGCTGTCTTTAAACCTAATTCAATTATTG
GTCCTGTTTTTGTAAAAATGACAGTTGCTGGTTCAACAGTACTAGCATAATGATAGAACT
GTCTTTCACCTTTATCATTTTTCATTTGAAAATCAATTGGTCGCCAATTATCAGCTGTATGT
TCTTTATCGATGATAGCCGGGTTTTTAATTGCATCTTGTAGTGATTCATCTGCTGGTGGAT
ACTGTTGATTAACATCCGACTGATTACTTGACTCATTCGTTTTATCGTTAGTATTACCATTA
GAATTTGTTTCATGAGCTGGTTGGCTTGACGCTTGATCTGCATTCGTTGACGATTTTGGTT
GTGCAGGTTGACTCATATTGGTCGTTGCCTGCGGTTGATTATTAGCATTGTTGATCATTGA
TGTATTTTGATTAGATGTATTCGTGTTTGTTTGATTACTTGCGACTGAACTTGATTGATCAT
TCGTTACTACTGCATCATTTGTATCTGATTTTACAAGTGAAGGATCGTTATAAATAGGTTT
AGCAAATACTAATTTAGTATAATCATAATTTGTTTCTTCTCCATCATCAAT TTGAGTCGAA
GAAACAATTTTCAATTCTTGTGTGCCATCTGAAACTGGGAATCGAATATAGGCATGGTCT
TCTGGTACAGGACTATATGATACAAGTCTCACTGGCAGTTTTTGATTGTTTTCATAGACTT
CAAACTTCTTCCATGTTGAAGCAGTATTGATGTCTAATTCAACTTCTGCTTTCTTTTTAGTG
TAATACACATCTGCTGGATCTTTGATGCTGAAAAAGTGATAGTACTGCGTTTCATTGTTTT
TATCTAATAACTGGAAATTGACTTGTTCTCTTGGACCTATATCATGTTCTTTATTTTCTAAT
GCAGGATCTTTAATTGCATCTTTAAGTGATTCATCCGCTGCAGGATAGTTTTTCGCAGTGT
TTGCTGGTTGCGTAGCAGGTTGTGTTTGATTTGTATCCTTAGGTGGCTGAGTTGTAGTTGC
ATTATTATTTTGATTTTCCGAGATTTTATCTGAAGTATTTGTATTTTCTGCTGCTTGTGCTT
GATGTTGAGAAGTAATTAAAAATAGTGTACTGACAATGACCGATGCAACGCCTAGAGTTG
ATTTTCTAATAGAATAGAAAGACCTTAATTTTGGGTGATGTTTGTTCAT 
 

> furbox-isdH 
Function:  binding site of ferric uptake regulator next to isdH 
Best match: furbox-isdH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1815633:1815668] (completely 
identical) 
Position: 040-contig_241_RC: 10643 … 10679; Length: 36 bp 
Sequence: 
TATATTTAATTGATAATAATTATCAATATCAATTAT 
 

> rsaB 
Function: noncoding RNA ncRNA of Staphylococcus aureus B (core genome, variable) 
Best match: rsaB_CC008_COL_CP000046.1[1824119:1824178] (completely identical) 
Position: 040-contig_241_RC: 10673 … 10733; Length: 60 bp 
Sequence: 
AATTATTAGTGTTAATTGTAGCGCATCCCAATTAAATATTGCAACCTATTT TATTAATTT 
 

> fhs 
Function: protein coding sequence; formyltetrahydrofolate synthetase 
Best match: fhs_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1815943:1817610:r]RC 
Position: 040-contig_241_RC: 10952 … 12620; Length: 1668 bp 
Sequence: 
TTAGAATAACCCAATTGCATGACCATCATCAGTAACATCCATGTTTAATGCTGCTGGTTTT
TTAGGTAAACCAGGCATAGTCATGATTGCACCTGTCAACGCTACGATAAATCCTGCACCT
GTTTTCGCTTCTAATTCACGAATTGTAATTTCAAATCCTGATGGTGCACCTAACAACGTTT
GATCATCTGAGAATGAATATTGTGTTTTCGCCATACATACTGGGTAATTATCCCAACCATT
TTCTTTAAATTGTTTTAATTGTTTTTGCGCTTTACTGCTAAACGTTACTTTTGAACCGCCAT
AGATTTCAGTCACAATCTTTTCAATCTTTTGCTCTAATGGTAATTCTAATTCATATAAAGG
TTTAAATGAATTAGGTTGATCAATGACTTCTAATACTTCATTTGCTAAGTCAACGCCACCT
TTACCACCTTTTTCCCAAACTTCAGTTAAGGCAATTCGTACGTTATTTTCTTTAGCCCAAG
ATTTTACATATTCTACTTCTGCATCGGTATCATGTATAAATGCATTAATTGCAACAACCGG
TTCTACACCGAATTTTTTAATATTATTAACATGACGCTCTAAATTAACAAT TCCTGCTTTTA



CTGCTTCTACATTTTCTTCTTTTAAATTATCTTTCGCTACACCACCATGCATTTTTAACGCA
CGAATTGTCGCAACAACAACGACAGCTGCCGGATCAAATCCTGCTTCACGCGCTTTAATA
TCCATGAATTTTTCAGCGCCTAAGTCTGAACCAAATCCAGCTTCCGTTACAACGATATCAG
CTAAATCACGTGCTGTTTCAGTTGCTAAAATTGAGTTACAACCGTGTGCGATATTCGCAA
ATGGTCCACCATGAACTAATGCAGGTGTCCCTTCAATTGATTGTACTAAGTTTGGTTTTAT
TGCATCTTTTAAAATCATTGCAAGTGCACCTTCCACTTTTAAATCTGCAACTGTAACTGGC
TTGCGATCTCTAGTGTAACCAATAGTAATACGACTAATTTTATCTTTTAAGTCTTTAATAC
TTCTACTTAAACATAAAATCGCCATAATTTCAGACGCTACTGTAATATTAA AGCCATCTTC
ACGTGGTACACCATTTGTAGGTCCACCTAACCCAACGTTTACATGTCTAAGTGCACGATC
ATTCATATCTAATACACGTTTCCACTCAATACGTCTTTGATCGATTCCTAATTCGTTACCTT
GGTGAATATGATTATCGATAAACGCAGACAATGCATTATTTGCAGTTGTAATCGCATGGA
AATCTCCGTTGAAATGTAAGTTGATATCTTCCATAGGTAAGACTTGCGCATAACCACCAC
CAGTCGCACCACCTTTGATACCAAATGTTGGTCCTAAAGCAGGCTCTCTTAATGCAACCA
TAACGTTTTTATTTAACTCATGGAATGCATCAGCTAAACCAACTGTAACCGTTGATTTACC
TTCACCAGCTGGTGTTGGGCTCATCGCAGTTACTAAAACAACTTTCCCTTTGTTTTCTCTTG
GCGTAATTTTATTAATGTCGATTTTAGCTTTGTAATGACCATAAGGTTCTAATGCATCCTC
TGAAATACCTACTGATGCAGCAATATCCTTAATTGGTTGTAGTGTTGATTGATTCGCAATA
TCTAAATCTGATAAATGAGTCAA 
 

> acsA1 
Function: protein coding sequence; acetyl-coenzyme A synthetase 
Best match: acsA1_CC005_JH1_CP000736.1[1903505:1905211:r]RC  
Position: 040-contig_241_RC: 13059 … 14766; Length: 1707 bp 
Sequence: 
TTATTCCATTGTACTTAAATCCCCAGCATCTAAATTTAATTCCCAAGCTTTTAATACACGT
CTCATAATTTTACCTGACCGTGTTTTAGGTAATTTATCTTTAAATTCGATTTCACGTGGTGC
TGCATGTGCCGACAAACCTTCTTTAACAAATATACGAATGTCTTCTTTTAATTCGTCTGTT
GGTTCATATCCTTTTCTCAGTGCAACAAACGCCTTAATTATTTCACCGCGAACCGGATCTG
GTTTACCAATAATTCCTGCTTCGGCAACTGCTTCGTGTTCAACCAATTTAGACTCAACCTC
AAATGGTCCAACTCGTTCACCAGCTGTCATAATTACATCATCAACACGTCCTTGGAACCA
GAAGTAACCATCTTCATCTTTATATGCCGAATCACCAGATACATACCAGTCTCCAATAAA
ATATGATTTATATTTTTCTGGATTCTTCCAGATACGATACATCATTGATGGCCAGCCTTTTT
TTATAGCAAGGTTGCCCATTCGATTTGGTGGTAATTCATTACCTGCATCATCGATAATTGC
AGCTTGAATACCAGGTAATGGTTTGCCCATTGAGCCAAGCTTGACGTCCATCGTTGGATA
GTTAACAATCATATGTCCACCTGTTTCTGTCATCCACCAAGTATCTAACACCGTTAAACCG
TATACTTTTTTCGCCCATTTTATAACTTCAGGATTTAAAGGCTCACCTACTGATAGAATCG
AACGTAACGATGACAAGTCATATTTCTCAACAATATCGTCACCAGCACTCATTAACATTC
TTAAAGCTGTTGGTGCCGTATACCAAATCGTCACTTTAAAATCTTCAATCATACTATACCA
CTGTTCTGGTGAAAAGCGACCACCAGCTATACAATTTGTAGCGCCATTTAACCATGGTGC
AAAAATACCATAAGATGTTCCTGTAACCCAACCTGGATCTGCTGTACACCAATAAACATC
ATCTTCTTGTAAATCTAATACATATTTTCCAGAAATATAGTGCACTAACAT TGCTTGTTGA
ACATGCAATACACCTTTAGGTTGCCCAGTAGAACCTGATGTATAATGTAAAATCAAACCA
TCATCCGACTTTAACCATTCAATGTCAAATTCATCGCTAGCAGTTTCCATCAAACTAATGA
AGTCTATGTAATTGTCTTCTACATCCTCATCTACGACAACAATTTTTTTCAAGTTCGGTAA
TTTATCTACAGGTACTCGAGGTAACAATGCCTTATTAGTAATTAACACTTTAGCTTCACTG
TTCTCTAATCTATCCGCAACTGCCTTTTCCATAAATGCTTCAAATAACGGCCCAACAATTG
CACCAATTTTTAAAACACCTAACAACGCAAAATATAGTTCAGGTGTACGCGACATAAATA
TAAATACTCTGTCACCTTTGTCAACTTCTGCATGTTCAGACAAAACATTCGCTGCTTTATT
AGATAATCGTTGCATATCTTTATAAGTATACGATTCTTTTCTGTACTCATCTTTGTAATTTA
ACGCTATTTTATCCCCTAATCCTTGATCTACATGGCGATCTATACATTCATATGCCATGTT
CATTTTTCCAGTTTCACTCCAAGAAAATGCTTGTTCTACGTCTTTCCAATCAAAAGTATTA
TATGTTTCTTCATAATCTTTAAGGTTATGTTTACCTTGCGCTCCTTTATAAACTTCGACTTT
CAT 
 

> acuA 



Function: protein coding sequence; acetoin utilization protein A 
Best match: acuA_CC001_MSSA476_BX571857.1[1799578:1800210] 
Position: 040-contig_241_RC: 14934 … 15567; Length: 633 bp 
Sequence: 
ATGAATCATTTAAAGACGTATCAATCCGAAGATTATTACATTCATGACAAG CAATTTGTT
ATTGAAGGTCCTTTAACATACGAATATTTGAAAGCGCTTACTTTCGATGCGCATTTAACCG
CATTTAGAGATGCTGAAGATCAGTATGAAGCTTTGTTAGAAATTACAACAT TACCAGAAG
GTAGAATTTATGTTGCTCGCCAAGATCAACTCATTGTGGGTTATGTCACTTTCCACTATCC
TGATGAAATTGAGCGCTGGTCTACAGGTAACCTTCCATATTTAATCGAATTGGGGGCAAT
TGAAGTCAGCATCAATTTTAGGCAATTACATCTTGCAGAAAAGCTAATACA ACTTAGCCT
TTCTACACCAGAATTCGAGGATTATATCGTTATAACTACTGAATATTACTGGCATTGGGAT
TTAAAAAATTCAAAGTTAGATGTATTTGACTATAAAAAATTAATGCAGCGG TTAATGGCA
ACTGGTGGACTTGAAATATTCGCTACAGATGATCCAGAAATAACAAGTCATCCAGCTAAT
TGTTTAATGGCAAGAATTGGCAAAAATATTACATTAGAACAGCAACAAGCG TTTGATGAT
ATTCGTTATATGAATCGGTTTTTCTTTTAA 
 

> acuC 
Function: protein coding sequence; acetoin utilization protein C 
Best match: acuC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1820582:1821751] 
Position: 040-contig_241_RC: 15591 … 16761; Length: 1170 bp 
Sequence: 
ATGCAACAACATTCATCAAAAACTGCATATGTTTATTCAGATAAGTTATTA CAATATCGA
TTTCATGACCAACATCCCTTCAATCAAATGCGTTTAAAATTAACAACAGAG CTACTTTTGA
ATGCAAATTTATTGTCTCCAGAACAAATAGTACAACCTAGAATTGCAACAG ATGACGAAT
TAATGTTAATTCATAAATATGATTACGTCGAAGCAATTAAGCATGCTTCAC ATGGCATTAT
CAGTGAAGATGAGGCTAAGAAATATGGATTAAATGATGAAGAGAATGGTCA ATTTAAGC
ATATGCACCGCCATAGTGCCACAATTGTTGGAGGCGCTTTAACTTTAGCAGATCTTATTAT
GTCAGGCAAAGTATTAAATGGTTGTCACTTAGGTGGTGGATTGCATCACGCTCAACCTGG
TCGAGCTAGTGGTTTTTGTATATACAATGATATTGCAATTACCGCACAATACTTAGCTAAA
GAATACAATCAACGCGTTTTAATCATAGATACCGATGCACATCATGGAGATGGTACACAA
TGGAGTTTCTATGCCGATAACCATGTTACTACTTATTCTATCCATGAAACCGGAAAATTTC
TTTTCCCAGGCTCTGGTCACTATACTGAGCGCGGTGAAGATATCGGCTATGGACACACTG
TAAATGTCCCACTTGAACCGTATACAGAAGATGCATCATTTTTGGAGTGTTTTAAATTAAC
AGTTGAGCCTGTCGTAAAGAGTTTTAAACCTGATATTATTCTAAGCGTAAATGGTGTCGA
TATACATTATCGTGATCCACTAACTCATCTAAATTGTACGTTACATTCATTATATGAAATT
CCATATTTTGTAAAATATTTAGCTGATTCTTATACGAATGGAAAGGTAATT ATGTTTGGTG
GCGGAGGCTACAATATTTGGAGAGTCGTACCACGTGCATGGAGTCATGTATTCTTAAGTT
TAATTGATCAACCAATTCAAAGTGGTTATTTACCGTTAGAATGGATTAATA AATGGAAAC
ATTATTCATCTGAATTATTACCTAAAAGATGGGAAGATCGTTTAAATGATT ATACCTATGT
CCCCCGCACAAAAGAAATTAGTGAAAAAAATAAAAAATTAGCTTTACATAT AGCGAGTT
GGTACGAATCTACTCGTCAATAA 
 

> ccpA 
Function: protein coding sequence; catabolite control protein A 
Best match: ccpA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1821849:1822838:r]RC 
Position: 040-contig_241_RC: 16858 … 17848; Length: 990 bp 
Sequence: 
TTATTTTGTAGTTCCTCGGTATTCAATTCTGTGAGGTAAAACTACATTTGGTTCTTCTATCT
TTTCATCGTTCATATATTTTGTTAATAAGCGCATCCCTACTGCACCGATATCATATAATGG
TTGAATAACACTAGAAAGTTGTGGTCTAACCATCTCAACTAAACGTGTATTATTGAAACT
AATAATTTGTAATTCCTCTGGAACTTTAATACCAGCATCCATTGCACTATGCATAATACCA
ATAGCTTCTTCGTCACTGATACATAATATAGCATCTGGAAGATTACCTTTCATTTTGGCAA
AAGCTTTTACGCCTTCTTTATAACTTTCAGCACCAGAACAATTCAATGTATCACCTAATTG
AAGACCATTTTTATTTAACACTTCAGTTAAACCTTCTAAAACATCTTCTTG AGCTTTTTTAG
AATGTTCTCCACCTACTAAAGCAAATGATTTAGCGCCTTTTTCAATTAATTCTCCCGTAAT



TTCTTTCGCAGCTTCAGTAAAATCAATATTAACTGATGCTATATGTGCATCCTTACCATTT
GTTCCTGATACTACTACAGGTACAGATGATTGATTTATCAATTCTTTCATTTCTTCAGTAA
TTGTACCACCAAGGAAAATAATACCATCAACTTGTTTACTTAATAAGTTAT TAAAAATTTC
TTTTTCTTTTTCAGGATCGTTATCTGAATTTGAAATAATTGAGTGATATTTATACATTGTTG
CAATATCTTCAAGTCCACGAGCAAGTTGTGAATAATAGATATTAGATATAT CTGGAATGA
TCACACCTACTGTTGTTGTCTTTTTACTAGCTAAACCTCTAGCAACAGCATTTGGACGATA
ATTCAAACGCTTAATGACTTCGTTAACTTTATTTTTAGTTTCTGCTTTAACATTTTGGTTCC
CATTAACAACACGCGACACTGTGGCCATAGAGACACGCGCTTCTCTTGCTACATCATATA
TAGTAACTGTCAT 
 

> aroA2 
Function: protein coding sequence; bifunct chorismate mutase/phospho-2-dehydro-3-deoxyheptonate 
aldolase (core genome, variable) 
Best match: aroA2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1823378:1824469:r]RC 
Position: 040-contig_241_RC: 18387 … 19479; Length: 1092 bp 
Sequence: 
TTATTTTAACTTTTTAGCGTTATATAAATCAGCTAAAGGCTTTAATTCATC ATAAAATGCT
TGGAATTCATCTAAATCCATTTGTTGACCCGCATCACTAAGTGCAACAGATGGATCTGGA
TGCACCTCAGCCATAACACCATCAGCACCTACTGCTAATGCTGCTTTCGCAGTTGGTAAC
ATGATATCTTTACGACCTGTACTATGCGTAACATCTACCATGACTGGTAAGTGTGTACCTT
GTTTTAAAATTGGTACTGCTGAAATATCTAAAGTGTTACGTGTCGCCTTTTCATAAGTTCG
GATTCCGCGTTCACATAAAATAATGTTTTGATTACCTTGTGAAGCAATGTATTCAGCTGCA
TAAACAAACTCTTCGATTGTAGCAGATAAACCACGTTTTAATAGAATAGGC TTTTTCGTAC
GCCCAGCTTCTTTTAATAACTCAAAGTTTTGCATATTACGTGCACCAATTTGGAATACATC
TAAATATTCATCGGCTACTTCAAAATCATTAGGATTTACAATTTCACTAAC TACATTTAAA
TCGTATTTATCTTTAATCTGTTTAAGTATTTTAAGTCCTTCAACACCTAGGCCTTGGAAGTC
ATAAGGCGATGTACGTGGTTTAAAAGCACCGCCACGAATAAACTTTTCACCTTTGGCATG
TAAATTTTTAGCTACCGCTTCTACTTGTTCAAATGATTCAACAGAGCATGGTCCAAATACA
AATGATTTGTTGCCATCTCCAATAATACCCCCATTTTCAAATGTTACAATCGTATCCTCAG
GTTTCAACTTACGAGATACGTATAAATGTTTTTCATTTTCAGATTTTTGTAAATCTGTAGA
GGCTTTGAAAATTTCTTTAAATAATTGTTTAATAGTATTATCGTTGAATGG TCCTTTGTTAC
TATCGATTAAGTCGTTAAGCATTTCTTTTTCACGTTGTGGATCATAGATACGTGTACCTTG
TTTTAATTTTTCTTCCCCAATTTTTTGTGCTAGTTCACCACGTTTAGATAATAAGTCTAAAA
TTTGATGATTCAGTGATACAATCTCACTTCTGTATGATTCTAATTTATTACTCAT 
 

> tx_universal3 
Function:  bidirectional rho-independent terminator 
Best match: tx_universal3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1397772:1397835:r]RC 
Position: 041-contig_187_RC: 19 … 49; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTAATAGAAATCAGCTTTTTTACATTGCCT 
 

> Q99TC6 
Function: protein coding sequence; putative protein  
Best match: Q99TC6-CC1_CC001_MSSA476_BX571857.1[1804822:1805868:r]RC 
Position: 041-contig_187_RC: 149 … 1355; Length: 1206 bp 
Sequence: 
TTAGTCATTGAATGTACGTTTCTCTATTTTACTATTAGCTTTTTCAACTTTAGCATTTGGCG
TTTTTGATGCATTGGATGATTTAGCATTTGTTGTTTTTGAATTCTTATTACTAGTTTGATTA
TTCTTTTGAGTTGACTTACTTGAACTACTTTGTTTCTTTGCACCTTGTGATGATTTCTTATT
ATGTTGCTTTTTCTGACCTGAAGTTTTATTTGTAGATGCTTTTGATGCATTTCGTTTATTTG
AAGGTGTTGTTTTTTTAGATTGTTTACCTGATTTCTTGTCAACAGCTGTATTATTAGTTGTT
TTTTCATCAGCTTTACGTGTAATAACACCATTTTCAAATTTAGCTTCTTTTTGTTTAACAGT
GTCTTTATTATCTATATTAACTGTCTCTGTCTCTGATACATCATTCTTTTTAGTAACTAATT
GAGGAATTTCTTTCAAGTCATTTTTAGCAACTGGTTTTTCTGCAAATAACGCTTCAGTTAA



TTGACTCTCTTTTGAACCTGGTGTTAATTTAGCTTGCTTCTGTTTTGCAGCGTTTGCTAATC
TTTCAGCTTGTGACTCTTCTTTCGATACCTTTAATGCCACTGCTTTTGATTCTTTATTTGAT
ACTTCTGCACTTTTATCTGTTTCTGCTTGTGCTTCTTTTTTAGCTTCTTGAATCTCTTGTGCC
TCTTGTGATGTATCACTCAAATTATTTGCACTTGCTTCTTCTTTTATTGCTGCTTGTTGTGC
TTTTAATGCCACTGGTTTTGATTCTTTATTTGATACTTCCGCACTTTTATCTGTTTCTGCTTG
TGCTTTTTTCTTCGCTTCTTGAATCTCTTGTGCCTCTTGTGATGTATCACTTAAATTATTTGC
ACTTGCTTCTTCTTTTATCGCTGCTTGTTGTGCTTTTAATGCCGCTTGCTCATTTTTAGATTT
GTTTAAAAATCCTTCAACACGTTCCTTTGTAAAGGCAACCGTTTCTTCAAGTTGCGTTTTT
CTTTCTTCAAACTTTTGCGACAGTTCTTGTTCTTTGACTTTTAAATCATCTGCTTTTTGATA
AACTTTATTTTTAAAATACAAACCTAAAGCTGAACCAACAAGCGCGCCAGT TATAAAACT
AACAACAAAATCTTTACGGTTGGGTAATGGTTCATTTTGATAAGTGTGTTTATTTTTTAAT
GTTCTTTTATTATTTTGTTGTTGCGTCAT 
 

> yoxC 
Function: protein coding sequence; general stress protein (core genome, constant) 
Best match: yoxC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1826607:1827098:r]RC (completely 
identical) 
Position: 041-contig_187_RC: 1428 … 1920; Length: 492 bp 
Sequence: 
TTATTTATCTACTCGAGAAGTATAGCTATGATTTGCATCAGTTGCTACATTATTAGCTTTG
TAATTTGCACTTCCACGACGGTAGTGTCTATTTTGCCATTTGTCTGCAATTTCCATTGCAA
CATTTGACCATTGAACAACTTGTGAGATTTTATCTTCATTTTGAGAAATATTATGTGTAAT
TGAATTTGTTACACGATCTACAGAGCTGTTTAACGTTTGTACTGAGTCACCGATACCTTTA
ACAGCATCTACAACTGAGTTTAAACGATCTACTTTACCTTGGATATCCTCAGTTAAACGGT
TTACTTTATGAAGTAAATCTGTTGTTTCACGAGTAATACCTTGAACTTGACCTTCTACACC
GTCAAGTGTTTTTGCAACATAATCTAAGTTTTTCTTAACAGAATTTAATAC AGCTACGATA
CCGATACATAAAATTAAGAATGCAATCGCAGCGATAATTCCAGCAATTGGTAAAATCCAA
TCCAT 
 

> murC 
Function: protein coding sequence; UDP-N-acetylmuramate--L-alanine ligase (core genome, constant) 
Best match: murC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1827172:1828485:r]RC 
Position: 041-contig_187_RC: 1993 … 3307; Length: 1314 bp 
Sequence: 
TTAAAACGCATTTTTCATGCCTAATTTATCTAAATATGCATTTTGTAATTT TTGAATATCAC
CTGCACCCATAAATAAAACAACAGCATTATCAAATTGTTCTAATACATTAA TAGAATCTT
CATTAATTAACGATGCACCTTCAATTTTATCAATTAAATCTTGTATCGTTA ATGCGCCAGT
ATTTTCTCTAATTGATCCAAAAATTTCACATAAGAATACACGATCTGCTTT ACTTAAACTT
TCTGCAAATTCATTTAAAAATGCTTGTGTTCTAGAGAAAGTGTGTGGTTGAAATACTGCA
ACAACTTCTTTATGTGGATATTTCTTTCGTGCTGTTTCAATTGTAGCACTAATTTCTCTTGG
ATGGTGTGCATAATCATCTACAATAACTTGATTTGCAATTGTAGTTTCATTGAAACGACGT
TTAACACCACCGAACGTTTCTAATGCTTCTTTAATATTTGTAACATCTAGCTTCTCTAAAT
AACTAATCGCAATTACAGCTAATGCATTTAAAACTGTATGGTCACCATATT GTGGAGACA
GGAAGTGATCATAAAACTCACCATCCACATACACATCAAAAGCAGTACCTTTATCCGTAA
TTTGAATATTTTGAGCATAAATGTCATCCGAATCTTTAAATCCATAGTAAT AAATTGGAAC
ATCTGCTTCAATTTTACGTAGATGTTCATCATCACCCCAAGCAATAATACCTTTTTTAACA
TTATGTGCCATTTCTTGGAATGCATCAAAAACATCATTAATATCTTTAAAA TAATCAGGAT
GATCGAAATCAATATTTGTCATAATTGCGTAATCAGGTTTATAACTTAAAA AGTGACGTC
TATATTCACATGCCTCAAAAGCGAAATAATCACTTTCAGGCAATCCCATACCTGTGCCAT
CACCAATTAAAAATGAAGTTTTTTTATCACCATTCATAACATGTGATAATA AACCTGTTGT
AGAAGTTTTACCATGTGCACCAGTTACAGCTACTGAAGTATATTGATCAATAATCTGTCCT
AAAAAATCATTATAACTTACAACATCTAATTTCAATTGATGTGCACGTACT ATTTCTTCAT
GGCTACTCGCGAATGCATTACCTTGTATAACTACCATATCTTCTTTTATGTTATTAGCATC
AAATGGTAATATTTTTATCCCCTTATTTCTAAGAGCAACTTCTGTAAATAC GTAGTTCTCA



ATATCCGATCCTTGAACTTCATGTCCTAAATCATGCATGATTTGTGCTAATGAACTCATGC
CAGAACCTTTAATTCCGACAAAATGATAGTGTGTCAT 
 

> Q5HF33 
Function: protein coding sequence; cell division protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HF33_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1828509:1832333:r]RC 
Position: 041-contig_187_RC: 3330 … 7155; Length: 3825 bp 
Sequence: 
TTATTCTTTATTTAAATCTGCTTCCGTAACATAAACATCCCTTGGTTTTGAACCATTAGCAC
TCGAAACATAACCGAGTTGCTCTAATTGATCGATAATTCTTGCTGCTCTATTATAGCCAAT
TTGGAAATGTCTTTGGATTAATGATGTTGAAATATGTCCTTCATTAACCATAAATGCACAA
ACATCATCAAATAATTCATCTTGTGATTGTGTTTGTGTTTTTTTCAACAATTCTTTTTCTTC
AAATAGATAGTCCGGTTCTCTTTGTTGTTTGATAAAATCAACAACATCATCAATTTCGTCA
TCAGAAACAAATGTACCTTGAACTCTAATCGGTTTATTCATACCGCTACCAAGATATAAC
ATATCGCCATATCCTAACAAGCGTTCTGCTCCACCACTGTCTAATATCGTTCTCGAATCTA
CACTTGATGATACCATAAATGCAATTCTTGTTGGTATGTTGGCTTTAATTAAACCTGTAAT
TACATTGACAGATGGTCTTTGCGTAGCTACTAACATATGAATACCACATGCTCTCGCTTTT
TGAGCAATTCTAGCAATAGACTGCTCAACTTCTTGCGGAGCCATCATCATTAAATCAGCC
AACTCATCAATTACAATGACAATTTTTGGCATTCTTTCATCATATGGTGCTTTTTTGTTAAA
TGCTGTTATATTACGTACATGGTAATGTGCAAATAACTTATAACGTCGTTCCATTTCTTCT
ACGGCCCATTTTAAACTCTGTGTAGCTGCTTTGACATCTGTAATTACCGGTGCAACTAAAT
GTGGCAAACCATTATAAGGAGCTAATTCAACCATTTTTGGATCGATAAGTAATAATCTTA
ATTCCTCAGGGTGATTTTTATATAGTAAAGACATCAAAATACTATTGATAC AAACTGATTT
CCCTGATCCAGTTGCACCTGCAATTAGTGCGTGTGGCGTTTTAGCAATATCCATAAGTAAT
GGTTCATTATTAATTCTATACCCCATCGCAACTGTTAATTTAGATTCAGCATTTTTAAAAC
TTGGAGATTCAATAATAGAACGTAAGTTGACTGTCGTTGGATTTTGGTTCGGAACTTCAAT
ACCAACACGACTAGTTCCTGGAATAGGCGCTTCTATACGAATATCTTTCGCTGCCAATGC
CATTTTAATGTCATCTTGTAATGCCGTAATTCTTGAAACTTTAACACCTTTTTCAACTGATA
ATTCAAATCTTGTAACACTTGGACCTTCAGTTACATCTTGTACTTCTGCAGGTACATTAAA
GTAAAATAATGCGTCATTCAGTTCTTTCTTTTTATCTGTAATCCAGTCCTCGTCCGACTCA
ATAACTTGTGGTTCTTCTAGTAATGAAACACTTGGCAATTTAATATTTGGGCCTTTACGAA
TCATCGGCTTAGATGTTTGTACAGCTTGATTTGTTGCAACATCTTGTTGGTTCGTCCGAGG
TCTATTTTCATTAGCTGTATCTTCATTTTGATTTGAAAATGAAGGCTGTAAATCTTTTTGTT
GATCATCATTATCTTGTTGTCCACTAGTATTGTTTGGATGTGTTGTTTCTTCGCTTTCTTCA
GTTATGTCGCTTACTTCTGAAACTGAAGACGAAGTTGATTGATCAACTTGCTCATTTTCCA
ATTGATTATCATCTTGGCTTTCTTCAAATATTTCCGTTTGAGTTGAATCAGCAGAAGGTTT
CTGCTCTGAATATTGTTGTGCATTTTGATAATCATTTTCTGTTTCTGCATGACCAATAAGTT
GATTGTTCTCAACATTATTTGATGTCATATTATTTATTTTATATGCATTTGTATTTGACTCT
TGTGAATAAGTGCTTGATGATGGTGTGGCTTGACTCGCAGTCTTGCTTTCACTCACAGCTT
GCTTACTTTGTACAGGCTTCAATTCAGGCACATTGACTTTTGAATGCTTTTTACGATCCAT
CATACGCTTTTTATCAGATGGCGTCATGACAACATTAAATGGTCTTTTACTTAAAGTTGAA
ACCTTTTCAGTCTGTTTCTTTGGATTTACGTTTTCAATAGTTTTCTCTTCGACATTTTGTTCA
CTTTCAGCTGTTTCGTTTTGCACATTTTCTGTAATTTCTGCGTTATGCTTTTCTATTTCATTC
ATGCTTGAATCTTCCACAACATGACCATCATTCACAATATTCGTTTTCAATGAGTTGACAC
TTAAGTTTGTTTGGTCATCTTTTTTATGACGCGGTGCTAATTCAATTTCATTATCAACCGTT
TTATCGATATTATTTACTTGAGATTCAGTTACTGCGTGCTCTTGCGTTTTAGGAGCGTCTA
CATGTATTTCAGACGCGTTTTTATTGGTATTATCTTCGATATTTGAAGTAGTATCCTCATCT
ACTTCTGTATCATTTAATTCATAAAATTCTGCATCATCGATTTGACTTCCTGAATATTCTTC
TTTATTCGTTGCTCCATCTTCTTCTGAATCAGCAATTAATCTGGATTGATTTTTTAGTTCAT
CTTTATCATTTACTTCAACGTTATGTTGTAGTGCTGATTGATGTTGAGACGTTACATTCGA
AACCGTAACTTCATCATCTGACAATTGTTTTGTTGTCGATACTTGATTCAAACTAACTTCC
TCATAATTGTATGGACTTTCATCTACATGAGAGTCATTAGTGTCTTCATTTTGTATTGACG
CTTGTTTATTTTCATCATTTGATACAGTTTCATTCTCTATGCCATTTGTATGAAGCTGACTA
GCATCTGTACTATTATCTGTTAAGTCACTATCATCATTTAATGAACTATCACCAACATAGC
GTTCCGCTTGTTTAGCATACATTTCATCAATTGCACGTTGTATTGCATCTTGCTCTTCGTTT
TTATGTTCTTCACGCTTTTGTTGCAACGCTTTTTTAAATCGACGCTTTTGAAGCACTTTACG



TTCTCGTTCACGTCTAATTTCTTCAACAATTTGTGAAGCATAAATATTTTCAATTTTGATAG
TATTATCAACTTTTGAATAATTAGGCATTGATTTTGTTGTTGATGATACAT TTTCATCAGAT
GATTTAGATGCAGTTCCTTGTTTGACAACACTATCATTTTGTTTTTCTTGTTCTAATTGTTT
ATTTTGAGACGTTTGCGTCTTAGCTACATATTTATCATATTTTTGTTTATCTGACTCAACTT
TTTCTGAAGGTTTACTTACAGGGATACGACCATTTTCTAACTTTTTAGGTTTCATTGTGCC
AAAAATAGCTGACGGTACCTCTGAAGTCTTGAAACTTTCTTTGTGATAATCTGGAGTTGA
ATCTTTAGCACGATGATTTGTATTATTAGAATACATATTATGTGTTTTTGA CTTGTGCGTTT
CCTTCTCAATACCATTAATTGCAGAAACATATGTACCTGGCTTATTCGTATGGTAATGTGA
GTGATCTTTATATTTTATACTTTGCTGTGATATTTTAGAATTCCCACGTTGTTCACTATAAT
TTTGTTCTTCAGTTGTTTGATTTCTTCTACGGCGATGTCGTTTTTGTGAACGAGAATCGTGG
CTTTGTTTGCGATAGTCTCGATGGTATTGTTCTTTTTCATCTGAAATAATATCTGCAGATTG
TTCAACATTTTCATTTTCATAAGCTACGCTCATAGGAAAACGGAATTTTCCCCTCGGACGA
CTATAAATATCATTATTTTGAGGCAGTAATGAGTCATGATCGTTATCTATA TTTTGTGATT
CTTGACGTCTTTTTTTCTTTCTATGAATCAAGTCATCATTTGAATCATTATCTTCGCCGAAT
AATTTATCAAACCAGCTCAT 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807] (completely identical) 
Position: 041-contig_187_RC: 6128 … 6137; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATGAACTAT 
 

> pheT2 
Function: protein coding sequence; tRNA-binding domain protein (core genome, variable) 
Best match: pheT2_CC008-ST72_TCH130_ACHD01000037.1[27922:28518]RC (completely 
identical) 
Position: 041-contig_187_RC: 7175 … 7772; Length: 597 bp 
Sequence: 
TTATTCAAAAAATGCTTGTCCAATTTCATAGCTGTCATTTAATACCATAAT ACCTTTTTCTT
CAGGTGCATTAGGTAAATTCAATTCTTTCATTGAACAAATCATACCGCTTGAGGCAACAC
CACGTAATTCAGCATCTTTAATTACCATACCGCTAGGCATCACTGCACCTACTTTAGCAAC
AACAACTTTCTGTCCAGCTTCAACGTTAGGCGCGCCACATACAATTTGTAATGTGTCATTT
CCAACGTTTACATTTAGTACACTTAATTTATCTGCATCAGGATGTTTGTCTTTAGTTTCAAC
GTAGCCAACTACAAATTTCGGTGATAGATCAGCATTTAATTTATAATCAAA ACCAGCTTC
TGAAATACGCTTTTGGAATACATTTACAAGTTCATCAGTTAATTTAATATG ACCTTTTTCT
TCAATTGTTATATCTTTTGAGATTTCAAAAATATTATAACCTACAACATTA CCTTCATTAG
TAATTTCAACAACATTACCTTTTTTATTGTAGTTTAATTCACCTTCAACTGGTTCAATTTGT
AAAAATGCGACATCTCCTACATATTTAGGATTGTAAAATAAATTCAT 
 

> Q5HF31 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HF31_CC001_MSSA476_BX571857.1[1812314:1813171:r]RC (completely identical) 
Position: 041-contig_187_RC: 7800 … 8658; Length: 858 bp 
Sequence: 
CTATTTATCTTTATTAAATTTACGACGATTTGCTTCTAAACGCTGAATCACGTTTGGATCTC
TTTTTTGTTTATTATTTTTACCTAAAATAAATATCGGTTCAAGATGACCCT GTTTATATCCA
AAGGATAATGATGTAATTGGAACTAGACCTTTAGTGAAAAATTCCATTGTT AAATGTGCC
ATCACATCATATCCTGTTTTATTGCGTATATCTGCAATAATTAACACATCTTGGTGTGGCA
CTGCTACGAGCATTTCGCCTTGACATTGTGCCTCAATTTCATTTAAAAATGCAGTATTTAG
TATCCTACTTGCATCATACCCGTCATTTGAGTTAATAAAATAAAAAATATT ACCTTTTACT
TCATCAGTCGTATATGAATTTGACAATTTTCTAACATTAAACAGAGACATT TCTCTTATTT
GTTGTTCAGTTAACTTCAAATCCTCTAACATGCTTTCGTCAATTAGACGATATGATTTCCC
TAAATCGACTGCATAATAAACTGCTGTTTCTGCAGTATGCTCATCATAGATAAAAGGAAC
ACCTTGTTTAGTTTTTTTATCAAAGCTAGTCGCTCTAATGACAGGCATAATTTGACTAGAT



GATATACTCTCAAGGGTTTTATCTGCCATTTGTGCAATAGCTTCATCAACGTAATAAACAA
TTTCATCTACAATTTTTTCTTTTTTATCTTCATATTTTGCGACTATAGCGTTAAGTTTAATC
GTGATACCTTTGTTATTATCTGTTCGATAAATACGCAAAGTTTCTTCTTCACGATTAAATTT
AAAATCAACGTCTAAATGGCTTAAACGTTCCTTTAATTTATCTCTCATTTGAAAGGTATTC
AT 
 

> pepA1 
Function: protein coding sequence; glutamyl aminopeptidase/locus 1 (core genome, constant) 
Best match: pepA1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1834312:1835388:r]RC 
Position: 041-contig_187_RC: 9133 … 10210; Length: 1077 bp 
Sequence: 
TTATTTATATTGTAATGTTTCTATTTGATTATTATCTAAATTACAAATGGC TTCTGAAAGTA
AAGATCTAGCTGCAAAATAGTCTCTTATATCAAATACTGAGTCTGTACTATGAATATATC
GTGCACATACACCAATAACTGCAGTCGGAATACCAATATTAGCTTTATGAATTTCTCCAC
CATCTGTTCCACCTGGTGACATATAGTATTGATGTTCAATGTCATGTGCTTCTACTAACTT
TAATAAATAGTCTCTAAATACAGGCTTTAAAATCATTGTACCGTCTTTTAT GCGAATTAAC
GTCCCTTTACCAAGTTCACCAGATAATGGTTGGTTTCCTTTAACGTCATTGGCAGGTGAAC
AATCAACTACAAATGCAACGTCTGGGTCTATCATCTCTGCAGATGCTTTCGCACCTCGTAA
TCCAACCTCTTCTTGAACATTTGCGCCAACATACAAGTCTACATCTAATTCTATATCTTTT
AATAATTCTAGTATTTCAATTGCCAAGACACAACCATAACGATTATCCCAT GCTTTAGCAC
TATATCGATGTTCAGATAACTGTGTGAATGGCGTGTGAGGTACAATTGTATCTCCTATATC
TATTCCGCGCTCACGCACCTCATCTTCATTTTGAGCACCTATATCTAATGTTAAATCTTTA
ATTTCCGGTGCACCTTCACTACCAGTACGAAAATGTTTAGGTATATTAGAAACAACACCG
ATAATTTTATCGCCATTTCTATTTTTAATTACTAAGCGTTGTCCTTGCCAAATATCATTTGC
AACACCACCTAAATTTGTGAATTGAATCATTCCATTTTTAGTGATATTTGTAATCATAAAT
CCGATTTCATCCATATGTGCTGCAATCATTACACGTTTTGCATTTGGATTTTTAGATTTTTT
CACACCAAAAAATCCACCCATACGATTTTCAATAAATTCATCTACGTACAG CGCCATTTG
CTGAGTCATATAATTTTTTACTTCTTCTTCAAAACCTGGTGCCCCATGAAGCTCAGTTAAA
GTTTGAATTCGTTGTAATGTTACTTTTTTATTTATGTTCAT 
 

> Q6G8I0 
Function: protein coding sequence; Metallo-beta-lactamase superfamily protein (core genome, 
constant) 
Best match: Q6G8I0_CC008_COL_CP000046.1[1844520:1845362:r]RC 
Position: 041-contig_187_RC: 10732 … 11575; Length: 843 bp 
Sequence: 
TTAGTTATTATCAACTAATGTTTCACGTAAAATATATGCATCTATGTTTTC ACCATCATCG
CTGTATTTTACAGCAAAGTAGTTTTCATCATGATAAAACAAGAACCAATAT TGTTGCTGA
ATAAAATATGGTATCATGCGTTCTTTTTCACGAATCGATTGCATAGGATAATCATCATATG
CCGTTACCCATAGAGGATTTTTATGTGCAGTAGTTGGGAATATATCACCCATATGAACTG
CTTTATCTCCTTGACTTTCAATCGTAATAATCGTGTGGCCAAAGCTATGACCTCCACTATG
TTGCATCTTGATACCCGGAACCGGTTCAAAATGTTTTTCGAATAAAATCAACTTGTTACTA
TAATCGCCTTTATTCTTATCCCAGTAAGTTGATTTACTTCTTATATTAGGTGCAATAAACTC
ATGCCACTCATCTTGTTGCACAACATGAATCGCATTTTCAAAAATTGCATGTCCCGCTTGA
TCAGTCAAACCGGCAGCATGATCAAAATGCATATGTGTCATTAGCACATAATCAATATCC
TTTGGCGTTAAATTATAATTTGCCAAATCAGCAATAATATGACTTTCTTCA TCTACTCCAA
AATTACGTAATTGCTTTTCAGATAATTTACCATTACCAATACCCGCATCTATAATCAAATT
ATATTGAGCCGTTTGAATCAAAATTGGATGTGTCGGTAAATTGATTTGATTTCGTTCATTT
GCATTGTATTGCTTTGACCACAACGGCTTCGGAACAACACCAAACATTGCACCGCCATCC
ATTTTTGTATTGCCACCATTTAGATAATGAATAGATATATCCCCGATTTTCAT 
 

> tnpISSha1-2 
Function: protein coding sequence; putative transposase 
Best match: tnpISSha1-2_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[1268707:1270028:r]RC 
Position: 041-contig_187_RC: 11804 … 11834; Length: 30 bp 



Sequence: 
ATCAAAGGTATTTAGTATAACATTGTTCAT 
 

> repORI-px 
Function:  origin of replication of plasmids 
Best match: repORI-pUB110-2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1877259:1877321:r]RC 
(completely identical) 
Position: 041-contig_187_RC: 11833 … 11896; Length: 63 bp 
Sequence: 
TAGGCGCATTATCTCCTTTAGTTATTTGTTTAGTCACTTTTAATTATAGAGATAATTGCGCT
T 
 

> txbi_trmB 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of trmB 
Best match: txbi_trmB_CC008_COL_CP000046.1[1845779:1845844:r]RC (completely identical) 
Position: 041-contig_187_RC: 12001 … 12067; Length: 66 bp 
Sequence: 
TATAGTACGAAAAAACACTTATGATTGTATGTGTACATACCCTCATAAGTG CTCTATTTTT
GTGAA 
 

> trmB 
Function: protein coding sequence; tRNA (guanine-N(7)-)-methyltransferase (core genome, variable) 
Best match: trmB_CC008_930918-3_ABFA01000009.1[4364:5008]RC 
Position: 041-contig_187_RC: 12054 … 12699; Length: 645 bp 
Sequence: 
CTATTTTTGTGAATGGAATTTCGCTTCCATACGATAAATACGTGACCCTTTATCCGAAAAT
TTCTTTTCATATTCTGTTAAAATATTACTGCCATCGTCTTCTTGATGTAAATTTAGATTTAT
TTTTGTAAAATACATTCCAAATTGAGACATACTTTCTAAACTGTAGGCAAA TAGTCCTCTG
TTATCAGTTTTAAAATGTAAATCTCCTTCATCATTTAAGATTTGTTGATAC AACGCTAAAA
ACGTATGATACGTTAAACGTCGTTTTGCATGACGATTTTTTGGCCATGGATCTGAAAAGTT
CAAATAAATACGCGAAACTTCGCCGTCTTTAAAATATTCATTTAATTCAAT GGCGTCATTA
CAAATAATCTTTAAATTTGTTAAACCCATCTCTTTAACTTTATCCAATACT TTATAAACGA
TACTTTTCTCACGTTCCATTGAAATATAGTTAATATGAGGATTTTGAGCAGCTAATGTTGT
AATAAACTGCCCCATACCCGAACCAATTTCAATGTGTATCGGTTGCGTTTTATCAAACCAT
TCAGTCATTTTCCCTGCATGTTGACCGTCCATGTCAACCAATTCAGGATGACCTTTTAAAT
AATCTTCAGCCCATGGTTTGTATCGAACTCTCAT 
 

> daaA 
Function: protein coding sequence; D-alanine aminotransferase (core genome, constant) 
Best match: daaA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1773873:1774721:r]RC (completely identical) 
Position: 041-contig_187_RC: 14054 … 14903; Length: 849 bp 
Sequence: 
TTAAATACTGTGTGACTCTATATACTTTTCAAATCCTTCTTGTAGTTGACGTGTAATTGGG
CCAACTTTACCATCATTAACTGGTTCACCATCTAATTTAATAACAGGTGTAACCTCAGCTG
AAGTACTTGAAACAATAACTTCATCTGCGTTTTTCAAGAAATCTACAGTAA ACGTTTCTTC
TTTAAATGGGATGTTATAGTCTTCGGCAATTTTTTTAATTACAATTCGTGTAATACCATTA
AGAATATAGTTGTTAATCGGATGTGTATAAATCACACCGTCTTTAATTGCATAAGCATTAC
TTGAAGATCCTTCAGTTACAGTTTCACCTCGATGTTGAATTGCTTCAACTGCATTATATTT
CACAGCATATTCTTTTGCTAATACATTTCCTAATAAGTTCAAGCTTTTAATGTCGCAACGT
AACCATCGGATATCTTCAACGGTAACACCATTCACACCATTTTCTAAATGATCATAAGGA
CGATCATAACTCTTTGTATAAGCAACAATTGCTGGTTCTACTTCAGGTGTCGGGAAGCTAT
GATTCCTTTCAGCTACACCACGCGTTGCTTGAATATAAATTGCCCCAGTTTCAATTTGATT
CATATCAACTAATTTACGAGATAGTTCAATTAATTCTTCTACAGAATAATT TAAATCTAAA
CCAATCTCATTGGCACTACGTAAAAATCTTTCATAATGTTCTGTTACTGTAAATAACTTAC



CATTATATACTCGAATGTATTCATAAATACCATCGCCAAATACGTATCCTCTGTCGTTGTA
TGAAACCTTTGCTTCACTTGGACTTACAAACTCACCATTTAAAAAAATTTT TTCCAT 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC008_COL_CP000046.11850350:1850460:rRC 
[4_50ANF10END] 
Position: 041-contig_187_RC: 16572 … 16798; Length: 226 bp 
Sequence: 
CGGGGCCCCAACATAGAGAATTTCGAAAAGAAATTCTACAGACAATGCAAGTTGGCGGG
GCCCCAACATAGAAGCTGGCCAATAGTCAGCTTTCAATAATGTGAAAGTTGGGGTAAGG
GCCCCAACACAGAAGCTGGCCAATAGTCAGCTTTCAATAATGTGCAAGTTGGCGGGGCCC
CAACACAGAAGCTGGCCAATAGTCAGCTTTCAATAATGTGCAAGTTGG 
 

> tx_universal2 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1842046:1842086] (completely 
identical) 
Position: 041-contig_187_RC: 16990 … 17031; Length: 41 bp 
Sequence: 
CTGAATGAAAATACGCTTGTAACAAGCTTTTTTCAATTCTA 
 

> rsuA 
Function: protein coding sequence; pseudouridine synthase (core genome, constant) 
Best match: rsuA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1842616:1843311:r]RC 
Position: 041-contig_187_RC: 17560 … 18256; Length: 696 bp 
Sequence: 
TTATTTATAATTTAATTTGTCAAAATCATTTTCAGTTAATAAACGATATTC TCCTGAATCTA
GATTGCTGTCCAATTCTAAATCAGCAATTTTGATACGTCTTAAATGTAATACCTCATTTTG
AATGCTATGAAACATTCGTTTAACTTGATGATATTTTCCTTCATAAATTGT TACGTGTGAC
GTTTGATTATCAATATAAGTTAAAATTGCAGGCTTAACCTTGCCATCAGACAGTGTTACAC
CCTCTTTAAAAGCTTGAATGTCGTCTTCAGTGATAGGATTTGCTGAAATAACTTCATATTT
TTTAGAAACATGTTTGTTTGGACTCATTAATTCATGATTAAAATCACCATC ATTCGTTATC
AATAAAAGCCCTTCTGTATCTTTATCAAGACGACCAACCGGAAAAATATTT AGATGTTGG
TATTCAGGTATTAAATCAATAACGGTTTTTGAATGATGATCTTCAGTTGCCGATATATAAC
CTTTTGGCTTATTTAACATAATATAGACATTTTCAACGTATTCTATTAATT CTCCACGAACT
GTTATCTTATCGTTTTCTGGTTCTATATGTGTTTTTGGTGATTTAATTACTTGTTCGTTGAC
ATTTACAAGGCCTTTTTTAAGTAACTGTTTGACCTCATTACGTGTACCGACGCCCATATTT
GCTAAAAATTTATCTATTCTCAT 
 

> Q1Y9Y5 
Function: protein coding sequence; NAD(FAD)-utilizing dehydrogenase (core genome, variable) 
Best match: Q1Y9Y5_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1845376:1846644] (completely 
identical) 
Position: 041-contig_187_RC: 20320 … 21589; Length: 1269 bp 
Sequence: 
ATGTATCAAACAATTATTATCGGAGGCGGACCTAGCGGCTTAATGGCGGCAGTAGCTGCA
AGCGAACAAAGTAGCAGTGTGTTACTCATTGAAAAAAAGAAAGGTCTAGGTCGTAAACT
CAAAATATCTGGTGGCGGTAGATGTAACGTAACTAATCGATTACCATATGCTGAAATTAT
TAAGAACATTCCTGGAAATGGGAAATTTTTATATAGTCCCTTTTCAATTTTTGATAATGAA
TCCATCATAGATTTTTTTGAGTCTAGGGGTGTTAAATTAAAAGAAGAAGAT CACGGGCGT
ATGTTTCCAGTTTCCAACAAAGCACAAGACGTGGTTGATACATTAGTGACAACTATCGAA
CGCCAACATGTAACGATTAAAGAAGAAGAAGCTGTTAGTAGAATCGAAGTTAATACAGA
CCAAACTTTCACTGTACATACTCAAAATAATAGTTATGAAAGCCATTCGCTAGTGATTGCT
ACAGGTGGTACAAGTGTCCCTCAAACTGGTTCAACTGGTGATGGTTATAAGTTCGCACAA



GATTTAGGTCATACCATTACTGAGTTATTCCCGACCGAAGTTCCAATTACATCAGCTGAAC
CTTTCATCAAATCCAATCGTCTAAAAGGTTTAAGTTTAAAAGATGTTGAAT TGTCAGTACT
TAAGAAAAATGGTAAAAAACGCATCAGTCATCAAATGGATATGTTATTTAC TCATTTTGG
TATCAGTGGTCCAGCTGCATTAAGATGTAGTCAGTTTGTTTATAAAGAACAAAAAAATCA
AAAGACACAGCACATTTCTATGGCAATCGATGCATTTCCTGAATTAAACCATGAACAATT
AAAACAACACATCACATCATTATTATCGGACACACCAGATAAAATCATTAA AAACAGTTT
GCATGGTCTAATTGAAGAGCGCTACTTACTGTTCATGCTGGAACAAGCAGGAATCGATGA
AAATACCACATCACATCACTTATCAAATCAACAATTGAACGACTTAGTAAA TATGTTTAA
AGGGTTTGTATTTAAGGTGAACGGGACATTACCTATAGATAAGGCATTTGTCACAGGTGG
TGGTGTGTCACTTAAAGAAATTCAACCTAAAACAATGATGTCTAAATTAGT TCCGGGATT
ATTTTTATGTGGTGAAGTATTAGATATACATGGTTATACTGGTGGTTATAATATTACAAGT
GCACTCGTAACAGGACATGTCGCTGGATTATATGCCGGACATTACTCACATGCATCAATG
GAATAA 
 

> sasC 
Function: protein coding sequence; LPXTG-sorted surface protein C (core genome, variable) 
Best match: sasC-COL_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1781582:1788142:r]RC 
Position: 041-contig_187_RC: 21705 … 28266; Length: 6561 bp 
Sequence: 
TTATGATTCTTTTTCGTTTTTAGTACGTCTTCTAGCTAACAAAGCCGCACCTGTAATCAGT
GCAAATTCTTTCAATGGTAAATCCATTCCTTCAGAACCTGTATTTGGAAGTTCTTTTTCAA
CTTTGCGCGATTCATGTGTCTCTTCTTTTTTAATAGGCGTACAAACTTTTGGAGCTGGCTG
AATTTCTTTTGGTGATACTTTCGTCGCTTCAGCTGGTAATTTAATTGCTAAAATTTCATCAA
CAATGAATTGCGTGTGTTGTTTGATGTCATTTAATGTCGCATCTTCATCAATCATTCTATTG
CCATCTGCAACATATTGATCAATTAATACTTTTACTTTAGCTAATTGTTCTGGTGTTGCGA
TCGCTTTGAATTTCGCATATGTTTGTTGAGCAATGTTATCAATTCGCAGTAAGCTATTTTCT
TTTTCAGTAATTACTGCTTCTATATCGCTTAATGCAACATTAAATCGTTTTAAAACTGCAT
CAACATCAGCATTAGTGCGTGCTGTTTTTAATTCTTCATCCATTTGTAATTTTAAAGCAGT
TATAGCTTTTAATGCATCAGCCTTATTACGATTACTTACTTTTCGATAATTTTGCACTAAA
GCAGTGACGCGTGCAAGATCATCATTAATCGTTTTTTCAGCATCTGGCTTTTTAATAGGAT
GTACATCTAAATCATGTATTGTTTGTAGATTTAATGATGCTGTTTTATCAACTTGTGCATT
GCTACGATCTTGATCAATTTGTCCAATAGCAGTGTCATAAATATTTTGTAACTGTGCTAAT
ATACTATTTCTTTCTTCTACCGTTGCTTGAATATTCGCTTCAATTGCTTGTTTTTTATCGTTG
AATAATGTTGTCAATTGTTCTCGAGCAGACGCCTTTCTGTTAATAACAGGTTCGATTTCAC
GAATTTCGTTTTTCTCATCATGCAATAAATATGCCACATCAGCATTAGTCACTGCACTAGC
AATTTGTTGTTTAGCTTTAATTAACTCTTTTTCAACTTGTGCTATTGCAATATTTTGTTCTTC
ATCTGTCGCTTCGTTATTTGCTTTAATTAAATTAATTTTATTTGTAGCGATATTTTGAATTT
GTTGTAATGCTGTTGCTTTAACTGTTGTCGCTGGTTTAATTTTTGAAATAATATTTTGAGCA
TTTATACTATCTTGATTAACTTGGGCAGTCTTATCTGCATGATTGATCTGATCAATAGCCT
GATTAAGTGCTTGTTCTACTAAATGTTTAGCAGCTAGTCTTTCTTCTTCAGTTGATAAATC
GCTTTGATCGATTAGTGCATTTTGAGCTTCGGCTTTTACACCAACAGATTGACGCGCTGCT
GGTTTAACTTGAACTTTAGGTAAAATCACTTTGATGTTGTCGTTGCCATCAGTCTCAGTTC
GATCCACTTCTGCATTCGTTTTGTTTTGTGCAATGTCATTTTTAATTGTATTTACAATTTTA
TTTAAAGTATCAATAGCAACATCTCTTTCATCTTGAGTAGTATCCAACGTATTTCGGATTG
CATCGAGTTGATTTTTATTATTTTCTTCAATGCTATCAAGCGCAGCTCGTTTACGTCTTACT
TTAGGTTTTATTTGCTCTATTGCCTTGATTGTTTGATTTCTAACATCAGTAACAGCAGCATC
TTGATTTGTATTTTCTATTTCTTGTTGCGCTTGTTTGAGTGTGTCGCTAATTAATTGATTCG
CTTCATCTAATTCATCAACTGTTGCATGTGGTGTATCTTTTATTGATTCTACTTGATTTTCT
GCACTTGCTTTTATTGCTTGTTGTGCTTCAGGCTTAATTACAATATGAGGTTGTACACCTTT
TAGTGTAGCAATGCCATTTGTTTCAACACGTTTCACATCATTATTCGCTATTGCTTGATCG
ATGTTTTGTAATGCACGTTTTTCATTATTCGCTAATTGATTTAAAGCAACTTGTTTTTCTTC
ATCAGTCGCATGTTCCGCTTGCTCAATTTCGCGCTTTTTAGCTTCATATTGTTGCTTAACTG
CATCTCTAGCAGCTGCTCTAACAATATGGTCAGGCGTCACTAAAGCAATGCTATCAAGCG
CTTGACTTGTTGTATCATCAACTTGTTGATTTGTTCTATTATTCGTAATATCTGTCATGGCT
TGATTTACAAATTCATTGATTTTATCTAGTGCTACTTGTCTTTCTTCTGCTGTTGCTTCTTTA
TCCTGATTAATCTTAGCACGTAATTCATTCGCTTTTTGATTGATTTTTTCACGTGCAGCTGG



TTTAACTTTTGTTTCAGGTTGAATAATTTTAATCGCTGATACACCATTTGTTGCTGCTTGAT
TCACCTGACTATTCGTTTGAGCTTGGTCAATAGCTGCAAGTGCTTTTTCTTTTTCTTTTGCT
AATGCTTGTGAAGCAACTTCTTTCTCATTATCTGTTGAATCAAGACTATTATCAATTTGCT
GTTGCTTTTCTTTAACAGCTTTTTCAATATCTGCAATTGCCTTTGGTTTAATTACTACTTCA
GCTTCAACATTATCTATAGCATTTACCGCTTGATTTGTAGTTGCGTCTACCTGATCATTTGT
TTGGTTTTGATTAATTTGATTAAATGCTTGATCTTTAAGTTGATTGATTTGATTAACAGCA
GCCTGCTTTTCTTCGTCAGTTGCATTAGGTGTTTGTTTAACCGCTTCAATACGCTTCGCCAC
TTCAGCAGTGATTTTATCTCGCGCTGCTTGTTTTTTTACTACGTCAACTTGAACAGCATCG
ATATTATTCTCTGCTACTGTCGCAGCTTGGTCTACTTCTGCATTTGTGTTAGCTTGTTTAAT
ACTTTCAATAGCTTGTTGTCTGTCTTGATTTAAAGTATTGATCGCAGCATTTTTCTCATCAT
TCGTTGCATCTGGTGTAGCATTGATTTCAGCTAATTTAGCATTATAATGCTGATTGATTTG
TGCTAATGCTGCAGGTTTTTTAACAATATTTGGCTGAATCGCATTAATTGCTTTTGTACCT
AATTGTTGCGCTTGATCTACTTCCGCATTTGTATCAGCTTGATTTATATTATTAATTGCCGT
TGCTAACTCTTGATCCACTTGATTTAAAGCCACTTGCTTTTCTTCAGTTGTTGCATTTGTGT
TTTGATTAATTTCTTGCTTTTTAGCAGTTGCTAAATCATTTAATACACCTGTAGCAGTTTGT
TTCTTCGTTACATGCGGTTGAACTGCGCCGATTTGATTGACTGCATCATCTCTAATACTAT
TGACCATCGCAGTAGTAGACGTCACACCAATATCAGTTAATGCTCTATTTTTAAGTGTATT
GACACGATTTATCGCTTCTTGTTTCTCTTCTCGAGTCGCGCCAGGTGTTGCATTGATATTTG
TTATCGCCTCTCGCGCTTTATCATTTACAACATTGCGAGCATCCGTTTTAACTTGTGTTGCC
GGTTGAATCACAACTATATTTTGTGTGCCCTGATCTTTTGCTTGTGCAACTTCTTGATTCGT
ATCTGCTGCATTAATATTTTGCTTCGCTGTGGCTACAGCTTGATCAAGTAATTGTTGTGCT
GCTTGTTGTTCTTCGAGCGTCGCATCATTATTATTAAATATCGTATTATGTTGCGTTTCCGC
ACTTTTATCAATGGCATTTTTTGCATCTGTTTTTACTTTTGTAGCTGGTGTAATTGCTTGTA
TTCCTTGTATCGCATTTGTCTTCACTTGTTCCACTTCAGCATTGGTATTAGCGTTTAAAATG
TTTGTGTTTGCTGCAGTTACAGCAGCATTCACTTTGTCAATTGCTGCTTGTCTTTCTTCTTG
AGTCGCATCAGGATTAGCATTGATCTCTGCGATATGTTGTTGTGCATCATGTGATACAGCA
TCCCTTGCAGCTTGCTTAACAACAGTTACAGGAGCAATTGGATTAATGGCATTTAGACCA
TCTCCTTTGGCGTTATCAACATCAGCATTTGTTGTTGCTTGATTGATTTGTTCTAAAGCATG
GTTGGTTGCTTGAGTTAATTCGTTCAATGCTGCATTTTTCTCTTCCTGAGTTGCTTCTCTAT
TACTATTTATTTGTTGTCTTTTCGTTGCTGTTGCTTGGTTAATTGCATCTCTTGCAGCTTTTT
TATGAGTTACTTGAGGAACAACTGCTCCAATAGTATTGATGCCATTATTTTTAGCTGTTTC
AACGTCAGCATTTGTAGTAGCATTCGTAACATTATCAATAGCATCTGTTTCATCCGTAGCT
AATTGATTTATTGCATCTTGAATCTCGTCTTCAGTAGCATCTGGTGTTGCATTGATAATTTC
CCTTTGTTTCGTTGCTTTATCACGTATTGCTTTTTTAGCATTTGGTTTAACAACCGGTGTTG
CAGTATCCCCACTTAAGGTCTGTATACCTTGATCTTTGATTCTAGTAACGCCATCATCAGT
CGTTTGATCACCAATATCACCAATAATATTGCCTTTATGTTCCTCGATAACTTGTATTGCT
GCTTGTTTTTCTTCATCTGTCAGTTCATCATTTTGATTAACTAAATCTTCCATTTGATCAGC
TTTTTGATTTACTGCATTTTCAGCATCAACACTTCGAATTAAAGTATGTTGCATCTGATTA
GTTAATGTATCAATATCTGCTTGAGATACTCTTTTATTTAATGGTACATTGTTACGATTTTC
AGCTAAAATTGTTTGTGCACGTTTTTTAAGATCATTAAAGATATCTAATGA TGCAAATGTA
TAATCAGCTTGTTGAATACGTCTGTCAACTTCGGCTTGTAATGCATCTTTATTCATGATGA
TATCGATAGTATATGGATTTGTACTTACAGTATGACTTTCTGCAGCTGAATTAATGAAATC
TTGTGTATATGTTTTATACGTTAATGTATCATTAAATGTTACTGTTCTTGGTGTCGGTACAT
TATTAACACGCAACTTATACTTTAAATCCAATATTTTATCAGGCATTAGTC GTGCAGGTGA
ATTCGTTGTGCCACCACCAGTGCTTTTAATTGTTATCACTCGATTCGCCGCATCATATGTA
ACATTCATATCATTAACATCAACGCCTGAATTGTTACTTGGAAAATCTTTA GTCAATGAAT
TGTTCACATATTCTACCCCTTCAGGTAATTGAATTTTATAAACAAATTCAT CTGTGTCTAA
AGAAGCACCAGAATTACCATTATTTTTTAGTGATGTTGTAACTGTAAATTCTTTATTATTC
GTTGCTGTGGGTTCCATTGTTCGTCTTTCAACATAAACATGTGACCCAGAATGAAGTCCGA
TAGAGTCAACAAAGCTATAGTATTTGTAACCATCTTTTAGTTGATAAATGC CACGCGCAT
CTGTTATTGCGTCATTTTTAGGTACAAATTGAATTTTGAGATTTCTCACATTATCAGGTAC
TTTAAATAAACGCAAAGTTGGACCGCCTTCAACAGTCTTTTCAGCAATCGTATCATTAGTA
TCAGCATTTTTGATAATAACATTTGTTGCGCCTTGACCATTTTTAGTTGGCATTGTATTAA
ATTCAAAGATTAATTCAGAATTTGGATTTACTGTTAAAGATTTTTCAATAC CATTAAAATC
TCCATGATTACTAGCGTCCGTCCCGCTTATACGTCCTAATGCAAGTACATTGCCTTGTGCC
TGATAGGTTCTGTTGCTCCCAGCCTCAAACATACTTGTTCTAACCATCGCATGACTTAGCA



CACCTACTTTACCACCATTGATAAGTGTAAAGCCTGGTAAATTATCAACAACTGTTACTG
ATGGTACAGAACGGTTGGTACTTGGTCTAATACTATTGTCATCAAATGACAGCACTTCGTT
AGGTGCATTTTGTCCTGCATTATTGGCATTAGGATCAGTTGTAGGCGTGTATGGCGCTGTA
ATTGCAACTGGTGCACCACCGTTTCCTGCCGCTGCAGCCCCTGGATCTGCTGGAGTTGCAT
TAGGATCTGCCGGTGCCGCACGTCTACTTCTCTTTTTCGGTCTATTAGATGCTGGTTCAGC
AATTGCAACTAGCTCTGGTTTATCTGAAGAATGACGAACATCTTCTTGAATTTCCTTTAAA
GTTAGATGTCCTCCTGAACCATTTTCATTTGTTTTATTTGGTACATTTAATGTGGTATTATT
CGACGCTACATCATTATTATTAGCGTTTGACACTGTCTCAGTTGCTGTTGTATTGCCATCT
GTATGATTATTGTTTTGTGCTGAAGGCGTACTTGATTGCACTGATGTTGGCGTAGCTTGAT
TTACTATACTACCATTATTATGATTAACCAATGCTTGATTCGTTGCTTGATTGGTTGTTGCA
GATTGATTAGGTGTATTCTGCGCACTATTTGCTAAACCTCTATTATTAGCAACATCTTTAT
CTTGTGAATTTACAGGTGTTGCTTGATTAGTATCGCTTTGTACATTATTATCCGTAGTTAA
GGCTTGTGCACCATTTGGGTTTGAAAGTAATAAAACTGTTCCGATTAAAGTAGAGAATAT
GCCTACTTTATACTTCCTAATACTATATTTATTTTTCTTTAACAAATTCAT  
 

> leuS 
Function: protein coding sequence; leucyl-tRNA synthetase (core genome, variable) 
Best match: leuS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1853980:1856400:r]RC (completely 
identical) 
Position: 041-contig_187_RC: 28924 … 31345; Length: 2421 bp 
Sequence: 
TTATTTAGCTACAATATTGACTAATTTTTGAGGAACAGCGATGACTTTCATGATGTCTTTA
CCTTCAATACTCGCTTTAACATTGTCATTAGATAAGGCAATTTCTTGCATTTCTTCTTTTGA
TGTATCTTTAGCAATTTTAATTTTAGCTCTCAATTTACCATTTACTTGAACAACGATTTCTA
CTTCATCATCTACAAGTAGTGCTTCGTCATAAGTTGGCCAAGGTTGGTACGTAATAGACTC
TTCATGTCCTAATTTTGACCATAATTCTTCACCGATATGTGGTGCAATAGGTGCTAACATT
TTAACGAAGCCTTCAATGTAAGGTTTATAAACTTCATCAACTTTATAACAC TCATTAATAA
ATACCATTAATTGACTAATAGCAGTATTAAATCCTAATGTTTCAAAGTCTT CTGTTACCTT
TTTAACAGTTTGGTTATAAACTTTATCTAAAGATTTATTATTTGTAGTTAC AATTTTTGAAC
TCAATGTTCCATCTTCATTTACCATTAAACGCCATACGCGATCTAAGAATCGACGAGACC
CATCTAATCCTTTTTCACTCCATGCAATTGCAGCATCTAAAGGTCCCATAAACATTTCGTA
AAGACGTAAAGTATCTGCACCATGAGACTGTACTATATCATCAGGATTGATTACATTTCC
TTTAGATTTACTCATCTTCTCATTACCTTCTCCTAAAATCATACCTTGGTTAAATAATTTTT
GGAAAGGTTCTTTAGTAGGTACGATACCCAAATCATAAAGGACTTTATGCCAAAATCTTG
CATATAATAAGTGAAGAACCGCATGTTCTACTCCACCGATATATAAATCAA CAGGTAACC
AATGTTTTAATTTTTCAGGATCTGCTAACATATTTTCATTTTTAGGATCGATGTAACGTAA
ATAATACCAACAACTACCTGCCCATTGTGGCATTGTATTTGTTTCACGACGTCCTTTCATA
CCTGTTTTTTCATCTACAACATTTACAAATGAATCAATATTAGCTAGTGGAGACTCACCAG
TCCCTGATGGCTTGATTTCATCTGTTTCAGGTAACAACAATGGTAGCTCTTCTTCAGGAAC
AGTTGTCATTGTTCCATCTTCCCAATGAATGACAGGAATTGGTTCGCCCCAATAACGCTGA
CGACTGAATAACCAATCTCTTAATTTGTAATTAACTTTCTTTTCGCCAGCACCTTTTTGCTC
TAATAATTGAATAGCTTTAGTAATTGCCGCTTCATTTTCTAAACCATCAAGTTCACCAGAA
TTAATATGTTTACCTTCACCAGTGTATGCTGCTTCTTCAACATTTCCACCTTCGATGACTTC
AATGATTGGCAAATCAAACTTTTTAGCAAATTCATAATCTCTGTCATCATG CGCTGGTACT
GCCATAATTGCTCCAGTACCATATGTTGATAATACATAATCAGCAATCCAAATTTGTACTT
TTTCACCAGATAAAGGATTAATTGCATATGCACCAGTAAACACACCTGATTTATCTTTTGC
TAAATCTGTACGTTCTAAATCTGACTTTTTAGAAGCTTCTGTTTGATAAGCTTTTACTTTTT
CTTTATATTCATCAGTTGTAATTGAATTAACTAATGCATGTTCAGGACTTAAGACTAAGAA
TGATGCACCATAGATTGTATCTGGTCTAGTCGTAAATACTTCTACTTTTCCTTCCGCTTCCG
TATTATCTACATCAAATGAAACTTTGGCCCCTTCAGAACGTCCAATCCAATTGCGCTGCAT
ATCTTTTAAAGATTCAGGCCAATCTAAATCATCTAAATCTGCTAATAATTG ATCTGCATAT
TCTGTGATTTTAAGTACCCATTGTTTCATCGGCTTACGATAAACTGGATGTCCACCACGTT
CAGAGACACCATCAATCACTTCTTCGTTAGATAAAACAGTGCCTAATGCTGGACACCAGT
TAACTGCAACTTCATCAACGTATGCTAAACCTTTGTTATATAACTGTATGAAAATCCACTG
TGTCCATTTATAGTATTCTGGATCTGTTGTATTAACTTCACGATCCCAATCATAACTGAAC
CCTAATTCTTTAATTTGTCGTTTAAAAGTTTGGATATTTTTCTTTGTAAATTCACGTGGGTC



GTTGCCAGTGTCTAAAGCATATTGCTCTGCTGGTAATCCGAATGCATCCCACCCCATCGG
ATGTAATACATTATATCCTTGCATTCTTTTATATCTTGAAATGATATCTGT TGCTGTATAGC
CCTCAGGATGTCCAACATGTAAACCAGCACCTGATGGATATGGAAACATGTCTAAAGCAT
AAAATTTCTTTTGACCTAAGTTATCATTTGTTTTAAATGTTTTATTTTCGT CCCAATAGTCT
TGCCATTTCTTTTCAATTTGATTGTGGTTGTAATTCAA 
 

> rot 
Function: protein coding sequence; repressor of toxins (core genome, variable) 
Best match: rot_CC001-ST772_118_AJGE01000022.1[107171:107671:r]RC (completely identical) 
Position: 041-contig_187_RC: 34559 … 35060; Length: 501 bp 
Sequence: 
TTACACAGCAATAATTGCGTTTAAACTATTTTGCATTGCTGTTGCTCTACTTGCAATCGCA
TCACTGATGAAATTCAACAACTCTACTTTCTCTTGTTGTAACTTTTCATTGAAATGAATAA
TAACTGTTCTTTCATCGTCAACAGGACGCTCTTTGTAAATCCATTCTAATTCAACTAAATT
ATTATACGTTCTCGTACGCTTATACGGTTTAACTTCAACAAATCTGTCCATTTCTTTAAGC
GTCATAGAACCTTTTTGCCATAAAGTTAGTAAAATTAAAATTTCTTCTCTA GACATTTTGT
ATTCGCTTTCAATCTCGCTGAAAATTGAGTTAATGTCACCCAAAAGTGTTTCTAATTGCAA
AATCCCAAATACAGTGTCGTTATTTACTTTTTTCATGCTAAACATCTCCCAATTAATAATC
ACATATTTAGCTACCATACAAGTATTAACAAACATCCCAACAATCCCAAAA CTTGTATGT
GCTAACTTATGCAT 
 

> tnpIS1272 
Function: protein coding sequence; transposase for IS1272 variation TCH (mobile element) 
Best match: tnpIS1272-COL_trunc_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1795407:1796080:r]RC 
Position: 041-contig_187_RC: 35518 … 35548; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATCTTTCAGTTCTTTTTTACGGGTCTGTTT 
 

> txbi_universal1 
Function: bidirectional rho independent terminator 
Best match: txbi_universal1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1175005:1175076:r] (completely 
identical) 
Position: 042-contig_273_RC: 6 … 78; Length: 72 bp 
Sequence: 
TGTATAAATAGAGAACAGCAGTAAGATATTTTCTAATTGAAAATTATCTTA CTGCTGTTTT
TTAGGGATTTA 
 

> pldB 
Function: protein coding sequence; lysophospholipase (core genome, constant) 
Best match: pldB_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1796427:1797254:r]RC (completely identical) 
Position: 042-contig_273_RC: 99 … 927; Length: 828 bp 
Sequence: 
TTAAATTTCTACAATTTCGTCATCTTCAACAATAAAGCCCATTGTATTGACGCTGTTATTT
AAGAAAGTCAGAATATAACGCATTACTTCATCACGTTCTGGCTCATTGTGAACCTCGTGG
TAAAAACCTTGCCAAGCTTTAAAATATAATTCAGGTGTTTGATATTTTTCT TTAAACTCAT
CAATTGCCCTAGTATCAACAATTAAATCCTTCGTTCCATACATTAATAGCGTTGGCATTGG
TTGAATGTCATGAATATGAGCCATCGTATCTTTCATCGTCTCATTAATTGTATTATACCAA
TGATACGTTGCTTTTTTTAACATTAAACCATCGTTAACTGTTTCTTCAACAATTTCTAAATT
ACGTGTTAAATCTTTTGGTTCTACACCAACATTAAAACGTGTGTCTTTTGAAATTTTACCT
ATATTTGAAACAAGTTTATCTTTACGATTTTTTCCATTCTTTTGAAGTTCTAGCATAGGAG
AAATTAACATCATCCCCTCGATTGGCAATTCTACTTTTTCAAGTAAATTTAATAAAATCAA
ACCGCCAAGTCCTACCCCTAATACATAAGTAGGAATTTTATATTCATTAGCTATCTTTAAC
CAGTCTAGCAAACTTTCGTGATACGTTTGAAAGTTTTCAATTTGTCCTTTATTAGCTCTTG
AAGTTTGACCTTGACCAGGCAAATCTCCCATAATCACATGATAGCCATTTCTTCTTAACAT



CGTAATAACATATGCATATCTTCCCGTATGTTCTAATATATTATGAGCAATAACAACGAC
GCCTTTCGCATCATTTTCAGCTTCCCACTTCCACAT 
 

> putA 
Function: protein coding sequence; proline dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: putA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1797488:1798489] (completely identical) 
Position: 042-contig_273_RC: 1160 … 2162; Length: 1002 bp 
Sequence: 
ATGGCACTATTAAAGAATTTTTTTATCGGATTATCTAATAATAGTTTTTTA AACAACGCAG
CAAAAAAAGTGGGCCCACGTTTGGGCGCCAATAAAGTCGTTGCCGGAAATACAATTCCA
GAGTTAATTAATACAATCGAATACTTAAATGACAAGAATATCGCTGTTACG GTAGACAAT
TTAGGGGAATTTGTCGGTACAGTTGAAGAAAGTAATCATGCTAAAGAACAAATTTTAACA
ATTATGGACGCGCTTCATCAACATGGCGTAAAGGCACATATGTCTGTTAAATTGAGTCAG
TTAGGTGCAGAATTCGACTTAGAATTAGCTTACCAAAATTTAAGAGAGATT TTACTTAAA
GCAAATACTTACAACAATATGCATATAAATATTGATACTGAAAAATATGCT AGCCTGCAA
CAAATTGTTCAAGTTTTAGATCGCTTAAAAGGCGAATTTAGAAATGTTGGTACTGTAATTC
AAGCATATTTATACGATAGCCACGAATTAGTTGATAAGTACCAAGATTTAC GATTACGTT
TGGTTAAAGGTGCATATAAAGAAAACGAATCAATTGCATTTCAATCTAAGG AAGACGTA
GATGCAAATTACATCAAAATAATTGAACAACGTTTGTTAAACGCACGCAAT TTCACTTCA
ATTGCAACACATGACCATCGCATCATTAATCATGTAAAACAATTTATGAAA GAAAATCAC
ATTGAAAAAGATCGTATGGAATTCCAAATGCTCTATGGTTTTAGATCAGAGTTAGCAGAA
GAAATCGCAAATGAAGGCTATAATTTCACTATTTATGTACCTTATGGCGATGATTGGTTTG
CGTATTTTATGAGAAGATTAGCAGAACGCCCACAAAACCTATCTCTTGCTGTAAAAGAAT
TTGTGAAACCTGCTGGCTTAAAACGTGTTGGCATAATTGCAGCTTTAGGAGCTACAGTTA
TGTTAGGTTTAAGTACAATTAAAAAATTATGCCGTAAATAG 
 

> ribH 
Function: protein coding sequence; 6,7-dimethyl-8-ribityllumazine synthase (core genome, constant) 
Best match: ribH_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1798611:1799075:r]RC (completely identical) 
Position: 042-contig_273_RC: 2283 … 2748; Length: 465 bp 
Sequence: 
CTATGCTTTTATAGATTTTAATAAATTAGCCATTTCAATTGCACTTACTGCTGCTTCAGCA
CCTTTATTGCCAGCTTTCGTACCTGCTCTTTCCACAGCTTGTTCAATACTTTCAGTCGTTAA
AATACCAAATATGACTGGTACATTAGTTTGATCATTCACTTTAGAAACACC TTTCGCGACT
TCATTACAAACATAATCATAATGAGACGTAGCACCGCGAATTACGCATCCTAATGTAATT
ACTGCATCATAATTTCCTGATGAGGCTAATTTTTTAGCTACTAAAGGAATTTCAAACGCAC
CTGGCACAAATGCTACATCAATATTGTCTTCATTAACATCATGTCGAATCAAAGTATCTTT
TGCACCTTCAAGTAATCTTCCAGTGATAAAATCATTAAATCGACTAACTACGATTGCAAC
TTTCAAATCTTTTCCAATTAATTTACCTTCAAAATTCAT 
 

> ribA 
Function: protein coding sequence; bifunct 3,4-dihydroxy-2-butanone-4-phosphate synthase/GTP 
cyclohydrolase II (core genome, variable) 
Best match: ribA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1863251:1864432:r]RC 
Position: 042-contig_273_RC: 2760 … 3942; Length: 1182 bp 
Sequence: 
CTATATTAAATGACCCATTTTTATTTTTTTCGTTTCCATATAATCATGATT ATGTACCGTTT
CTGGTACGATAACTTCAATTCTTTCTGCAATATCAATGCCATATTGTTTTAATCCCTCAAA
TTTACTTGGATTATTACTTAATAAATTGATATGTTCGATGTTAAAATATTT TAAAATCTGT
GCAGCAATATGATAATCTCGTAAATCTTCATCAAAACCTAATGCTAAATTT GCAGTTACT
GTATCATATCCTTGCTCAATTAATTCATATGCGCGTAATTTGTTTAACAATCCTATGCCAC
GACCTTCTTGAGGTAGATAAATAATCATGCCACCATGTTCATTGATATACTTCATAGACG
ATTCAAGTTGAGCACCACAATCACAACGTTGACTATGGAAAATATCGCCTGTAAGGCACG
CAGAATGTAAGCGTACATTTTCATGTTGTCGAATTGCACCTTTTGTCAGTACAACTATCTC
TTCATCTGTGTATGTCGCTTTAAAACCATACATATCAAATGTTCCGAAATCTGTAGGCATT



TTCACTTTTGCCTTAAATTCAATTTCTGGTTCTAATTTTTTACGATATTCAATTAAATCATC
AATCGTAATCATCTTTAATTGATGTTTTTCTTTAAACTTTTGTAAATCTTG TCCTTTCGCCA
TCGTGCCGTCATCATTCATAATCTCACAAATGACACCAGCGGGCTTGGCACCAGTAAGTT
TAGCTAAATCAACAGCCGCTTCTGTGTGTCCATTTCTAGCTAATACGCCTTTATCTTGTGC
TACTAATGGAAATAAATGACCAGGACGATTAAAATCTTTAGCTTCACTACT AGGATCAAT
GAGCTTTTTGGCAGTCAATGTACGTTCATAAGCACTAATTCCTGTTGTTGTATCTACATGA
TCAATACTCACTGTAAATTGCGTACCAAAGATGTCGGAGTTATCATCAACCATTTGTACC
AAATCCAAACGTTGTGCAATATCTTTAGACACTGGTGCGCATATTAATCCCCTTGCTTCTT
TCGCCATAAAATTAATGGTATTATCGTTCATCCATTCAGTGACCGCTACTAAATCACCTTC
ATTTTCACGATTCTCATCATCTACTACAATAATTGTTTCTCCATTTTTTAAAGCCATTAAAG
CACTGTCAATATTATCGAATTGCAT 
 

> ribB 
Function: protein coding sequence; riboflavin synthase subunit alpha (core genome, constant) 
Best match: ribB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1864443:1865075:r]RC 
Position: 042-contig_273_RC: 3952 … 4585; Length: 633 bp 
Sequence: 
CTAAAAACCAAATGCTCTTAATTTATCTACAGATAATTGGTCTTTATCTTT ATTTAAAATA
TTTTCAACATATTTAAACAAAACGTCTGTTTCTAAATGTACTTTATCTCCT AATTTTTTGGA
TGATAAAATCGTTGAACGCCTCGTTTCTGGAATAAGATGAATGTCAAAACTGTTATCATG
CTTATCAAATACCGTTAGACTTACACCATCCACAGTAATAGACCCTTGCTTAACTAACTGA
TTATTAATATGTTGGCTACATTGAATCGTAATAATTTTGGCATTGGCTGTTTCATTTATTTT
TGAAACTGTTCCTAGTTCATCTACATGACCGAGGACAAAATGTCCACCAAACCTACCGTT
ACCACCCATGGCACGCTCTAAATTTACTTCTGATTGTCGCTTAACATCTGCTAAATAGGTT
TTATTTTCAGTGCCTTTAATTACTTGAACAGTAAAAGATGTCTGATTAAAA TCAATCACTG
TTAAACATGCACCATTAACACTGATGGAATCACCAATATGCATATCTGCCGTAATCTTAT
GTGCTTCGATTTCAATCGTCCTGACTGATTGACGAATTTGAACACTTTTAACGACACCTAT
TTCTTCAACGATGCCAGTAAACAT 
 

> ribD 
Function: protein coding sequence; riboflavin specific deaminase (core genome, constant) 
Best match: ribD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1865082:1866125:r]RC 
Position: 042-contig_273_RC: 4591 … 5635; Length: 1044 bp 
Sequence: 
TCACTTCTTTCGTAAAGTTAATTTAACATTTTGATTTAATAACTCGGAATG AACAATTTCA
AATTGGTTCGCATCTGGTATCTCAATCACATCATTTGTTTGATAAAATTGATAATTTCCAG
ATCCGCCAATTAATTTCGGGGCATAATAGAGAATAAATTCATCTATATAAT TAGATTGGA
GAAATTCTGAAGTAGTGGTTGGACCTGCCTCGACTAGCAAAGTTCCAACTCCTCTTTTATA
TAAATTGTGAAGAATTGTTGTTAAATCGCAAGACTTCAAGTAAATAATTTC AATATGTGTT
TGATTGGTTGTTAAATTTGGATTTTCAGTATATATCCAAATTGGTGTTGATTCATCTTGAT
AAATTTGCTGATTAAAATGAATATTCCCAGACTTAGACAATATTACTTTTA TAGGGTTTTT
TCCATCTTGAATACGTGTAGTATATTGTGGATCATCTAATTCAACTGTACGTCTTCCAGTT
AACACTGCGTCGTGTCGATTTCTTAACTTATAGACATCTTGTTTAACCTCTTTGTTAGTAAT
CCATTGACTTTGTCCATTATCATTCGCTTGTTTACCATCTAAACTTGCAGATACTTTCACTG
TAATTTGTGGCAGTTGCTTTGCTTTTGCTTTAAAAAAGGCTTGGTATAATTGTGATGCCCG
TTCATCATCAACGCATTCAACCTCAATACCGTGAGCCCGTAACGTCTCATCACCATGTGTG
TCTAACGAATTGTCTTTTGTTGCGTATACTACTTTTGCTATCTTACAATCAATTATTTTGTT
AACACAGGGTGGTGTTGAACCAAAATGACTACATGGCTCTAACGTAATATAAATCGTCGC
ACCTTCAGCATTTTGTTGTGCCATATCAAGTGCTTGAACTTCCGCATGCTTGTCACCTTTTC
TCAAGTGTGCACCAATACCAACAATCCTACCTTCTTTAACTACAACAGCGCCAACGGGTG
GATTAACACCTGTTTGACCTTGTACCATATTTGCAAGTTGAATCGCATAATCCATAAATTG
ACTCAA 
 

> fmn-L2 
Function: noncoding RNA FMN riboswitch/locus 2 (core genome, constant) 



Best match: fmn-L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1866254:1866385:r]RC (completely 
identical) 
Position: 042-contig_273_RC: 5763 … 5895; Length: 132 bp 
Sequence: 
ATTCTTTCTCCCATCCAGACTTTAACTGTCGGCTCTAGAATCTCACTAGATCAGCCACTAA
TATGAAACATATTAGCAGGTCGCAGGCTTTATTTACTGCCGGTTGGGAATTTCACCCTGCC
CCGAAAGAAT 
 

> Q5HF04 
Function: protein coding sequence; pyridine nucleotide-disulfide oxidoreductase (core genome, 
constant) 
Best match: Q5HF04_CC009_21334_AGTW01000033.1[40471:41973:r]RC 
Position: 042-contig_273_RC: 6115 … 7618; Length: 1503 bp 
Sequence: 
TTATTGATTGTCACTGCGCTGTTGTTGCTCATTCGATTCTAAAGCATCATATAATTGAGAT
ACTGTATGCGCAACTTGTTCTACTATCATTTTCACACCATTTCGTAGTTTATTAACACCGTT
TGTCATTTGACCTATCGCAATCATATTTGTTAATGTTCCAAACCTTGGACTAATAACTTGA
TTGGTTTCCGGTATGATTTGTATGCCTCCCATTGGGTGTGCTTGTACAATTTGTCTATTTTC
AAGATTTTTAATTAATTGATCATCTTGATCCAATTCATTTAAATGACTTTT TGCACCTGTCG
CGTTAATGACAACATTATATATGTCTACTGATTCTTGGTTTTTGTATGAAAAATAATACAA
CTTGCCATCATGTTTCACATCTTCTAAATCTTTTTTCAAAATTAAAGACTTATTTTCGATTA
ATTCAATAATTAGTTCAGCAGTTCTTGGAGGCATTGGATTTGAATTTAATTGAATCATCTT
TGAGTATTTTTGATTAAATTGATGTTGGTCTTCAATACTTAAGCTATTCCATATCCAATTTA
AATTCTCTTTCAAATGTTCAATCATACTTTGGAAAATGCCCATTTCTGTTGGACGCGCTAA
ATCATACTTCAAATCTGCAATATGATTTCCTGTACGTCTATGTACTAATTTTTTAAAATCA
ATGTCATATTCAGCACATTCTTTTAAAAATAAAGAAACTAAAGTATCAAGC GGTGCATTG
CCGAAATGATGTTTTTTAATGTCATTTAATTTGTCTTTAGTTAAGTACTTGAATGTCACGTC
TATCATTGTACCTCTTACACTTGGTAAATGAGCAGAACGACTCGTCATAGTAATTGGTAAT
TTCGGATGATGAGCAGCAACATAACGGACAACATCTAAACTGGCAAGGCCTGTACCAAT
AATCGCAATATCGTCCAGTTCATTTACTTCGTCTAACGTATTATATGTTGGATAAGGCGTA
GCGATATATCCTTTTTTACCCTTTAAGTTATATGGATCATGGTAGGCAAATGTACCACATG
TTAAAAATACATAATCGTACGCTTGCCATGATTGTTCTGAATTTGTAGTACATATGTAATA
AGTTAAATTCGTTTCATCGATATTAGAATTTGTATAAATCTCTTGAACTTT ATTATAATTA
GTTGATATATTTGGATATTTTTTCGTGAACATAGATAAATAAGATTTCATA TAATGTCCGA
ATACAAATCTAGGTAAATATGCAGGTTCATCAAAATTAAAATCAGTTTGTT GTTTATACC
ACTTCCAAAATTCAGTCTCATCATCTAAATTTAAACTCATCTTTTTCGAAGGCATATTAAT
TAGCAGCTCAGAACTATCATTTTGAAATGGTACGCCCTGTCCCATATTTACTTTATCATCG
TATAAATCTATATCTAATTGATTAAACTTCGGGTGCTTAACTAACTCTCTCAATACACTTA
CACCAGCAGTTCCCATGCCTATTATTGCTACACGCAT 
 

> arsR 
Function: protein coding sequence; repressor of arsenic resistance operon 
Best match: arsR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1868631:1868945] 
Position: 042-contig_273_RC: 8140 … 8455; Length: 315 bp 
Sequence: 
ATGACGTATAAAGAACTAGCAACATTTTTAAAAGTTTTATCAGATTCAAGC AGATTAGAA
ATACTAGATTTACTTTCTTGTGGAGAGTTATGCGCTTGTGATTTGTTAGCACATTTTCAATT
CTCTCAACCTACACTTAGCTATCATATGAAAGCATTAGTAAAATCCAACTTAGTTACGAC
ACGAAAAATCGGAAATAAACATTTATACCAGCTCAATCATAATATTTTTGA GTCCGTAAT
TAATAACTTGTCTAAGGTTCATACCTCTAATCAACGATGTATTTGTCATAACCTTAAGACT
GGTGAATGCTAA 
 

> arsB 
Function: protein coding sequence; arsenical pump membrane protein (core genome, variable) 
Best match: arsB_AF422190.1[3069:4361:r]  



Position: 042-contig_273_RC: 8454 … 9747; Length: 1293 bp 
Sequence: 
ATGATGACAACTTTAGCGACACTCATTTTTCTAGTAACTTTATTATTTGTATTATGGCAAC
CTAAAGGCCTAGATATTGGCATTACCGCATTAACTGGTGCCTTTATTGCTGTTATTACTGG
TGTTGTAAGTTTTTCCGATGTTTTAGAAGTAACAGGTATTGTTTGGAATGCTACTTTGACT
TTTGTCTCAGTCATTCTTATTTCATTAATATTAGATAAAGTTGGATTATTCGAATGGTCAG
CTATTCACATGCTTCATGCTTCAAAAGGCAATGGTTTAAAAATGTTCGTTTATATCATATT
ATTGGGTGCCCTTGTTGCTGCATTTTTCGCAAATGATGGCGCAGCGTTAATCTTAACGCCT
ATTGTATTAGCAATGGTTAAAAATATTGGATTTAATAAGCGCGCAATATTA CCATTTATTA
TTGCAAGTGGTTTTATAGCTGACACAACTTCTTTACCTTTAATCGTGAGCAATCTAGTGAA
TATTATATCTGCTGATTATTTTCATGTAGGATTCGTTCGATATTTTAGTAGAATGATTATAC
CTAATTTATTCTCACTTTTAGCAAGTATTATAGTATTGTGGTTATATTTTA GAAAAGCGAT
ACCTAAAACGTTTGATGATAATAATATAAAGCATCCTAAAGATGCCATTAA TGATTTAAA
GCTATTTAAAATTTCATGGATTGTTCTAGTTATATTACTTTTCGGCTATCTAATCAGTGAAT
TTACTAAAATTCCGGTATCAATTTTCACTGGAATCATTGCTTTTATTTTTCTAATGTTGGCT
CGTAAATCAAATGCTGTAAATATTAAGCAAGTCATTAAGGGCGCACCTTGGAATATAGTA
TTATTTTCAATTGGTATGTATATCGTCGTATTCGGCTTAAGAAATGCTGGCATTACTTTAA
TATTGGCTAAAATATTAGAATATATTTCCAATTACGGTCTATTTAGCACTA TTTTGGGAAT
GGGCTTCATTTCAGCGTTTTTATCATCAATAATGAATAATATGCCTACAGTTTTAATAGAT
GCGATTGCTATTGGTCAATCAAATGTCCATGGCATGTTAAAAGAAGGCCTAATTTATGCG
AATGTTATCGGTTCTGATTTAGGTCCAAAAATTACACCGATAGGCTCTTTAGCTACATTAC
TGTGGTTACACGTCTTAACACAAAAAGATGTTAAGATTTCTTGGGGCACATACTTTAAAA
CTGGTATCATCATTACAATTCCAGTACTATTTATAACCCTCATAGGGTTGTATCTAACACT
TATCATATTTTAA 
 

> arsC 
Function: protein coding sequence; arsenate reductase  
Best match: arsC_CC007_TCH959-USA300_AASB02000250.1[22664:23059] 
Position: 042-contig_273_RC: 9764 … 10160; Length: 396 bp 
Sequence: 
ATGACTAAAAAAACAATTTATTTTATATGTACAGGCAACTCATGTCGAAGT CAAATGGCT
GAAGGTTGGGCTAAACAAATCTTAGCAGATGATTGGAATGTATATTCTGCTGGTATCGAA
ACACACGGTGTTAATCCCAAAGCGATAGAAGCTATGAAAGAAGTAGGCATTGATATATC
AAATCATACATCAGATTTAATCGATAATAATATTATTAAAAATTCAAATTT AGTTGTTACA
TTATGTAGTGATGCAGACGTAAATTGCCCTTCTTTACCAACAAATGTTAAGAAAGAACAT
TGGGGATTTGATGATCCTGCAGGCAAGCCTTGGTCAGAATTCCAACGTGTAAGAGATGAA
ATTAAAATCGCAATTGAAAATTTCAAATCACGATGA 
 

> gad 
Function: protein coding sequence; mannosyl-glycoprotein endo-beta-N-acetylglucosaminidase (core 
genome, constant) 
Best match: gad_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1806782:1807636:r]RC 
Position: 043-contig_278: 64 … 919; Length: 855 bp 
Sequence: 
TTACTTATTCAAATGTTTACTGTCATCTTTATACACAAAGTATTTGAAGTA TTTTCCTTCAG
TCTTCATGTTCTTATAAAAGTCAGCGATAATTGTTGCATTACTTTCTGCCCACTTAATATCT
GTAGCATATTGATGTTCTCCTGGATTTTTTGGATTCCATCTCATACTATACAATGTATTTTG
ATCTGTGCTTGATAAGAAGTGCTTATGAATGAAATCAGCACCGCCTGAAATAGCTTTTTC
AGGTGTATCCCAACCATGCTTTTTAGCATATTCTGCACCTGTTTTAATTGGGTCTTTATCA
AGGGCTCCTACTCCATAGAAATTGTAGTATTTTTTGCCATCAATTTCGACTCCATTAGCTA
ATTCACTTTTAACTGCGCCAGTTTCTAATAATGCATGTGAAATTAAATAAA CTTCGTTAAC
GTGCTTATCTTTAGCAGCTTTTAAGAAATCATCCGTATGTTTCAATAACGTTGGTCTATCT
ACTAACATACGTTTAATTCTATTTTTATCAATCCCTTGATACTTTGATAAA TCTAAAAATT
GATATTTTTGCTTTTCATTATCGATAAAAGTACCGCTATCCATTGCACTTTTAATTTCAGTT
GCAGATGCATCTCTCCATGCATCATTCTTTTTATTTGATACCTGTTGACTCGTATAATTATT



TATTTGTTTCTTTGCTGCATCGTTTAATGTAACATTTAACTTTTCAATCTTAATGTCGGATT
TAACATGTTTGAAAAATATCTGATCGGATATCATTGAGAAAAATAAAAATG AGACAACA
GCAAATATGACAACAAGTCCTATTATTCCAAAAATAGAACCTTTCTTGTGT TTATTCAT 
 

> sigS 
Function: protein coding sequence; RNA polymerase sigma factor S (core genome, variable) 
Best match: sigS_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1911863:1912333] 
Position: 043-contig_278: 1617 … 2088; Length: 471 bp 
Sequence: 
TTGAAATTTAATGACGTATACAACAAACACCACAAAATCATACACCATCTT TTAAAAAAA
TATAATATTAGCTATAATTATGATGAGTATTATCAACTACTCTTGATAAAA ATGTGGCAAT
TGAGTCAGATATATAAACCCTCAAGCAAGCAATCTTTATCCTCTTTTTTATTCACTCGATT
ACATTATTACCTTATCGATTTATTCAGACAACAAAATCAATTAAAAGATGT CATTTTATGT
GAGAATAATTCACCAACATTAACTGAACAACCAACATACTTTAATGAACAT GACCTTCGA
TTACAAGATATCTTCAAGCTTTTAAATCATAGAGAAAGACTATGGCTCAAA CTATACCTT
GAAGGATACAAGCAATTTGAAATTGCTGAAATCATGTCATTATCGCTTTCAACGATTAAA
TTAATTAAGATGTCCGTTAAGCGTAAATGCCAACATAATTTTAATTAG 
 

> tal 
Function: protein coding sequence; transaldolase (core genome, constant) 
Best match: tal_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1874704:1875417:r]RC (completely identical) 
Position: 043-contig_278: 4443 … 5157; Length: 714 bp 
Sequence: 
TTATAGAATAGAAAGACCTGAAGATTGAATATCTTTCGCAAAGCCTTTAAC TGTATCTAC
TGATAATTCGTTAATATCGCGACCTAAGTTTGTATTCACTTTTTTCACAACATCTGCAGGG
CATGTAATAATATCTGCACCAATTTCATCAGCTTGAATCACATTGAATAAT TCGCGGCAA
CTTGCCCATAATAATTTAACGCCGTCTTTACTATGCGTAACTTTTACAGCCTCTTTCATTAA
TGGTAATGGATCTACGCCTGTATCTGCAATACGTCCTGCAAATACTGAAACATATGTTGG
CACACCTTCAGTTACTGCTTCAGTTATTTCTTTAACTTGTTCAATTGTGTAAACAGCCGTA
ACGTTTAATCTCACATTGTCAGCTGAAAGCTTTTTAATTAAAGGAATCGTTGATTCACCTT
TTGTATTTACAATAGGAATTTTAACAAATACATTTTCGCCATATTGTTTTA GAATTGCTGC
TTCTTTTTCCATAGTTTCTAAATCGTCTGCAAATACTTCAAATGAAATTGAAGCATCTGGA
ATTTCTTTCACAGCTTCTTCAGCAAAAGCTTTGTAATCTGTTACGCCCGCTTTCGCCATTA
AACTAGGATTTGTTGTAAAACCATCCACTTGTTTGTTTTTATAAGCTGCTTTCATTTCTTCA
ATATCTGCACCGTCCGCAAATACTTCTACATTTAGTTTAGCCAT 
 

> crcB1 
Function: protein coding sequence; protein CrcB homolog 1 (core genome, constant) 
Best match: crcB1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1916143:1916586] 
Position: 043-contig_278: 5896 … 6340; Length: 444 bp 
Sequence: 
ATGCATCGACAATTTTTGTCGTCGTGTTGCCAAAACCTCTTTTTTAAATTCAAACTACTTCT
TTTCGAGGTGAACCAAATGCAATATGTATATATTTTTATCGGTGGTGCTTTAGGCGCTTTA
TTACGTTACCTCATTTCTTTTCTGAATACTGACGGAGGTTTTCCAATCGGAACACTGATAG
CCAATTTGACTGGTGCCTTTGTAATGGGATTGCTAACAGCCTTAACAATTGCATTTTTTTC
AAACCATCCGACCCTAAAAAAAGCTATTACGACTGGTTTTCTTGGTGCTTTAACGACTTTT
TCAACATTTCAATTAGAATTAATACATATGTTTGATCATCAACAATTTATA ACTTTACTAC
TATATACTGTAACAAGTTATGTCTTTGGTATTTTGTTATGTTACGTCGGTATAAAACTAGG
TGGTGGTTTATCATGA 
 

> crcB2 
Function: protein coding sequence; protein CrcB homolog 2 (core genome, variable) 
Best match: crcB2_CC001-ST772_118_AJGE01000029.1[22014:22367:r] (completely identical) 
Position: 043-contig_278: 6336 … 6690; Length: 354 bp 
Sequence: 



ATGATATCAATCATTTTAGTCATGATTGGCGGCGGTTTCGGCGCAATTGCTAGAAGTGCC
ATTACTGATTATTTTAATCATAAATTTACTTCAAAGTTACCTATCGCAACA TTGATAGTAA
ATCTAGTTGGTAGTTTTTTAATTGGATTAACTATAGGCTTATCAATTTCAATCTCATGGTTC
CCTGCGTTCTTTGTTACCGGTTTTTTAGGTGGCTTAACAACTTTCTCAACGTTAGCTAAAG
AACTTACACTAATGATGACGCCAAAATTTAATATTAACCTTTTTCTCAATT ATTCACTTTT
ACAATTCATCATTGGATTTATAGCTTGTTATATTGGCTATCATATTTAA 
 

> tx_universal2 
Function: rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC007_TCH959-USA300_AASB02000023.1[4549:4580:r]RC 
(completely identical) 
Position: 044-contig_322_RC: 0 … 32; Length: 32 bp 
Sequence: 
AAAAAGCTTGTTACAAGCGCATTTTCGTTCAG 
 

> metK 
Function: protein coding sequence; S-adenosylmethionine synthetase (core genome, constant) 
Best match: metK_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1879411:1880604:r]RC 
Position: 044-contig_322_RC: 2210 … 3404; Length: 1194 bp 
Sequence: 
TTATTTTACTGCGTCTTTTAATTCTTCCACTTTGTCTAATTTTTCCCATGGGAATAAGACAT
CTGTACGTCCAAAATGACCATAAGCAGCAGTTTGTTTGTAAATTGGTTGTTTCAAATCAA
GCATTTTAATAATACCAGCAGGTCTTAGGTCAAAGTGTTTTCTAACTGCTTCAACAAGTTG
CCCTTCAGAAACTTTACCTGTTCCAAATGTATCAATTGCAATTGACACTGGTTCTGCAACA
CCAATCGCATATGCCAATTGTACTTCACATTGATCTGCTAAACCTGCTGCAACAATATTTT
TAGCCACATAACGTGCAGCGTATGCAGCTGAACGGTCTACTTTTGTAGGATCCTTACCAC
TGAAGCATCCGCCACCATGACGTGCATAGCCACCGTACGTATCAACAATGATTTTACGTC
CTGTTAATCCTGCATCACCTTGAGGTCCACCGATTACAAAGCGTCCTGTAGGATTGATGTA
GAATTTAGTTTGTTCATTAATCAAGTTTTCTGGAACAGTTGGATAAATGACATGTGCTTTA
ATGTCTTCTTGAATTTGTTCAAGTGTCACATCCTCAGCATGTTGTGTTGATACGACAATCG
TATCAATACGTACTGGGTTATCATTTTCATCATATTCAACAGTGACCTGAACTTTACCGTC
TGGTCGTAAATAATTTAACGTACCATCTTTACGCACATCTGATAAACGTTTTGCCAATTGA
TGTGATAAATAAATTGCTAGAGGCATATACGTCTCTGTTTCATTCGTTGCGTAACCAAACA
TTAAACCTTGGTCACCTGCACCTGTTGCTTCAATTTCTTCTTCGCTATCTTTATCACGATAC
TCTAATGCATTATCCACGCCTTGTGCAATGTCAGGTGATTGTTCATCAATCGCAGTTAAAA
TTGCCATTGTTTCATAATCATAACCATATTTTGCTCTTGTGTATCCAATTTCTTTAATTGTT
TCTCTAACAACTTTCGGAATATCAACATATGTTGTTGTAGAAATTTCGCCGGCGATCAATG
CCATACCTGTTGTAACAGTTGTTTCACAAGCTACACGTGCATTTGGGTCGTCTTTTAAAAT
AGCATCTAATATTGCATCTGACACTTGGTCAGCGATTTTATCTGGGTGTCCTTCTGTAACA
GACTCTGAAGTAAATAATCGTTTGTTATTTAACAT 
 

> sam-L3 
Function: noncoding RNA SAM riboswitch locus 3 (core genome, constant) 
Best match: sam-L3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1880710:1880821:r]RC (completely 
identical) 
Position: 044-contig_322_RC: 3509 … 3621; Length: 112 bp 
Sequence: 
CTCTTATCGTTCAGACCTATTTGTCTGCAAACGGTTTGGCACCTTTCTTTTATAAAAAAAG
AGGTTGCTGGGTTTCATTGGGTCCATGTCCCTCCACCACTCAGGATAAGAG 
 

> pckA 
Function: protein coding sequence; phosphoenolpyruvate carboxykinase ATP (core genome, constant) 
Best match: pckA_CC001_MW2-USA400_BA000033.21880976:1882568 
Position: 044-contig_322_RC: 3775 … 5368; Length: 1593 bp 
Sequence: 



ATGTCAGTAGACACATACAATGAAACAACTAAAATTGACAAATTACTGAAA AAACCAAC
GTCACATTTTCAACTTTCGACGACACAACTTTATAATAAAATCTTAGACAA TAACGAAGG
GGTATTAACAGAACTTGGTGCTGTTAATGCAAGTACTGGAAAATATACTGGTCGTTCGCC
TAAAGACAAATTTTTTGTCTCTGAACCTTCATATAGAGATAACATTGATTG GGGAGAAAT
TAATCAACCTATCGATGAAGAAACTTTCTTGAAGTTATACCATAAAGTACT AGACTATTT
AGATAAAAAAGATGAACTATACGTATTTAAAGGCTACGCTGGTAGCGATAA AGATACAA
TGTTAAAACTTACAGTCATCAATGAATTAGCATGGCATAATTTATTTGCTA AAAATATGTT
TATTAGACCTGAATCAAAAGAAGAAGCTACAAAGATTAAACCTAACTTCAC TATCGTTTC
TGCACCACATTTTAAAGCAGATCCAGAAGTTGATGGTACTAAATCTGAAACCTTTGTCAT
TATTTCATTTAAACACAAAGTCATTTTAATCGGCGGTACTGAATACGCTGGTGAAATGAA
AAAAGGTATCTTCTCTGTAATGAATTATCTCTTACCGATGCAAGATATTATGAGCATGCAT
TGCTCAGCAAACGTTGGTGAAAAAGGCGATGTTGCATTATTCTTTGGTCTATCTGGCACTG
GTAAAACAACCTTATCGGCTGACCCACACCGTAAACTAATCGGTGATGATGAACACGGAT
GGAATAAAAACGGGGTCTTTAATATCGAAGGTGGCTGCTATGCAAAAGCAATTAATCTTT
CCAAAGAAAAAGAACCACAGATTTTTGACGCAATCAAATATGGTGCAATTT TAGAGAAC
ACTGTAGTTGCAGAAGATGGTTCAGTGGACTTTGAAGACAATCGTTATACAGAAAACACG
CGTGCCGCTTATCCAATTAATCACATTGACAATATTGTAGTACCATCAAAAGCAGCACAT
CCAAATACAATTATTTTCTTAACTGCGGATGCATTTGGTGTTATTCCACCGATTTCAAAGT
TAAATAAAGACCAAGCAATGTATCATTTCTTGAGTGGTTTCACTTCTAAAT TAGCTGGTAC
AGAGCGTGGTGTGACAGAACCTGAACCATCATTCTCAACATGTTTCGGTGCACCGTTCTT
CCCGTTACACCCTACTGTTTACGCTGATTTATTAGGTGAACTTATCGATTTACATGATGTT
GATGTTTATCTTGTTAATACTGGATGGACTGGCGGAAAATATGGTGTAGGACGTAGAATC
AGCTTACATTACACACGTCAAATGGTAAACCAAGCGATTTCTGGCAAATTGAAAAATGCA
GAATATACAAAAGATAGTACGTTTGGTTTAAGCATTCCTGTAGAAATTGAA GATGTACCG
AAAACAATTTTAAATCCAATTAATGCTTGGAGCGACAAAGAGAAATATAAA GCACAAGC
AGAAGATTTAATTCAACGTTTTGAAAAGAACTTCGAAAAATTTGGTGAAAA AGTTGAACA
TATTGCTGAAAAAGGTAGCTTCAACAAATAA 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807] (completely identical) 
Position: 044-contig_322_RC: 4085 … 4094; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATGAACTAT 
 

> menC 
Function: protein coding sequence; O-succinylbenzoic acid synthetase (core genome, constant) 
Best match: menC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1884490:1885491:r]RC 
Position: 044-contig_322_RC: 7164 … 8166; Length: 1002 bp 
Sequence: 
TTAATATGGTTGTAATTGAGTTATATCCACTAAAGGGGGGCGAAATTCGAGTCGCCCCTC
TTTTAATATGCCTGAATGCGCCACCACATCTTGTTCAAAATAATAACCTGCTGGTGTAACA
TCTCCTGGATAATCACCTTTACGAGCAAGCATCGCTGTAAAATAGCGGCTTAAACCATAT
TCGTACATGCCGCCAATAACCACTTTTGCACCATGACTTTTCAAAGTATCAATTGCCGTTT
GCACTTTATCAATGCCACCTAGACGAAATGGTTTTAATACAACAACTTTCACATTGTATAA
TTCTATCAAATTAATTATGTCCGACAATGATGTCGCCTTTTCATCTAGAGCAATCGGAGGT
ATTGTTCCATCCACTACTTCATCAAGCATGGAGATATCTTTAAATGGCTCTTCGATATAAA
GAACCTGTTCACGCGCTAATAACTGTAACTGTGTGAAATCTTGACGATTCAAGGACTCAT
TTGCATCTATAACCAATTGAAAGTGAAAGTCTAATTCTCGTAACACTCTAA TTTGATCCAT
GATTTGAGGTGTCCATTTTAATTTAATTCTAGTCGGCTTTGTTGCTTTCAATGACTCTAGTT
GTTTATTTGATAAGCCGCTCGCTGTCGCTCCATATGCTACTGAAAATGAAGGCAGTACAT
GAAACATTTGATACAATGCCATGACAATAGTTGCCCTTGCAGAAGGCGTATTTTCCAATG
AATCTACTAATTTTAGTGCTGCTTCATACGTTTCAAATGATTTATTTCTATTATCTTCGAAC
CATTGCTCAATTACATGTTTCACTGAAGCAATTGTTTCATGATCATACCAATCTGTTTGAA
AAGCGTTACACTCCCCGAAATATGCATTTCCCTTATCATCAATCAATTCGATAAACAAAC



AATCACGATGCATTAATGTGACTTTCGGTGTTACAATTTGTGCCTTAAATGGCTCACTATA
TTTATAAAAATGCAAAGCTGTCAACTTCAT 
 

> menE 
Function: protein coding sequence; O-succinylbenzoic acid CoA ligase (core genome, constant) 
Best match: menE_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1927096:1928574:r]RC 
Position: 044-contig_322_RC: 8170 … 9649; Length: 1479 bp 
Sequence: 
TCATCCTCTATACAACTTATTTCTCTGTAATTTACCCGTTGATGTATAAGGTAAAGTATCA
ACCTTTTCAAAGTGTTTCGGTACTTTATATTTCGCTAAATGTTTTGATAAATATGCAATCA
ATTGTGCCTTTGAAATGTCACTTTCACTGACAAAATATAATTTAGGCACTTGGCCCCAAGT
ATCATCAGGATGCCCTACACATACTGCGTCACTGATACCTGGAAATTGCTTCGCTACCGTT
TCAATTTGATATGGATAAATATTTTCACCGCCACTAATAATTAAATCTTTA CGTCGGTCAT
AAATCATGACATAACCTTCATAATCTATTTCAGCAATGTCACCCGTATTAA AATAACCATT
TTCAAACGTATCCGTTAAATCTGTTGGATACAAATATCCATTCATCACATTGGCGCCTTTA
ATCATTAATTCTCCATGACCTTCTTTATTAGGATTTTTAACTTTTACATCAACATTGGCACT
TGGCATACCAACAGTGTCAGGACGTGCATGCAACATTTCCGGTGTTGCTGTTAAAAATTG
CGAACATGTCTCAGTCATACCAAATGAATTATAAATTGGCAGGTTATATTGTAATGCCGA
CTCTATCATAGTGGCAGATAATTTAGCACCGCCGAGTAATATTTTTTGTAAATTATAAGGT
TCATGTAAACCTTGTTGCATAAGCCAATTTAAAGTTTGTGGCACAAGCGAAATGTGCGTG
ATTCGTTCATTTTTAATCATCGTTAAAATTTGTTCGGCATTGAATTTATCAACAATGCGCA
CAGTAAAACCTTCAATAACAGCTCTTAAAAGTACACTGAGACCCGAAATAT GATAAATCG
GCAAGACAGATAGCCAATTAGTGTCACGATCAAATCCCAAGCTCTCTTTACATCCGATTG
CACTGGCATAATGATTACGAAACGTTTGTGGCACCGCTTTTTGAGGGCCCGTTGTCCCTGA
TGTAAACATAATTGATGCAATGTCATCTAAATTAAATGATGTATTTAATAT GTTGGACGG
CGACTCTTTCGGCACCACAGTTTCATTCGATGTATCATATTGGATACCCATTGTGTTGTCC
AACAAACCGTTCGTTGTAATATCCCTTCCAGCGAATTCAATATCATCCAGCGATACAATTT
GAAACCCTCGCAATTCCAGTGGCAAGGTACAAAAAATCAATTGTACATCGATTGACCTCA
TCTGATTCGTCATCTCATTAGGTGTCAACCTTGTATTAATCATCGCAATTTCAATATTTGCC
AACCAACATGCATGTATTAAAATGATCGATTGAATCGAATTATCTATGTAT AGCCCGACA
CGAGATTGTTGATAAGCCTTGAATCTTTTAGCCAATAGACTCGCTTCACAGTATAAATTTT
GATAAGTATAAGATTCTTGACCGTCTGTTATCGCAATATGATGTCCATTTTGTTGTGCTTG
TTTATATAACCAAAAGTCCAT 
 

> Q5HEY1 
Function: protein coding sequence; lipoprotein (core genome, variable) 
Best match: Q5HEY1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1928733:1929215:r]RC 
Position: 044-contig_322_RC: 9807 … 10290; Length: 483 bp 
Sequence: 
TCAGTTATTTTTATTTAATTTTAGTGTCATTCTGTCATTTTGATGTGGTGATTTACCCATTG
TTGCCACATCATCTGCAATGTCAATTGGTATACGATTCATGTCTTGTAATGCACTTAAATG
GAATACTTCATCATCTAAATTTTCAATGAGATATACATAATATGTTACCTT GTCCTTTTTAT
ATTTTAACGTTTTCCAAAAGTCCGGCTTGCAATTCAATACATTATCCGGAATATATTCAAT
AAATAAGTAACGTTTGCTGCCTACTTTGTCTACGAAATATTTTACAGTGCCTTTTTCTATA
CCTCTTATATGTGCATAGTCTGCTGAAAAGTAAATACTACCTATTGTTTCATTATGTTGTT
GTATTTCAAATCGTTGGCCTACTATTTTATTATTTGTGCCACAACTACTTAAAAAAATCAG
TAGATATAGCATTAAACATATTTTCATCCCCTTGAATTTTAAAAACTTTTT CAA 
 

> Q5HEX8 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HEX8_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[1799182:1799806] 
Position: 044-contig_322_RC: 12366 … 12991; Length: 625 bp 
Sequence: 
ATGAAATTCAAAGCTATCGTTGCAATCACATTATCATTTTCACTATTAACT GCCTGCGGTG
CTAATCAACATAAAGAAAATAATAGTAAATCAAATGACACTACTAAAAAGA CGCAAGAA



ACTGACAACACTACACAGTCAAATACAGAAAAGCAAATGACACCACAAGAA GCCGAAGA
TATCGTTCGAAACGATTACAAAGCAAGAGGTGCTAACGAAAATCAAACATT AAATTATA
AAACAAATCTTGAACGGAGTAATGAACATGAATATTATGTTGAACATCTAG TCCGCGATG
CAGTTGGCACACCTTTAAAACGTTGCGCTATTGTTAATCGACACAATGGTACGATTATTA
ATATTTTTGATGATATGTCAGAAAAAGATAAAGAAGAATTTGAAGCATTTA AAAAGAGA
AGCCCTAAATACAACCCAGGTATGAGTGATCATGATAAAACAGATGGTGAGTCAGAAGA
CATTCAACATCATGACAATGATAATAACAAAGCCATTCAAAATGATACACC AGATCAAA
AAGCCGTTGATAAAAACGATAAAAATGCTGTTAATAAAGAAGAAAAACACG ATAACCGT
GTAAATAAATCAGCAGAAACTAAAGTTAAAT 
 

> DUF955-L1 
Function: protein coding sequence; putative bacteriophagal protein (genomic island) 
Best match: DUF955-L1_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1830347:1830916:r]RC 
Position: 044-contig_322_RC: 14673 … 15231; Length: 558 bp 
Sequence: 
TCAAATATGTATTCCTAAATTATACAGCCTTAATCCAGCAGCTACTTTCGAAACTTCCAAC
TTAATTGATATAAGATTTAATAGTTTGTTTCGTTCTTTTTCAGATAAACCA GAATTTAAAT
TGATATTATTGACTTCATAAAAATTATAGACTAATGCCTCTATTTGCTTTT TAGGCATAAG
TAAGTCGACTGAAAACTGATTTACGTCGCTTTCATAAATCATTTCATGTAAATTCTTTAGA
CTATTATCGTTGTTATCTTTATATTTGTATAAATAACGACCGAGTTCACGAGCTATTGCAA
ATCTTGTATTATTAATCGAGTGATTATTATTGATATAAATCGTTCTTCCACTTAAATAACC
CGAAAAATTACCCTCTATTTTAATATATTTAACTTTTAAATTAAGTTGAAA TAATAGCTTG
TCTATGTCAATAGCAAAATGTTCAGAAGTAATAAAAAGTTGATCCATTTTG TCCTTTATAA
ATGGCTGAAATAATCGAACTATTTTTGGTTCTAAAATATCTTCATAATGAA CTTTCTCAAT
AACTTTCAA 
 

> DUF1433 
Function: protein coding sequence; DUF1433 family protein (genomic island) 
Best match: DUF1433-var1_CC007_TCH959-USA300_AASB02000250.1[47620:48063:r]RC 
Position: 044-contig_322_RC: 15831 … 15861; Length: 30 bp 
Sequence: 
AACTACCACAAATACATATCTCTTTTTCAT 
 

> sprA-L1 
Function: noncoding RNA small pathogenicity island RNA A/Locus 1 
Best match: sprA-L1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1893970:1894188] (completely identical) 
Position: 044-contig_322_RC: 16261 … 16480; Length: 219 bp 
Sequence: 
AGTCGCCTATCTCTCAGGCGTCAATTTAGACGCAGAGAGGAGGTGTATAAGGTGATGCTT
ATTTTCGTTCACATCATAGCACCAGTCATCAGTGGCTGTGCCATTGCGTTTTTTTCTTATTG
GCTAAGTAGACGCAATACAAAATAGGTGACATATAGCCGCACCAATAAAAA TCCCCTCA
CTACCGCAAATAGTGAGGGGATTGGTGTATAAGTAAAT 
 

> ldr_fst-L1 
Function:  hemolytic peptide  
Best match: ldr_fst-L1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1894021:1894116] (completely 
identical) 
Position: 044-contig_322_RC: 16312 … 16408; Length: 96 bp 
Sequence: 
GTGATGCTTATTTTCGTTCACATCATAGCACCAGTCATCAGTGGCTGTGCCATTGCGTTTT
TTTCTTATTGGCTAAGTAGACGCAATACAAAATAG 
 

> fstAT 
Function:  Fst antitoxin sRNA, locus 1 



Best match: fstAT_L1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1934451:1934510:r]RC (completely 
identical) 
Position: 044-contig_322_RC: 16435 … 16495; Length: 60 bp 
Sequence: 
CCCCTCACTACCGCAAATAGTGAGGGGATTGGTGTATAAGTAAATACTTATTTTCGTTAT 
 

> tx_sprA 
Function:  rho-independent terminator of sprA 
Best match: tx_sprA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1934606:1934666] 
Position: 044-contig_322_RC: 16590 … 16620; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATGAGTTCAATATCGGAAGTTAGGCAACTA 
 

> hsdS-L1 
Function: protein coding sequence; type I restriction-modification system site-specificity determinate-
locus unknown 
Best match: hsdS-CC25_ref_DQ309452.1[1:1224]RC  
Position: 044-contig_322_RC: 20862 … 20892; Length: 30 bp 
Sequence: 
TGGCAAATTTTTCTTTTGTGTATTACTCAT 
 

> hsdM-Lx 
Function: protein coding sequence; type I restriction-modification system DNA methylase unknown 
locus (genomic island) 
Best match: hsdM_CC009_21334_AGTW01000033.1[72697:74253:r]RC 
Position: 044-contig_322_RC: 20884 … 21034; Length: 150 bp 
Sequence: 
TTACTCATCTTTCAACACCCCAAGTTCTTTCAGGTATGCATTGATTTCTTGTTCAACTTGTG
CGATTTCTTTGTCGATATTTTTCAAATCTTGTTGGACTTGATCTAAATCAATTGGCGCTTCT
TCTTCGAATGTATCGACATACCTCGG 
 

> ear2 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: ear2-118_ref_CC001-ST772_118_AJGE01000001.1[12657:13238:r] (completely 
identical) 
Position: 045-contig_58: 319 … 901; Length: 582 bp 
Sequence: 
ATGAATACAAAATTTTTAGGTAAAACATTAGTAGCAAGTGCTTTAGTATTA ACAACATTG
GGAACAGGATTACATTCTTCATATTTAGGATTAGATACAAACAAAGTTGTT AAAACAGCA
AAAGCAGAAGAAAATATGACAGATGGTCAGTTGTGGAAAAAAGTTAAAGAT TCATTAAT
TGATTCAGATATTATTAGTGGTAACCGAGATGAAGAAATAAAAGTAACTTA TTCACTTAA
AGATGGTAATTCGCCTAGTGTGACTGCACCTGGAAATGATAGCGGCGATAATTTTAATCA
AAAAATTGATTTTGGTAGTTTAAAACAAGTTGATATAAGTAAACAAAATAT TGGTGAAGA
AGATTTTAACAAAAGATTAGATGCGAATAAAACTTGGAACACTTTTACTCA AAAATTAAA
GGATGCTGGTTTATTGAAAAATGGTCAAAAAGTAACCATTCAAACTACTAA TCCAACAAC
ATCTTCGACAAACAGTATTACCGGCACAGTAGGTGAAACATTGAATGATAAAAATGCTGA
TCCATTAGAAAAACGCTTAATCAACAAAATCACAATTGAATAA 
 

> sprB 
Function: noncoding RNA small pathogenicity island RNA B (genomic island) 
Best match: sprB_CC010_D139_ACSR01000053.1[6042:6510:r]RC  
Position: 045-contig_58: 905 … 935; Length: 30 bp 
Sequence: 
TAAACTCAAATTTCCTTAATTCATAAAACC 
 



> A5ITY2 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: A5ITY2_CC005_N315_BA000018.3[1867608:1868081]  
Position: 045-contig_58: 1746 … 2220; Length: 474 bp 
Sequence: 
ATGCATTTGAAACTGAACGATGAAGATTTAAATTATTTAGTAAATATAAGT AAAGAAATA
CTTGAACAATACAATATTAAATTAGACGAAACTTGTAAGGGAGATATTAAC ATAACATCA
TGTAATTCTGAATACTTTTTCACTTTAAGCTATTTTTTAAAGCCTGGAAAA GCAACTATAA
ATTTCAGAGAATGCCGTTACAACTATAGCTTGTTACGTTTAAATCTTAATGACGGTTTTCA
TAAAAACTCTAATAATGAGAAAATAAGGGGAAATAGAATTAATATATTTTC TGAAAATG
AATTTATACAAAAAGCTGATGGCGCAACCCATATGAAAGCATATCCTTTACCTTATAATA
TATTTGACGATAGCTCTGATTTTGTAAAACAATTATTTACTTTGCTTGAATATACAAAAAC
TAATCATAATGATAATATTAAAATTGAAACTAATCTATTCATGAGTTGGTG A 
 

> A5ITY3 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: A5ITY3_CC005_N315_BA000018.3[1868086:1868877]  
Position: 045-contig_58: 2224 … 3016; Length: 792 bp 
Sequence: 
ATGCATGACAACACAATTAAATCTATTAGCAAAGACTATTTTGATTACTTA CAAACAGAA
TCAAAGTTTATCCCATTAGAAAATGAAACTATAGAATTTTATTCACCTATC GTCGATTATT
TTGGTGATTCTATTTCTGTAAATATATCTTTTTCAGGGGATCGATATAAACTAACTGATCA
TGGTGAAACTTTGTGGAACATGGAACAATTTGGTTTAGATCTAACTAATCATAAAAAACA
AAAAAAGTATCAACTTCTCAATAATATTATACAAAATTACGGTCTAGTCAT TGAAAATAA
GCACATAAACTTTTATACAAATAGAATAGACTTATCTCAAGCCATTCATGA TTATGTTTTG
GCTATTTCCGAGATTAGTTATTTGGGAATATTAAAGAAAGAAAATATTAAG TCATTATTT
AAAGACGAAGTGATGCAATATTTTCTATCAAACAGAAAGATTTATCCTAAT ATATTTCCC
GAATTTAAGGTAGAGGGGAAATCTAAGTTAATTCATAGTTTCGAAGCAGTATTTCCAGGA
GAAGCTACAGAGTATGTTAAAACAATTAAACGAATCGATAAAAACAATGCA AAAAATGT
CCTTTTCGATTGGAATGATGTTGAAGTACATAGAAATAAAAATTTTGATTC TAATGCTAG
ACTTAATATCATTACAGAACAACAAGGCGATATTAACGAAGCAGTATCAAC AATGTTGTC
TCAATATAATGTAGAGGTATTTTCATTTGAAAACAAAAAACAACTTGAAGA AAAGTTTAG
TAACGTATAA 
 

> sprC1 
Function: noncoding RNA small pathogenicity island RNA C (genomic island) 
Best match: sprC1_CC001-ST772_118_AJGE01000001.1[9842:10244]RC (completely identical) 
Position: 045-contig_58: 3313 … 3716; Length: 403 bp 
Sequence: 
AAAAAATTAAATGCTATGATTTAGCCGAATTAAAAACATATATACTTATTT ACTATGAAC
TAAAAGTTTATCCTAAAAATAAAAAACCATGATTTCGAAGTCTTCATAAAC TGAAGCTTC
TACTCTCATGGCAATTTATACTATGATATTCAATTATAATGCCTAGTCTCATAGTAAACGG
CTACTACATTCGCATGTACTTCGTTTTACTGTCCACGCATGTTCGTTGACTTATTTATATTA
TAATATAAATATTTTGTTTTTCAATACTTAATTTTAAAAATCCCCTATGAA AATGTTGATG
AGCTGCATCTTTAAATCTTATTATACATTGTATGAAATTATATTGCGAGGTACTAAATTGA
TAATATACACTTTTGGTTGTGTATGCATCTCACCTATC 
 

> Q2FXA9 
Function: protein coding sequence; putative bacteriophagal protein (mobile element) 
Best match: Q2FXA9_CC001_MW2-USA400_BA000033.21921296:1921751 
Position: 045-contig_58: 3786 … 4242; Length: 456 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAACTCGATTTAAATAGTCTTGACGACGAGCACGTAAAATTATTAATAAATGAA
TTAAAATATCCAGAAACTCATATCGATGTAAATGAATTAAAAACAATAGTT GCTAGTCGA
ATAAATGAAAGGCAAGAAATAATAAGTTTTAAGTTAGGAATAAAGTACTTA TTAACAAT



AAAAAGAGGGAACATAGAAAAAGATAGGTTTTCAATTTCAATCATTTTTAA AGATACCTA
TCACACCCTAGTTAGAATAGATATTAACGGTGGTACTCACGATAATCCAGATGGAACATT
CGCTCCGAAAAGTCATATTCACATATATAATGATAAGTATGATAAAAAGGA TAGGTTTGC
TTATGAAATTAACTTGAAAGATTTCCCCGACATCTATAACTTGTATAATGT GTATATGTCG
TTTTTAGAGTATAATAATATAAAAGACCTTGAATAA 
 

> Q2FXA8 
Function: protein coding sequence; putative protein (mobile element) 
Best match: Q2FXA8_CC001-ST772_118_AJGE01000001.1[8515:9303:r] (completely identical) 
Position: 045-contig_58: 4254 … 5043; Length: 789 bp 
Sequence: 
ATGACTACATTTGATGCTAAAAAATTAAAAAAAGAATATCTTGATTGGTAT AATCAGACC
TTAGAGTTTTCTAATTTATCAAACAATGTAGTAAGAATAGATACTCCTTTT AAAGATAATT
CTTTAGATAATTTAATAATTTACGCTTTATACGATCAGTCCAGAGACATGA TTACACTGAC
AGATGACGGCTATACTATATTTGATTTAGAAAATAATGGTATTTTTTTAAA TAAATCAAA
AAAACATAAAAAGATTTTTGAAGAGCACCTTTCAGCTTACGGTATTAAATA TAACGATAA
AACTCACGAAATTTTTGTTCAAACTAACTTTAAAAATTTTAATAAATCGAA ACATAATTTA
TTACAGTGCCTTATATTTGTTAATGATATGTACTTACTTTCTAATCCTAAGTCACAGAACA
TATTTACAGAAGATGTTGCAAACAAATTGGATGAACATAACATTTATTACG GAAGAGATT
TACCTATTATAGGAAGCAGTGGTGTTGTTCATAATTTCGACTTTTTTATTAGCGCTAAGAA
AAATCAAAAAGAAAAATTTATCAATGCTATTTCTAACCCTAATAATTCTAT GATTATTAA
GTCGAAAATAACGGATGCTATGCAAGCAAAAAAAATAAAAAGACACAGGCA AAATGAG
TTTATTTTTATTTTAAATGACTCAAAAAAAGAAATAAATGAACATAATAAA AACCTTCTTC
ATGAAAACTATATTAGTACTATAGATTATAGCGAATTAGACGAAAAGATAG GTTTATTGA
TTTAA 
 

> Q99T51 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q99T51_CC005_N315_BA000018.3[1874153:1874647]  
Position: 045-contig_58: 5876 … 6371; Length: 495 bp 
Sequence: 
ATGAGGAGATTACTCAGTCTATTACTAGCTAGTACAATGATTTTAGTCGCATGTGGGAAT
GCTAACAATGAAAATAAGAAAAAGGAAGACGAAAAAAAATCAGAAGTAAAA AAAGAAG
CTAAGAAAAATAATGATAAACCAAAGAACGAAAAGAAGAATCAAGATATAA ATAAAAA
CAATAATGAGCAAGTTCAAAATGTCAATAATAAACAACCAGTCTTAAATAA TAATAGTAA
TCATAACAATCAACAACAAAGCAATAAAAACAATTACACAGTTATAGAAAA CGGGAATA
CAGTTACAGAAATTTATAATGGACAATCACACACAACTACAAATAACCCTA TTAGAGAAG
AATATGTAGAGGGAGAAACAGACACGATATATAAAAGAGAGTATAAGCATT TTTATACA
CCTGAAGAAGCTCAAAGAGCACAAGAAAATAGCGACCAAATTTTAAGAGAA ATGGGTCT
CGAACCAGAAAGATATGAATAA 
 

> A6U2S7 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: A6U2S7_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.41952518:1952754 [4_50ANF10END] 
Position: 045-contig_58: 6448 … 6685; Length: 237 bp 
Sequence: 
ATGATTAGGTTCGATGTTAATGGTAGTGATCATGCAAATCCACCAAATAATGAAAGAATA
CCTACGCCACATATACACATATATACTGAAGAATATAATAATGGTGGTATT GCGATTCCA
TTAAAAGATATTGAAGATTTAGAATTAACAGATGAAATTATAGAATCATTA GACTTCTTT
ATGAAGTATACTAATATAAAACACGATAATGTTATAATAGAACAAAGATTA CTGTAA 
 

> Q7A4X2 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q7A4X2_CC001-ST772_118_AJGE01000001.1[6076:6852:r] (completely identical) 
Position: 045-contig_58: 6705 … 7482; Length: 777 bp 



Sequence: 
GTGAAGACAATCGAAGAAAGAATGAACGAATATTTCAACTGGTTAAAGCAA AATTATAT
CTTCAAAGAATTAGATAGTTCTACAGAAATTACTACTCCCTTTAAGAACCA TTTGAATGAT
TTTATTAGAATATATGCTGATACACTACCTAATAATGAAATTTGTCTATCA GATGACGGAT
TGACGATTAATGAATTAGAAATGTTGGGTATTGATATAAACACAAAAACGA GAACTAAA
CTTATACAAAATATTTTAAATCAATTTAATTTAAAATTAGTTGATAAAGAA ATTACAGCG
GATGTTAAAAATGAGAGTTTTGCTCAGTCTAAACATAATTTAATTCAAGGC ATATTGAAA
ATTTATGACCTTACTTTAACTACTAAATCTAACGTTACAAACATATTCTAT GAAGAAGTAT
TTGAATTCTTATATGACCAAGAAATAAGAGGTTTAGCACAAGTTTCTGTTTCTGGAGAAT
CAGGTTTAAAATATTCTATTGATTATATTGTTTCTGAAACAAAATCACAAC CAGAAAAAC
TAGTTAACTTTACAAACAACTTAGATTTCAACAAAATAACTAATGAAGCTT ATATTTACC
GTGATATCAAACCAAACAGACCATCCAGAAACAAATTAGAACCTATCATGT TGATAATTG
TAAATGATGTAGATCATCCGATAAATGAAAGAGCACAAACTGTAGCAGAAC ATGAAAAC
CTTGAGATATTAAAATGGTCTAATAAATCAAAAATCATTGAAACTTTAACC TCATAA 
 

> entG 
Function: protein coding sequence; enterotoxin G (genomic island) 
Best match: entG_CC001-ST772_118_AJGE01000001.1[4748:5524]RC (completely identical) 
Position: 045-contig_58: 8033 … 8810; Length: 777 bp 
Sequence: 
TCAGTGAGTATTAAGAAATACTTCCATTTTAATACTCTTAGAATCAACAAC TTTATTATCT
CCGTAAATATTTAAAAACTTATATGGAACAAAAGGTACTAGTTCTTTTTTA GGAAATAAG
TCAAACCAAAAACTTGTATTGTTCTTTTCAGTAAATTTTATATATCCAGAT TCAAATGCAG
AACCATCAAACTCGTATAGCTTTTTTTCTTTAGTGAGCTAGTGTCTTGCTTTGTAATCTAGT
TCCTGAATAGTAACCATATTCTTATTTGTAGTTATTGTAAATCCAAGTGATTGTCTATTGT
CGATTGTTACCTGTACAGTAATTAATTTATCTCTTTCATTTTCTGAACTATTAAATGTAAG
ACCACCATACATACAACAACCTCCAAAATTTTGGTTTATATCCGGTTCAGATTTAGGTATT
ATACATGTATAAAAATATGGAACGCCAAAAATGTCTACTTTTTTATCTTTA TAATTGTTAG
CTAATTCTGTATTTTCTAATTCAGTTTTAACCTCATTATAACTCTTATACTCAATTGGAAAA
ATTAAATCATGAGATAAAAACTGTCTAGAATTAATAACTCCTCTTCCTTCA ACAGGTGGA
GACGTATAAAGATTCATTACATTACCCATAGTTCCCTTATTATTTTTATAA TCACTTACTTT
ATTTAGTTCGTCTAATTTAGGATCGGGTTGAGCATTCACATAATTCATATTATGAAAAACT
ATTTCTAGAATCAAAATAATAATTACAGTAGATAATTTCTTCAT 
 

> entN 
Function: protein coding sequence; enterotoxin N (genomic island) 
Best match: entN_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1955162:1955917:r]RC (completely identical) 
Position: 045-contig_58: 9092 … 9848; Length: 756 bp 
Sequence: 
TTAATCTTTATATAAAAATACATCAATATGATAATTAGATGAGCTAACTGT TCTATTATCA
CTATAAAATTGAAAAAACTCTGCTCCCACTGAACCTTTTACGTTATATAAA TCATAATAA
AATGATTGATCTTGATGATTATGAGAATGAAAGAAAATGCATCCTTTTTGT ATGTTACCG
GTATCTTTATTGTATATTTTATATAAATTTTCTAATTTAAATCGAACTTTA GTGTCTAATTC
TTGTACTGTTACTTTAGCCTTTTTGGTTTTTATAACAAAACCTTCTTGTTGGACACCATCTT
TAAATACATTAACGCCTATAACTTTCTCTTCATCTAATTGATTTCCATCATGTATCGTAACT
CCTCCGTATAAGCATGATGTTTTTTCTTCAGTTAAGCCTACACATTTATTTCCAAAATACA
GTCCATAAATATCTATATTTTTTCCTTTAAATTGATTTGCTAAATCTGATG AGTTAAACTC
AACTTTCAAACTAGAAGTTTTAAGTACGGATATATCAATATTTTTTAATAT TATAGTATTA
TTCAGTAGTTGATCTGTACTAATTTTATTTGACTCGTCTAATTGCCACGTTATATCAGTATA
ATAGCTTGTTAAATTAAATAACTTACTACTATCTAGATCAGATTTTTTCTT TAAATCTTTTT
TGTCTACTTCAGCATTAACATAATTATTATTAATAAGACATAATAAAGTTA TTATAATTGC
AGCTATGTAGAACAATCTCAT 
 

> entU 
Function: protein coding sequence; enterotoxin U/enterotoxin Y (genomic island) 



Best match: entU_CC001-ST772_118_AJGE01000001.1[2901:3671]RC (completely identical) 
Position: 045-contig_58: 9886 … 10657; Length: 771 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTGGTTAAATGAACTTCTACATTAATAGATTTACTCTCAACTGT TTTATTATCAT
TATAAATTAGTAAATATTTAGTCGGATAAAATTTTTTACCAGATTCAGGCA TCAAATCATA
CCAAAAAGAATGACCACTTCCTTCGATAAACTTTATATAGCCAGTCTCATAAGGCGAACT
GTTAAATTCATATAAATTTTTATGCTTAAGTAAATAGTTTCTAACTTTATA ATCTATTTCTT
GTGCTGTTATGTTTTTCTTATTAGTAGGTATATCAAAAGATAATGAATTTCTCTCGTTTTCA
TAAACTTTAATTAAGATATTATGAGAGTTATCAGTTGAATTATTTTTATCT ATTTGATTTCC
ATCATGCTCGGTCACACCGCCATACATACACGTTTTTTCAATTAATCTACCATCATTTAAT
TCCATATTATCCGATGAAAAATAGCATTGATTATAATAGTTTGTCCCAAAC AAATCTACGT
TTTTATTTTTATATTTATCCGAAAGGCTTTTATTATTAAATTCTGTTTTTA AAATTTTAGAA
CCATTTATTTTAAATAATAAATCATGTTGTAAAAACTTTTCTTGGGATTTA ATGTTTGTTTC
TGATACGTGTTTATCATCATACAAATACCTCATATTATCCATTAGACCAGTGAATTCACTC
GCTTTATTCAATTGTTCTGGTTTAGGATTGCCATTTAACATAAATAGTAAGCTGCAAGACT
TAACACATATGAAGATAAAAGCAAATAACTTCAT 
 

> entI 
Function: protein coding sequence; enterotoxin I (genomic island) 
Best match: entI_CC001-ST772_118_AJGE01000001.1[2019:2747]RC (completely identical) 
Position: 045-contig_58: 10810 … 11539; Length: 729 bp 
Sequence: 
TTAGTTACTATCTACATATGATATTTCGACATCAAGATGAAATTTTTCAGA TTCTATTATTT
TATTATCTTCATAAATTTTCAAAAAACTTACAGGCAGTCCATCTCCTGTATAAAACAAATC
ATATGAAAATGATTTTTCATTATTTAAATGAAATAAAACTTTCCCATTATT AAAACCTGAA
TAAAATTTAGATTTATATCCATATTCTTTGCCTTTACCAGTGTTATTATGA CCATATATATT
GTATTCTTCTTGAAGATATCTCCTTAATTTAACATCAATTTCTTGAGCTGTTACTAGTTTTT
TATTAGTTGCTATTTTGTCAGTAGAAATTGTTTTATGTTTGCCATTAACCCAAAGATTAAT
AGGGATTTTTCTAGCAGAATTTAAGTATTGTCCTGATAAAGTGGCCCCTCCAAACATGTAT
TTAGATTTACAAGGACCATTATAATCAATGCCAAAAATATCCAGTTTCTTT CCTTTAAATT
TACTTATTTCGTCCCAATTATTAGATTCTGAGATCAAATCATTGGTACCTGTTGAAAATTC
GAGTTGATTTGCAATAGGTAGATTTTTATCTGTGACGCCTTTTAAATCTATATAATCATGT
TTTGTATAGAAATTTCTTAAGTTACCTACACCAATATCACCTTGAGCATACGTAAGATCTT
TAATGTTAAAAAGTAATATAAAAACTAATATAAAACTATATTTAAATTTTT TCAT 
 

> entM 
Function: protein coding sequence; enterotoxin M (genomic island) 
Best match: entM_CC001-ST772_118_AJGE01000001.1[1265:1984]RC (completely identical) 
Position: 045-contig_58: 11573 … 12293; Length: 720 bp 
Sequence: 
TCAACTTTCGTCCTTATAAGATATTTCTACATCTAAATGGAATTTTTCAGTTTCGACAGTTT
TGTTGTCATTATATATTTTTAAGAAACTTTCAGCTTGTCCTGTTCCAGTATCAAATAAGTC
ATAAGAAAATGATGAACCATCATTCAAATGAAATAATATTTTTCCTGCATT AAATCCAGA
ACTAAATTTTGACTTATTACCATAATTTCTTCCTTTATTTGTATCATTAAA GCCATAAATAT
TATATTCTTCTTGTAGATATCTTCTTAATTTAGTATCAATTTCTTGAGCTGTTACTAACTTT
TTATTAGTTGATACTTTGTCAGTAGATATAGTTTGATGTTCTCCATTAACCCAAAGATTAA
TAGGAATACGTCTAGATTTCTCTAAATAATCACCTGCTAATGTAACTCCACCGTATATATA
TTTGTTTTTCAAACAATATCCACTATAACTTAGACCATATACATCTACAGC ATGATTTTTG
AATTTCTTTACATCATCAACGTTCTTAAATTCAGCTGTTATTGTCGAATTATCCATAGAAA
AAACTAATTGATGCGAAAGATGATTATTTTCAGGATTAATACTTTGGTGGTCTTCAATTGG
ATAGCTACCATAATAGTTCCTAAGATTCAAAACTCCGACATCAGCGGTTGCGATATGATT
TTGCGAATAGCAAAACAATAAAACAACAATGATAAGTATTCTTTTCAT 
 

> entO 
Function: protein coding sequence; enterotoxin O (genomic island) 



Best match: entO_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1958644:1959408:r]RC (completely identical) 
Position: 045-contig_58: 12573 … 13338; Length: 765 bp 
Sequence: 
TTATGTAAATAAATAAACATCAATATGATAGTCTGATGAATCTATTGTTTT ATTATCATTA
TAAATTTGCAAATATTGATCTGGTAAATTTCCTTTAATATAAAATAAATCA TAATAAAATG
ATTCTTTATGCTCCGAATGAGAATGAAATTTAATATAACCTTTTTGTACAT CACTAGTCAT
TCTGTCATACAATTTATATGCATTATTTAATTTTGTTCTTACTTTAATATC AAGTTCTTGTG
CAGTAACTTTCTTTTTATCTGTAGTAACGATAAATGTATTAACATTTACAT TATCCTTATAC
ACAGCTACTCCTATATTTTTAGGCTCGCTTAATTTATTATTTTCATGAGGTGTTACCCCACC
ATATGTACAGGCAGTATCCACTTGATGCTCACCATGACAATGTGCTTTATAGTAAACACC
ATAAATATCAACAGTCTTTCCTAGAAATTCTTTAGAAATCGCTGATGAGCTAAATTCCACT
TTTAAATCTTTAAATTCAGCAGATATTCCATCTAACCAATTAATACTTTTA AATAATAAAT
CGAAGTCTAAGAATTTTTCTGTAGTTGATACAATTGATTTTACTGTCGTAAATCGATTATT
TATATAATCATCATTAATATTATGTAAAGCAATAGGGTCTACACTTGACTT CTTACACAAA
CTCTCTATTTTAGGATCTTCTTCATTTGCATATGCATTGTTTACACTACATATTGCAATTAA
ATTTAAAATTAATAATAATACATTTAACAT 
 

> tx_tRNAser3 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_tRNAser3_1_CC010_H19-ST10_ACSS01000051.1[11343:11405:r]RC 
Position: 045-contig_58: 13516 … 13546; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAAACCTTAAAAATAGCGCTTAAAATGGG 
 

> tRNAser3 
Function:  tRNA serine  
Best match: tRNAser3-Mu50_CC005_N315_BA000018.3[1881844:1881935:r]RC (completely 
identical) 
Position: 045-contig_58: 13566 … 13658; Length: 92 bp 
Sequence: 
TAACGGAGAGTGAGGGATTCGAACCCTCGAGACGCTTGTGGCGCCTACACACTTTCCAGG
CGTGCTCCTTCGGCCAACTCGGACAACTCTCC 
 

> tRNAhis 
Function: tRNA histidine  
Best match: tRNAhis_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1924191:1924266:r]RC 
Position: 046-contig_53_RC: 44 … 74; Length: 30 bp 
Sequence: 
CCGATGTGTTAACCACTTCACCACAACCGC 
 

> tRNAphe 
Function:  tRNA phenylalanin  
Best match: tRNAphe_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1924277:1924352:r]RC (completely 
identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 84 … 160; Length: 76 bp 
Sequence: 
GAATGGTTCAGGACAGAGTCGAACTGCCGACACATGGAGCTTCAATCCATTGCTCTACCA
ACTGAGCTACTGAACC 
 

> tRNAasp 
Function:  tRNA asparagine  
Best match: tRNAasp_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1924369:1924444:r]RC (completely 
identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 176 … 252; Length: 76 bp 
Sequence: 



TGGCGGTCTCGACGGGAATCGAACCCGCGATCTCCTGCGTGACAGGCAGGCGTGTTAACC
GCTACACTACGAGACC 
 

> tRNAmet_ini 
Function:  tRNA methionine initiator 
Best match: tRNAmet_ini_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1924466:1924539:r]RC (completely 
identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 273 … 347; Length: 74 bp 
Sequence: 
TTGCGGGAGGCGGATTTGAACCACCGACCTTCGGGTTATGAGCCCGACGAGCTACCGAAC
TGCTCCATCCCGCG 
 

> tx_universal2 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1924855:1924893:r]RC (completely 
identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 662 … 701; Length: 39 bp 
Sequence: 
AGAAATTATAAAAGCTTGTTACACCGCATATTCTTTCAG 
 

> A6QI12 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A6QI12_CC001-ST772_118_AJGE01000032.1[31477:32031]RC (completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 818 … 1373; Length: 555 bp 
Sequence: 
CTATCGTGTCATGTAATCTTGCATCCGATCTTGCAACGCTGTAAATGTTTCGAAGCCATCC
TCTTCTAAGAAGTGCCCTCCATCTTCCACGATTCGCAAGTTCCCCTCTAATGCATTCATTA
AACGCTGGGTTTCTTTATAAGAAACGTATTTGTCATTTTTAGAACTCAATCCGTAAAAATT
GTCAACTTTCTTTTTAATATTATCGTAATCAATGGTTACATTACTTAAATC AATATCTAAA
TCTATATTTTCTGCATCTTCTTTAAAGCCCGCTATACTAAAAAAGCCTTCAATCGGCTGAT
CAATCATTTCAATATATTTTAAAGCTGTGATTGAACCTAAACCATGTGTTA CAAAATATGT
ATCCTTTTTGCGTACATTAATTTGTTTCGTCATAGCTTCAATCCACTGATCCACTGTCTTCG
CTTCAGGGGATTCAAAATTAAATAATGTTACGTCATATCCTTCTAAAGTTA AGTTATGCTC
CAACCACTGATACCAATGATTTCTACTATTTCCATGCATAGAATGTACAATAATTACATCT
GTCAT 
 

> hemY 
Function: protein coding sequence; protoporphyrinogen oxidase (core genome, variable) 
Best match: hemY_CC001-ST772_118_AJGE01000032.1[29756:31156]RC (completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 1693 … 3094; Length: 1401 bp 
Sequence: 
TTACAACTCTGCGATTACTTCTTCAGCAGCAACTTTACCTTGCGTAATACAATCAGGTAGT
CCAACCGCTTCAAAAGATGCACCAGTTACTCTAAGTCGTGGATATGTTTGTTTAATATGTG
CTTGAATCTGTCTAATTTGTTGAATATGACCGACATGGTACTGTGGCATACTTTTCGGCAA
ACGATTGACAATTGTAAATTCAGGATCACCTTTAAATGTCATCATTTGACTTAAATCTCTA
CGTACAATCGATACTAATTCATTATCTGTATGATCATCAACCACAGTATCACCTGGTTTAC
CTACATACGCACGAATCAAAACCTTACCTTCTGGTGTAGTAAATGGCCATTTTTTCGATGT
CCAAGTACATGCGGTAATGTCTGTATCACTTGTTCTCGCAATCACGAAGCCAGTACCATC
ATAAGTATTTTCAATGTCTTTTTCATCAAATGCCAATACAACAGTTGCAAC AGTCGTACTA
TCCATCGTTTTAAAGTAATCAAATGCTGGATCTTGCCCGAACCAATTCAAAAAGACTTGA
TGTGGTGTTGTCACTAATATTCCATCGAATACATCTTCTTGTTGATTACTGTAGACAATTTT
ATATTGCTTTTGAGATGTAATAATATCATCCACTGACGTATTGTAGCGTATTGTCACACCT
TTATTTTTAACATCTTGTTCTAATGCTTCAATAAATGAGCTTAAACCATGCTTAAATTGTTT
GAATTGTCCTTTTGGTGCGCCAGGATATAATTGTCTTTGTTTCAGACGCTTATTTTTCTCAT
CCTTCATACCTTTTATCAGACTTCCGAATGCCTCTTCTTTTTCTTTAAAATTAGGAAACGTA



CTCATCAAACTTAATTTATCAATATCGGTACCATAAATACCACCCATTAAA GGCTCTATTA
AATTCTCAAGTACCTCATTACCTAATCTTGCTCTGAAAAATGCACCAACAGAAATGTCAC
CATTCTGCATTTGAGTAGGTTTTTTTAATAAATCAAACCCTGCTCTTAACTTTCCAAATGG
TGAAATTAATTTAGTTGTCACAAACGGTTTGATATCTGTCGGAATTCCCATAATTGATCCA
CCTGGAATAGGATACAATTTGTTTTTCGCAAAAATATAAGATTGTCCAGTCGTATTTGTAA
AAATATCTTGTTCTAATCCAATATCTTTCGCTAATTCTGTCATGATTGTTTTTCTACCTAAA
TAAGATTCAGGCCCTAGTTCAATCATATAACCATCTTTACGATACGATTGAATCTTTCCCC
CCGGACGATTCGATGCTTCAAAGATTGTTATGTCAATATTAGGATCCTGCTGTTTTAAAAA
ATATGCACTTGATAAACCTGTGATCCCCGCTCCTATTATAGCCACTGATTTAGTCAC 
 

> hemH 
Function: protein coding sequence; ferrochelatase (core genome, constant) 
Best match: hemH_CC001-ST772_118_AJGE01000032.1[28809:29732]RC (completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 3117 … 4041; Length: 924 bp 
Sequence: 
TTAAAATATGGACTTTATTTCATCAACAATTGCACCGATAAATAATGGATG TGTATTCGGC
ATTTCCGGTCGATAATAATTCGCACCAATATCATCGCAAACAACTTTACATTCATAATCAT
TGTCATAAAGCACCTCTAAATGCTCACATACAAAACCTACTGGTGTATATATAAAGTTTTT
ATACTGATGTTTTTCATATAAATCACGTGTTAAATCTTGTACATCTGGCCCTAACCAAGGT
GTACCTGTATTACCTTCAGATTGCCAACCAATCGCGATATGTTCAATATTAGATTGTTCTT
TAATTAAAAGTGCAGTATGTTCTAGTTCTTGTGGATATGGATCATTATTCTTTTCGATTAA
ACCTTTTGGCAAACTATGTGCCGAAACAACTAATACCGTGTCTTTATGTTCCTCTTCCGGT
ATTTGAGCTAATGTTTCGTTGACTTTATTCGTCCAATATTCAATAAATTTAGGTTGTTCATA
ATAATGTTTCACATGTGTAAGTTGAATACCATATTTTGCAGCTTCTTCATCAGCACGTTTG
TCATATGATCCTACTGAAAATGAAGAATAATGTGGTGCTAGTACTACAGTAATTGCTTCA
GTAATGCCATCATTGTGCATTTGTTCAACCGCATCTTCGATAAATGGTGAAATGTGTTTTA
ATCCTAAGTATAGTTTAAATTCAACATCTGCATATGCTTTATTTAATGCTGAAACTAGCGC
ATCAGCTTGGTCATCTGTTGTACCTGCTAATGGTGATAAACCACCTATAAATTCATATCTA
TCTTTCAAATCTTGAAGTTCTTCTTCAGATGGACGTTTACCATGTCTAATATCTGTATAAT
ATGGCTCTATGTCACTTTCTTTATAAGGTGTGCCATAAGCCATAACTAATAATCCCATTTT
TTTAGTCAT 
 

> hemE 
Function: protein coding sequence; uroporphyrinogen decarboxylase (core genome, constant) 
Best match: hemE_CC001-ST772_118_AJGE01000032.1[27714:28751]RC (completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 4098 … 5136; Length: 1038 bp 
Sequence: 
TTATCTTTGTGTATATGTGTGTACGAATTCGCTTACTTTACGTAACGTCTCTGGTTGCACTT
CTGGGAAAACACCGTGTCCTAAATTAAAGATGTGTTTACCGTTCTCCATACCTTGATCTAA
TATTGGTTTCAATCTCTCTTCAATGACATTCCATGGTGCTAATAAAATTGATGGATCTAAA
TTCCCTTGTAATGTTTTAGTAACGCCTAATTGTTGAGCCTGATTAATAGACGTTCTCCAAT
CTAGGCCTAATACATCAATCGGTAAATCATTCCATTCATTGATTAAATGACTGGCACCTAC
ACCGAATAAAATTACCGGCACATCATGTTTTTCTTTAACCTCACTGATTAATCGAATCATA
TGTGGTTTAATGTAACGTCTGTAATCCTCGACATTTAATGCACCTACCCATGAATCGAAAA
TTTGAATCAATTCGGCGCCTGCTTCGACTTGAGCTGTTACATATTTAACAGATACATCAAC
TAAATGATTCATTAAAGCAAACCATGTTGCTTCATCTCTATACATCATCGCTTTTGTAAAA
TTGTAATTTTTCGATGGTCCGCCTTCAATCATATATGACGCTAATGTAAATGGTGCCCCAG
TAAATCCTATTAGCGGCACATTTAACTTTTCTTCTGTTAAAAGTTTAATTGTATCTAATAC
ATATGGTACATCTCGTTCGGGGTCTATTTGAGAAAGTTTCTCAACATCTTGAATTGTTTTG
ATTGGATTATGAATCACTGGACCAATACCCGATTTAATTTCTACATCGACACCAATTGGCT
TTAATGGTGTCATAATATCTTTGTATAAAATTGCTGCATCTGTATGATAAT TATCAACTGG
TAAATGTGTTACATAAGCGCACAACTCCGGCTGATGTGTAATATCGAATAGTGAATATTT
TTCTTTCAATTTTCGATATTCTGGTTGCGAACGGCCAGCTTGTCGCATAAACCAAACAGGT
GTATGTGATGTTTCTTCACCTTTGATCATTTTTAAAATTGTATTGTTTTTATTATGCACCTT 
 



> traP 
Function: protein coding sequence; signal transduction protein (core genome, variable) 
Best match: traP_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1870108:1870611] (completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 5398 … 5902; Length: 504 bp 
Sequence: 
ATGAAGAAACTATATACATCTTATGGCACTTATGGATTTTTACATCAGATA AAAATCAAT
AACCCGACCCATCAACTATTCCAATTTTCAGCATCAGATACTTCAGTTATTTTTGAAGAAA
CTGATGGTGAGACTGTTTTAAAATCACCTTCAATATATGAAGTTATTAAAG AAATTGGTG
AATTCAGTGAACATCATTTCTATTGTGCAATCTTCATTCCATCAACAGAAGATCATGCATA
TCAACTTGAAAAGAAACTGATTAGTGTAGACGATAATTTCAGAAACTTTGG TGGCTTTAA
AAGCTATCGTTTGTTAAGACCTGCTAAAGGTACAACATACAAAATTTATTT CGGATTTGCT
GATCGACATGCATACGAAGACTTTAAGCAATCTGATGCCTTTAATGACCATTTTTCAAAA
GACGCATTAAGTCATTACTTTGGTTCAAGCGGACAACATTCAAGTTATTTTGAAAGATAT
CTATACCCAATAAAAGAATAG 
 

> hit 
Function: protein coding sequence; histidine triad cell-cycle regulator (core genome, constant) 
Best match: hit_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1932307:1932729] (completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 8115 … 8538; Length: 423 bp 
Sequence: 
ATGTCAGAAACAATTTTCGGCAAAATTTTAACTGGAGAAATTCCTAGCTTTAAAGTATAT
GAAGACGATTATGTCTATGCCTTTTTAGATATATCACAAGTTACTAAAGGACATACGTTAT
TAATTCCTAAAAAAGCTTCTGCTAATATCTTTGAAACTGATGAAGAAACAA TGAAACATA
TCGGTGCAGCATTACCTAAAGTAGCAAATGCTATTAAGCGTGCATTTAATCCTGATGGTTT
AAACATTATTCAAAATAATGGTGAGTTTGCAGATCAATCTGTATTTCATAT TCATTTCCAC
TTAATTCCTCGATATGAAAATGATATTGATGGATTTGGTTATAAGTGGGAAACACATGAA
GACATTTTAGATAACGATGCAAAACAACAAATTGCTGAACAAATTCAAGCA CAATTTTAA 
 

> gvpP 
Function: protein coding sequence; gas vesicle protein-like protein (core genome, constant) 
Best match: gvpP_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1932871:1933236] (completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 8679 … 9045; Length: 366 bp 
Sequence: 
ATGAAAGCATCACGCATTCTATTCGGTATCGGTGTTGGCGTAGCAGCTGGTTTTGTAGTTG
CACTTCAAGGACGAGACGACAAAAGTGTCAAGAACAACACGATCGATCGTACTGCCCCT
ACTGGTTCAAAATCAGAACTACAACGTGAATTTGAAACGATTAAACAAAGT TTTAATGAC
ATTTTAAACTATGGTGTTCAAATTAAAAACGAAAGTGCGGAATTTGGTAGT TCAATTGGT
GGTGAAATTAAGTCATTACTTGGAAACTTCAAATCTGACATTAATCCTAAT ATTGAACGTT
TACAGTCACACATCGAAAATTTACAAAATCGTGGCGAGGATATTGGAAACGAAATTTCTA
AGTAG 
 

> prsA2 
Function: protein coding sequence; peptidyl-prolyl cis-trans isomerase (core genome, constant) 
Best match: prsA2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1934731:1935693] 
Position: 046-contig_53_RC: 10539 … 11502; Length: 963 bp 
Sequence: 
ATGAAGATGATAAACAAATTAATCGTTCCGGTAACAGCTAGTGCTTTATTA TTAGGCGCT
TGTGGCGCTAGTGCCACAGACTCTAAAGAAAATACATTAATTTCTTCTAAAGCTGGAGAC
GTAACAGTTGCAGATACAATGAAAAAAATCGGTAAAGATCAAATTGCAAAT GCATCATTT
ACTGAAATGTTAAATAAAATTTTAGCTGATAAATATAAAAATAAAGTTAAT GATAAGAAG
ATTGACGAACAAATTGAAAAAATGCAAAAGCAATACGGCGGTAAAGATAAA TTTGAAAA
GGCCCTTCAACAGCAAGGTTTAACAGCCGATAAATATAAAGAAAATTTACGTACTGCTGC
TTATCATAAAGAATTACTATCAGATAAAATTAAAATCTCTGATTCTGAAAT TAAAGAAGA
CAGCAAGAAAGCTTCACATATTTTAATTAAAGTTAAATCTAAGAAAAGCGA CAAAGAAG
GCTTAGATGATAAAGAAGCGAAACAAAAAGCTGAAGAAATTCAAAAAGAAG TTTCAAAA



GATCCAAGTAAATTTGGTGAAATCGCTAAAAAAGAATCAATGGATACTGGT TCAGCTAAA
AAAGATGGCGAATTAGGTTATGTTCTTAAAGGACAAACTGATAAAGATTTT GAAAAAGC
ACTATTTAAGCTTAAAGATGGTGAAGTATCAGAGGTTGTTAAATCAAGCTTTGGATATCA
TATTATTAAAGCTGATAAACCAACAGACTTTAACAGTGAAAAACAAAGCCT GAAAGAAA
AATTAGTCGATCAGAAAGTACAAAAAAATCCAAAATTATTAACTGATGCAT ACAAAGAT
CTATTAAAAGAATACGATGTTGACTTTAAAGATCGTGATATTAAATCAGTT GTCGAAGAT
AAAATCTTAAACCCTGAAAAACTTAAACAAGGTGGCGCACAAGGCGGACAATCCGGCAT
GAGCCAATAA 
 

> cbf 
Function: protein coding sequence; replication enhancer (core genome, constant) 
Best match: cbf_CC001-ST772_118_AJGE01000032.1[20286:21227]RC (completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 11622 … 12564; Length: 942 bp 
Sequence: 
TTAATCGAGTGATTCAGGATTGTAGAATCTACGATTTTCAAGACCAAATATTTTATCTGTA
AACTGACCCTTGTCAGTTTTTTTATATGCCTTTTCAAACATATTCATTCTAGCATCGATATT
ATCGATATAGCATAAAATTTCTGCTTCTTTTAAGTATGGCAGTTTTGGCGAACCATACTCT
AACTTACCATGATGAGATAAAATCATATGTCTTAACAACATGATTTCTTCT CCTTCAATGT
TCAATTCACGAGCTGCTTCAACTACTTCATCACTCGCAATCGAGATGTGTCCTAATAAGTT
ACCTTCGACTGTATACGACGTCGCAACAGGACCACTCAATTCTCTAACTTTACCAATATCA
TGCAAAATAATACCACTATATAACAAACTTTTGTTTAACAATGGATAAATG TCACAAATT
GATTTTGCAATACGTAACATCGTTAATACATGATAGCTTAAGCCACTCGCAAAGTTATGA
TGATGAGAACTAGCAGCTGGATATGTGTAAAATCGTTCTTGATATTTTTTCAATAAATGAC
GTGTGATACGTTGTAAATTAGCATTTTCAATATCTAGCAAATAATGAGAAA TCTCTTCTTG
TATTTCTGCCGGTGATAAAGGTGCACCATCTACAAATTGTTCTGTTTTTAATTGATCTTCA
GTTGTCGCTAGTCTAATTTGGTTGACTTTCATCTGTTTATTTCCGCGATAGTTTATGATGTC
ACCTTTAACATGTACAATTTCTTCAGGCTTGATTGTTGCCATATCATTTTTTGTAGCCGTCC
AAAATTTCGCTTCAATTTCACCACTTTTATCTTGCAAATGTAATGTCATATAATCTTTACCT
TGTGCTGTTACACCCTGTGTAGCTTTATGCACTAAGAAAAAGTGATCAACTGAATCTCCG
GGATTTAGATTCTCTATATTTCTCAT 
 

> Q5HET2 
Function: protein coding sequence; DNA double-strand break repair rad50 ATPase (core genome, 
constant) 
Best match: Q5HET2_CC005_04-02981_CP001844.2[1927769:1930705:r]RC 
Position: 046-contig_53_RC: 12560 … 15497; Length: 2937 bp 
Sequence: 
TCATCGTTTCCCGCCTTCCTCTATTTTGTTTAATGTAATCACTTCTTTTGATGGAACAATAT
TATCTTTTACACATGTAAAGTATAGTACTTGATAGTGTTCTGATAATGATCGTAAATAATT
CAACATTTTTTCAGTACGCTTTTTATCAAAATGAACAAATGCATCATCAAC AATTAATGGG
AACGGATAATATGGTCTTAGTACCTTAATTAAACTGATACGTAAAGCTACA TAAAGTAAT
TCTTTTGTAGATTGACTTAGTTCAACAGGATCATATAATTGACCATTAACATGTTTAACCG
TAATTGAATCTTCATTATAGTTAATCATCGTATATCTGCCATCTGTTAAAT GCTTCAATATT
TCTACCGCTTCATTAATAACTTGAGGCAAACGTTTATCTTTAATTTGTTTAATGTGTTCATC
AACTAAACTTTGTAAATAACTTAAACTTGCCCAATCTTTTGCGATATCATT AAGTTGATTT
TTAAGACTGTGATATTCATGTCTTAAATTAGCAAGCGTTGTATCAGTTTCCATGTGATTGA
TTTGTGCACTTAAATCACTGACTTGTGCTTGCATTTCAAGATATTGCTCATTATATTCGTCA
ACTTGAGTAGCCAATAAATGATCTTCTTCTTCAAGTTGTGCAGTTGTTTTTTCACTTAAAC
TAGAACTTAATTCATAAGAATAGTTTTGGTTCTCAAGATATTTAGTTAAAT CATTAAAACG
ACTCAAATTACTAGTATAAGTTTGGTAATCTTCATGATGTTGGTAAAAATC TTCTTCAGTA
CCAACATTGATAAAATCGAATAGTGCTGTAATTTCTTTATTATTTTCTTCTAATTGAGCAT
TTAAATGATTTAATTCATTTGTAACAAGTTTGGTATTTTCAGCATTAATAC GCCATTTTTCA
TTCGTGTCTTCAGCTGATTTCAACCATTGTTGCACATCGTGGAATAAAGATAATTTGTTGA
AATAAACAAATTGTGATTTTGTAACAGCTTCAGCATGATTGTAGAATGTAT CTAATTCTTG
AACCAATTGCTGGCGTTGTTGATTTAAATCACTGATATGTTGATCTAATGCTTTAATATTC



GCCATTGTAGAAATACTATCAACAATTAAATCATTTGAAATTTTAGATGAT AAGTATAAT
TCATCCTTAACGTTTTCAACTGTCGATTGTAATTCATCATGACGCCCTTTCGCATCATTTAA
ACGACCTTCAATATACTGACGTTTCTCTTCTAAAATATCTTTATTTTTCAATGCCTGTTGCC
AGTGATCACGAATGCGATATTGCTCATCAAGATCAAAATCTAAGTCATAGTTTTCATCTA
AAATGGCTAGTTGTGCTTTAATTTCTTCGATTTCATCTGTGATGGCCTCGCTATAATCTACT
TCTTTTGATTTAGACATGATGATACCGATAACAAATACTAAAGTTAATACT GCGAAAATA
ATACCAAACAGCATGTTGTTTGAAATAAATGAGAAGGCAGTTAAACCAATA CCTACTAAT
GTTAAAAGAATAAACGTTGTTCGTAACAATTTTTGACGTTTTTGTTTTTCTTGTTGCTCAAT
TTCGAAACGTTCTTTCAATTTGCTATACAAGTTCTCTTTTTCGTTTAATTCAATGACTTGTT
GTGAGTATTCTTTTTTCTTTTCAAAAGTCTCTTCAGGAACTATTTTTTCTTCAACAGAATCT
AGTTCGCTATGAACCGCATTATCTTCGATTTTATTTTCTTCTAAACTACGTTCTAATTGTTT
AATGTATGCAGCTTGTTCTTGTTTATTCTTGATTTGCTCACTGACATAACTTTTCATTGCCT
CTGAACTATCTACGTCATGATGCGTTTCAGACCAACCAATATTTGCTTGCAATTCATCTTT
ATCACGTTGTTTATTCGCAATATCCTTTTCGATTGCAGTAAGTTCAAATTCTTTATTTTTAA
TTTCATTTTCTTGTTGATTCAAACTAATAAAGGCGTCAATATCAGATTGCTTAACTGGCTC
TAATTGAGTCGCTTCTTCTTTAAGTTGAGCTAAACGCTCATTTCTTAAACCAATATCTCTTT
CTAACGATTGCTTATGCGCTCGTGCTTTTTCGTAACGATCCACACCTTTTTCTGGGAATGT
GATTGGCTCAATATTTAACTGTTGTTCTAGAGACTTCCATTCTTGTGAATGATCATGTAAA
GCAACCTCTTTTTGTTTTTCTTCATGCATTTTTGATAATTGATTTAAATTATGCTTTAAATT
CTCTAATCGACGTGATGATTTATCACGATCATCTACTAAGCGATGATATGTTTCTAGTTTA
GCTTCTTCTTCACGAATTTGACTTTCTAGTTGTTTTAATTGCTCAATTTGTTGATTAATGAT
CGGATTTTTACCTGATTTTTTATATAATTCATCTTTTTTACGATTAATCACTTCGCGCATTG
ACGTGAATTCAGTTGATCCTAAAGCCCCTGCTTGTAATAAATAATCTTGCAATTGTTTTTC
ATTTAGATTTCTATGAATGTCTTGAAGCCCTAGTACATCAAATGAAAAGAT ACCTTGATAT
GTCTTTTTAGAAATATAATTAAGTTTCTTTTGTAACCAAGCATCATCACGCACAGCACCAT
TAGGTAAATATACTTTCACATCACCTTGAGCACTGCCTTTAATTCGTTCAACTTCAATCTC
TAAGCCATCATCAAGAATAAGTACTAATTTACCACCGTATTGGTTACCTAGACGTGGTTCT
AGTCTTGGCTCTTTAGACTTTTTAGTTGGAAAACCAAATAATATCGAATGGATGAATGCTT
GAATCGTCGATTTACCCGCTTCATTTTCACCAAAAATTTCAGTGAAGTTTTTATTAAATTC
AATTTTACGTTGAACAAATTGACCGTAACCATAAATTTCAAGTGATTTAAT TATCAT 
 

> Q5HET1 
Function: protein coding sequence; DNA repair exonuclease (core genome, constant) 
Best match: Q5HET1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1939678:1940874:r]RC 
Position: 046-contig_53_RC: 15486 … 16683; Length: 1197 bp 
Sequence: 
TTAATTATCATTTTGTTCACCTCTCATTTCAGCTTTTAATATTTCTTCAGCACGATTAACTA
ATGCTGTATGGTCGAATGTTCCATAATCGTCTAGGAACTTTGATGCCCTTGGATTTAAATA
TAAATCTGACATCGCTTTATCAAAAACAGTTTGATCGACTAATAATTCCGCTGAAAATTC
ATTAACTAAAGGTGACTCATCATTTTGTGCATATTGTATTTTTAACTCATCAATATATACA
AATTGATTTTCGTTTTCTTCATAATCTGTAATCATTTCTTCAACTTGTAATAAATCTTGAGG
TGAAATTAATGTCTCACTATTAATAACAAGCGTTAAACGATAAAAGGCTTT TCCTTCTTCT
CTCACTTGTTCTTTAAAGTTTTGAATGACCTCGTATAAACCTTGCTTAGATGTCTTATCCGT
TTCAATAGTTGCTTCTTCAAATCTAATATACTGTGTAGGATAAAATTTAGT CTTTAATTTT
AAGTGGTCACCCTCGATTAATAAGCAACCTTTTTCACCTTGCTCATTAAAATGTCTACCTT
GAATATTACCTGAATAGTTAATTACAGGCATATCACTTAATTGTTGACGTTCATGTATATG
ACCTAAAGCCCAATAATGATACAATTTACTGTTTAAATCTTCTAAAATGAA CTCGGTATAT
CTTTCGTTAACTGAAGATTTACTATACGTACCATGCAAGACACCAATATGTATGCCTTTTT
GGCCTTGACTTGATGGATATTCATCAATCTTGTTCTCATAACTTGCTCTATTTTCATAACTA
AATCCGTGAATATAAATTGTTTCACCAGATTTAGTAATTGCTTCATACGTCTCAACTTTAT
TTGAAAATACAGAAACATTATCTGGCCAGTTTGATGAAATCTTTGATGATA ATGGGTCGT
GATTACCATGACAAACATAAACAAAGATTTGTTCATTTTGTAAACGTTCAA ATTGCTGTTT
TAAGAAAATTTCAGCACGTAATGTTCTGTTTTCACTATCAAATAAATCACC CGCGATAATT
ACAAAATCAACATCTTGTTGTAATGCAATATCTACAATATTTTTAAAACTT TCATAAGCAC
TTTTTTGAACATCCTCAAAAATTTTAGGGCTTATATGACTCTTAGATTTGAAAGGACTATC
TAAATGTAAATCCGAACAATGAATAAATTTAACCAT 



 

> tx_SACOL1902_1 
Function:  rho independent terminator 
Best match: tx_SACOL1902_1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1941460:1941522:r]RC 
(completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 17268 … 17331; Length: 63 bp 
Sequence: 
TTCAAAATGCAAAAAGGAAGTTAGGACACGTTTACTAGCCTAACTTCCGTTATCAAGCTC
ATC 
 

> tx_SACOL1902_2 
Function:  rho independent terminator 
Best match: tx_SACOL1902_2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1941668:1941728:r]RC 
(completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 17632 … 17693; Length: 61 bp 
Sequence: 
TCAAAACTAAAAAAACTACCCACAAAGTCTCGGACTCTGTCGGCAGTCTATTCCTCTATTT 
 

> xdrA 
Function: protein coding sequence; DNA binding helix-turn-helix protein (core genome, constant) 
Best match: xdrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1943472:1943936:r]RC (completely 
identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 19436 … 19901; Length: 465 bp 
Sequence: 
CTAGATATGTACTAATTCTTCTTTAGCATTTCTGTTAAAGTATGTTTCAGCTTCTCTCATTT
TAGAAGTACCGAAAATTGGTTGGTTATCTGGATTTAATACACGATAAATAT TGCTTACTTT
GTTACTTTGTAAAATGTACCCATTACGAGTCTCAATGTTATTCCAATAAATATCACTTGTT
GGTGCATGGTTTGGATATGCACAGTGATTTCTTGAAATTGTTTGAACGATTTCTAATGGAT
CACAGCCAAATGTACTGTTTAATACTTCAGAGTCTCTGAATAATGCACAAATTGAAATAC
AAGTTGTCCAGTTTGGTAATACTCTCTCTTTTTCGATTTGTACTAAAGTCTTTTTAGAAAGT
CCAATTGTTTGCGCCATAGTATCTTGCGTATAACCAGCCTCTATACGAACCATTTTAAATT
TTGTTTGAATTAAATCTGTAAAACTCTGTCTATCCAT 
 

> yhcR 
Function: protein coding sequence; DNA-binding response regulator (core genome, constant) 
Best match: yhcR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1944292:1944915:r]RC 
Position: 046-contig_53_RC: 20256 … 20880; Length: 624 bp 
Sequence: 
CTAAATCAACTTATTTTCCATTGCATAAATTGCTGCTTGTGTACGATCGCTAACTTGTAAT
TTACTAAATATATGACTGACATGTGTTTTAATTGTTTTTTCAGATACAAAT AAAGTTTCTG
CAATCTCTTTATTTGTTTTACCTTTAACCATTTCACGTAACACTTCAATTTCTCTCTTTGAC
AACTTATTCGTGTAGTGTGGTTTTTGGCTAACTGTTTCGAATACATCTTGTGCCTTAGGAT
GTATCATTTTTTCACCGTTCATAACTCGTCTAATAGTTTCAATTAATTGCTGAGGCTCAAC
GTCTTTCATTTCATAACCATCAGCACCTTTATTAATTGCTGAAATTACATGTTCATCATCA
ACATAACTTGTTAATACCAAAACTTTAATATCCGGATAATGTGCCTTAATA TATTCCGTAA
TTTCAATACCATTCATGCCAGGCATCACTAAATCTAATAGCACAATATCAGGGTGCTCAT
GCTCTTTTAAATATTCTAAAAATGTTTCTCCATCTGCAAAGTCTTGTAAAA CTTCTATGTTT
TCAATCGTGGATAATAAAAATCGCAATCCTTGTCGCACAATATAATGGTCATCTACTAAT
ATTACTTTGTTCAT 
 

> yhcS 
Function: protein coding sequence; sensor histidine kinase (core genome, variable) 
Best match: yhcS_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1885345:1886457:r]RC (completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 20901 … 22014; Length: 1113 bp 
Sequence: 



CTATTTTATAGGAATTGTGAATTGTATTTGTGTACCCTTTGTTGGCTGAGAATGAAAGGTC
ACTTTACCTCTTAATAATTTAACTCTTTGTTTTATGTTATTAATACCGTGTGATGAAGCTAT
CTGAACATTATCGATCTCAAATCCTTGACCATAATCAATCACGTCAATATATAGTATATCG
TTCATTTGTTTTAATGTAAGATCCATTTTATTCGTATCAGCATGTTTCTTAACATTATTAAT
ACACTCTTGTAATGCTCTGTATATGTTTTCTTCGATTTCATTAGATAAATCGATTAAACCTT
CTACATTTACATTTAATTGTATATGCATTAATTTACTATATGCTGTCAAAG CATGAATTAA
ACCTTGCTCAAGTCCAACTGGCTTAAGTTGCCAAATCAATGCACGCATTTCATTAACGGC
ATTTTGACTCGTTTCCTCAATCGTCTTGAATGCTTGTTTAGCGATGGATTCGTTTGACATGC
CATACGCAGCATGTGCTGTTAGTTTTACAGAAAATAACATTTGATTTACTGAATCATGTAA
ATCTCTAGCTAAACGATTACGTTCATTAATTTTTGCCGCTTCTTTTTCACGGTCTGTTAAAT
AAATACGTTTGATGGCTGACCCTAATTGAAATGCGACAGACTCTAGCAACTCTAAATCTT
CATCGCTATATATTTCAGTATTTGGAGACGCTACATTTAAAATGCCGAATTGTTCTTGACC
CGATTTAAGTGGTACCGTTGCATGATGTGTAATATTGTCATTTTGGCTAGGAAATGCTTTA
GAGGCTAAGTTAATACGAGAACAATTGACGATATTCGACGCTTTCATTAGCCTACGTTGA
TTAAATGCTTTCACACACCAACAAGACCCATCTTTAATATAGTGACAGTGGTCTGCTGTCA
AAGATTGTGGTAGAGCCACATGTGATACAAGTTCATGTTCACCTACGCTATTGATGAAAA
ATATCCAGCCTGTCGTGAAATTACTGCCCTCAATTAAATATTTTAACGCACCTTGGGTCAT
GCTATACATTTCAGTTTCTTCGTTTAAAAATTCGGCAATCTCTTTTAATAAAGCTAGTCGC
GTCCTTTGTTCCAT 
 

> rluA2 
Function: protein coding sequence; RNA pseudouridylate synthase (core genome, constant) 
Best match: rluA2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1982040:1982861] (completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 22176 … 22998; Length: 822 bp 
Sequence: 
ATGAAATTTAAAATACCAGAAAACTTTAATGACTTAAGTTTACGAGATATT TTCCAACAA
CTTAAGGTACCTAAAAAAGATTTACATCATTTAAATATGTCTAAAGATATT ACTATTAATG
ATAAACCTGCGCGATTAATGGATAAAGTGCATACTGGCGACGATGTATTTGTTCCAACCA
TCGATGAAAAAAGTAATTATGTTCCAAGTTATCGTTATGCACAAATTAAAT ACGAAGACG
ATGATATGGCAATCGTAATGAAACCTAAAGGTGTTAAGACTCACCCTAATGATTTAAAAG
AAAGCAATACTTTAATGAATCATGTGATTTACACTATTGATAGTGACTATG TCGAACCAA
TTCATCGACTGGACCAGGAAACAGTAGGATTATTAATTGTTGCTAAAAATCCTTTAATGA
AAAAAATTCTTGATCGCATGTTAGAAGACAATGATATTACGCGGATATACA AAGCAAATG
TTAAGGCACTTTTACCTTTAAAACCACAAACGATTGATATGCCAATTGGTAAAGATAAAT
TCCATTCGAATAAACGACGTGTGTCTCCTACTGGACAGCGTGCAATTACACACATTTTAA
CTTCAAAAATGATAAAAGAAGCTGTGTGCCAACTTGAAATCAAGTTGGATA CTGGACGTA
CTCATCAAATTCGTGTGCATTTAGCTGAAATTGGTCACCCTGTTATTGGTGATCCTTTATA
TGGTGATTCAACGTTAAGACAATTAGAACTTGAAAGTTACAAAATAGAGTT TGTGCATCC
CTTGACTAAGGAAGTCATTTCCGTTTCTTTGGATGACTAA 
 

> fumC 
Function: protein coding sequence; fumarate hydratase class II (core genome, variable) 
Best match: fumC_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1887904:1889289:r]RC 
Position: 046-contig_53_RC: 23456 … 24842; Length: 1386 bp 
Sequence: 
TTAATGAGGATCTACCATATCTTCTGGTTTAATCCATGCTTCAAATTGTTCTTCTGTAACAT
ATCCAGTTTGAATTGCAGATTCTTTTAAAGTTAAACCTTCTTTATGGGCTTTCTTAGCAATT
TGAGCTGCTTTTTCATAACCAATATGTGGATTTAATGCAGTAACTAACATTAATGATTGAT
TTAAATAATTATCAATATTCTCTTCGATTGGTTCAATGCCCACTGCACAATTGTTATTAAA
TGTTTCCATACCATCAGCTAAAAGGTAAATTGATTGTAGTGTATTATGCATAATAACTGGT
TTATAAACATTCAATTCAAAGTTACCTTGTGAACTTGCGAAGCCAACAACTGTATCATTAC
CCATTACTTGGACTGCAACCATTGTTAACATTTCACATTGTGTAGGATTAACTTTACCAGG
CATAATTGATGAACCTGGTTCATTTTCAGGGATGGAAATTTCTGCCAAACCAGCTCGTGG
CCCTGAAGCCAACCATCTCACATCATTAGCAATTTTCATTAAGTCTCCTGCTAGCGCCTTC
AATGTTCCATGTAGTTGTACTACTTCATCATGTGCTGTTAATGCATGGAATTTATTTTCAG



AAGATACAAATGGATAACCCGTATTTTCTGAAATATAATGTGCCACTTTAT CACCAAATT
CAGGATGCGCATTAATACCAGTACCAACAGCCGTACCACCGATGGCAAGATTTAAAATGT
GCTTCTTAGATTCAGATAACATTATTTCGCAACGGTCAAGCATATAACGCCAGCCACTAA
TCTCTTGTCCTAGTTTGATCGGCGTTGCATCTTGTAAATGTGTACGACCAATTTTAATAAT
TGAATCAAATTTGTCTTCTTTTTCTTTCAAAGTATTTCTTAAAAGTTTTAA TGCAGGTTCTA
ATTTTGTTTCAACCTCTTGATATAATGCAACGTGCATAGCAGTTGGGAATGTATCATTCGA
ACTTTGTGATTTATTTACATCATCATTTGGGTGGATACTTTCATCAATTTGATGATCTTTTA
AATACATATTAGCAACATAACTTACTACTTCGTTCACATTCATATTACTTT GTGTACCGCT
TCCTGTTTGCCATACAACTAGTGGGAAGTGTTCATCTAATTCACCTGATAAAATTTGATCA
CATGCGTATACAATGGCATCTTTCTTTGCCTCGCTTAATTTTCCTAAATCAAAATTAGCTA
ATGCTGCTGCACGCTTTAGTTGTGCAAAACCATAAACTACTTCGATTGGCATACGCTCTTT
ACCAACTGGGAAATTACGTTTACTTCTTTCTGTTTGAGCACCCCAATATTTATCTGCAGGT
ACTTCTATTTCTCCAAAAGTATCATGTTCAATTCTTACTGACAT 
 

> glnQ 
Function: protein coding sequence; glutamine transport ATP-binding protein (core genome, variable) 
Best match: glnQ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1952764:1953492:r]RC (completely 
identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 29011 … 29740; Length: 729 bp 
Sequence: 
TTATAATACTCTTGCTAAGAAATTTTGTGTTCTTTCATGTTGCGGTTGTTCAAATATTTCGA
CTGGTGTGCCTGACTCTACGACAACGCCATCTGCCATAAATATGACTTTGTCACTTACATC
TTTGGCAAATCCCATTTCATGTGTCACAACCACCATGGTCATACCTTCTTTGGCTAGGTCT
TTCATTACTTTTAATACATCACCAACTACCTCAGGATCTAATGCTGAAGTTGGTTCATCGA
ATAAAATAACATCTGGATGCATTGCTAAAGCTCTTGCAATTGCTACCCTTTGCTTTTGACC
ACCTGATAATTGATTCGGATATACATCTGCTTTTTCTTTTAATCCCACTTTATCTAATAACG
ACAATGCTTCCTTATGTAATTCATCGTTATTATCTTTCTTTAATAATTTAGGAGCTAAAAT
AATATTATCGACAACTTTTTTATGTGGAAATAGGTTGAAGTTTTGAAATAC CATACCCATT
TTTTGACGTAGTTTATCTACTTGTGTCCCTTTTTCCGTTAAGTCATTGCCTTCAAAAATCAC
TTGACCTTTAGTGGGTACTTCTAATAAATTCATACATCTTAACAATGTACTTTTACCACTA
CCAGATGGACCTATTATTGCTACTACTTCCCCTTGATTGATTTCAAGATTGATATCTTTTA
AAACTTCATTATCTCCAAAAACTTTATTAAGATTGTTTATTTTAATCACTG GCAT 
 

> Q1Y9N4 
Function: protein coding sequence; phosphotransferase system (PTS)/EIIC domain protein (core 
genome, constant) 
Best match: Q1Y9N4_CC001-ST772_118_AJGE01000032.1[502:1563]RC (completely identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 31442 … 32504; Length: 1062 bp 
Sequence: 
TTATTGTTTTGGAACTTCAAATTTATAAATATCATTAGAATATATAGGAAT GAATTTTTTA
CACAATTCATGAACAATAAATGCCGATACAAATGGTATGACAAAATAACCA AGTGATAA
TAAAATAATATTCATTGTTGGATCACCTGACATTCGGTTAAATGCATTTAT TGGGCCAACT
AATCCTGTATATCCAAATCCAGCAGACAATGGTGTTCCTTTAACCTGAAGAACGTAAGCA
ATGATTCCAGTAATTATTCCATTTATAGTCAATGGTATCGAAATAATTAAA TTTTTCAAGT
AAACTGGGATCATCATTTTTGCTGCTCCTATGAGTAAAACTGCATTTACACCAATAGAATT
GACACGCAATGAGCCAAATAAGAAAGTAACACAGGCAGCCACTATACCTAGGTTTGCTG
CTCCACTTCCTAGTCCGTTTAAACTAATCGCAGTTGCAATCGCTACTAACGATATTGGTGT
TACCATTAATAATGAAAATGCCACACTAATAAGTATAGACATTAACAACGG ATTTAAGTC
TGTAAAAGAATGAATTACATTTCCAATTGCTTGAGTAATTTTTCGAATGTA AGGTAATGTG
ATTAGACCGATACCCCCACTAACGATAGGTACTAAAACTGGTAATATAATTAATTCAAAA
GATCCAAGTTTGTTTTGTAATACCATATATATAAGACATGCAATAATAACA ACCAAACTC
GTATTTATAATGTCACCTATACCTTTTAACATAAAACTATTATTGCTATAT ACAACAGCAC
CTGAACCAATCATAGCTGATGTACCTACTATAGCAGCACCTGCGCCATTAAATTTAAATT
GATGAGCAGCTAAAACCCCAATAATAAATGCCATAAATGATTGAATTAGTA TCACTAACT
GATACGTTAATTCTAAAATTTCATTACCACTTTTAAATATTTTTAATACTT CACCTAATAA



AGCATTCGGAACAAGTGCAATAACAACACCAGCACCAATAGAATTTAAAAT CTTACTGA
AAAACTGTTTATTATCAGCATTCTTTGCGTTACTCAT 
 

> tx_tRNAleu1 
Function:  rho independent terminator 
Best match: tx_tRNAleu1_1_CC030_MRSA252_BX571856.1[2033795:2033847:r]RC (completely 
identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 32987 … 33040; Length: 53 bp 
Sequence: 
AGAGAGAAATAAAAAGAAACCTTGTTTTACAAGGTTTCTAGTACGTTATGT TA 
 

> tRNAleu1 
Function: tRNA tRNA leucine  
Best match: tRNAleu1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1956800:1956886:r]RC (completely 
identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 33056 … 33143; Length: 87 bp 
Sequence: 
TTATACCGGTGGTCGGGGTCGAACCGACACTCCACAAGTGGAACGGGATTTTGAGTCCCG
CGCGTCTGCCAATTCCGCCACACCGGC 
 

> tRNAgly2 
Function: tRNA tRNA glycin  
Best match: tRNAgly2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1956925:1956999:r]RC (completely 
identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 33181 … 33256; Length: 75 bp 
Sequence: 
TGGAGCGGAAGATAGGATTTACACCTATACCTCGTTCCGGGAAGGAACGTGTTCTAAAAG
TTGAACTACTCCCGC 
 

> tRNAcys 
Function: tRNA tRNA cysteine  
Best match: tRNAcys_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1957185:1957258:r]RC (completely 
identical) 
Position: 046-contig_53_RC: 33441 … 33515; Length: 74 bp 
Sequence: 
TGGAGGCGGCAACCGGATTTGAACCGGTGATAAAGGTTTTGCAGACCTCTGCCTTACCAC
TTGGCTATGCCGCC 
 

> tRNAtrp 
Function: tRNA tRNA tryptophan  
Best match: tRNAtrp_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1957422:1957495:r]RC 
Position: 047-contig_203: 50 … 80; Length: 30 bp 
Sequence: 
ACCTCTATTCTACCGTTGAACTATGCCCCT 
 

> tRNAtyr 
Function: tRNA tRNA tyrosine  
Best match: tRNAtyr_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1957508:1957591:r]RC (completely 
identical) 
Position: 047-contig_203: 92 … 176; Length: 84 bp 
Sequence: 
AAATGGAGGGGGGCAGATTCGAACTGCCGAACCCGAAGGAGCGGATTTACAGTCCGCCG
CGTTTAGCCACTTCGCTACCCCTCC 
 



> tRNAthr 
Function: tRNA tRNA tryptophan  
Best match: tRNAthr_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1957597:1957672:r]RC (completely 
identical) 
Position: 047-contig_203: 181 … 257; Length: 76 bp 
Sequence: 
TGGTGCCGGCCAGAGGACTTGAACCCCCAACCTACTGATTACAAGTCAGTTGCTCTACCA
ATTGAGCTAGGCCGGC 
 

> tRNAphe 
Function: tRNA tRNA phenylalanin  
Best match: tRNAphe_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1957677:1957752:r]RC (completely 
identical) 
Position: 047-contig_203: 261 … 337; Length: 76 bp 
Sequence: 
AAATGGTTCAGGACAGAGTCGAACTGCCGACACATGGAGCTTCAATCCATTGCTCTACCA
ACTGAGCTACTGAACC 
 

> tRNAasp 
Function: tRNA tRNA asparagine  
Best match: tRNAasp_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1924369:1924444:r]RC (completely 
identical) 
Position: 047-contig_203: 355 … 431; Length: 76 bp 
Sequence: 
TGGCGGTCTCGACGGGAATCGAACCCGCGATCTCCTGCGTGACAGGCAGGCGTGTTAACC
GCTACACTACGAGACC 
 

> tRNAmet_ini 
Function: tRNA tRNA methionine initiator 
Best match: tRNAmet_ini_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1924466:1924539:r]RC (completely 
identical) 
Position: 047-contig_203: 440 … 514; Length: 74 bp 
Sequence: 
TTGCGGGAGGCGGATTTGAACCACCGACCTTCGGGTTATGAGCCCGACGAGCTACCGAAC
TGCTCCATCCCGCG 
 

> tRNAser1 
Function: tRNA tRNA serine  
Best match: tRNAser1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1957944:1958036:r]RC 
Position: 047-contig_203: 528 … 558; Length: 30 bp 
Sequence: 
TGGCGGAGGAAGAGGGATTCGAACCCCCGC 
 

> tRNAile 
Function: tRNA tRNA isoleucin  
Best match: tRNAile_k2CAT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1958257:1958333:r]RC 
(completely identical) 
Position: 048-contig_124_RC: 14 … 91; Length: 77 bp 
Sequence: 
ATATGGACCTTGCAGGACTCGAACCTGCGACCGAACGGTTATGAGCCGTTAGCTCTAACC
AACTGAGCTAAAGGTCC 
 

> tRNAmet_elo 
Function: tRNA tRNA methionine  



Best match: tRNAmet_elo_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1958359:1958435:r]RC (completely 
identical) 
Position: 048-contig_124_RC: 116 … 193; Length: 77 bp 
Sequence: 
TAGTGGCGGTGGAGGGGATCGAACCCCCGACCTCACGGGTATGAACCGTACGCTCTAGCC
AGCTGAGCTACACCGCC 
 

> tRNAala 
Function: tRNA tRNA-Ala  
Best match: tRNAala_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1958457:1958532:r]RC (completely 
identical) 
Position: 048-contig_124_RC: 214 … 290; Length: 76 bp 
Sequence: 
TGGTGGAGACTAGCGGGATCGAACCGCTGACCTCCTGCGTGCAAAGCAGGCGCTCTCCCA
GCTGAGCTAAGCCCCC 
 

> tRNApro 
Function: tRNA tRNA prolin  
Best match: tRNApro_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1958547:1958623:r]RC (completely 
identical) 
Position: 048-contig_124_RC: 304 … 381; Length: 77 bp 
Sequence: 
ATATCGGGAAGACAGGATTCGAACCTGCGACCCCTTGGTCCCAAACCAAGTGCTCTACCA
AGCTGAGCTACTTCCCG 
 

> tRNAarg 
Function: tRNA tRNA-Arg (core genome, constant) 
Best match: tRNAarg_ICG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1958630:1958706:r]RC 
(completely identical) 
Position: 048-contig_124_RC: 387 … 464; Length: 77 bp 
Sequence: 
TAACGCGCCCGATAGGAGTCGAACCCATAACCTCTTGATCCGTAGTCAAACGCTCTATCC
AATTGAGCTACGGGCGC 
 

> tRNAleu2 
Function: tRNA tRNA leucine  
Best match: tRNAleu2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1958725:1958813:r]RC (completely 
identical) 
Position: 048-contig_124_RC: 482 … 571; Length: 89 bp 
Sequence: 
TGGTGCCGAGGACCGGAATCGAACCGGTACGGTGATCACTCACCGCAGGATTTTAAGTCC
TGTGCGTCTGCCAGTTCCGCCACCCCGGC 
 

> tRNAgly3 
Function: tRNA tRNA glycin  
Best match: tRNAgly3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1958824:1958898:r]RC (completely 
identical) 
Position: 048-contig_124_RC: 581 … 656; Length: 75 bp 
Sequence: 
TGGAGCAGAAGACGGGATTCGAACCCGCGACCCCAACCTTGGCAAGGTTGTATTCTACCG
CTGAACTACTTCTGC 
 

> tRNAleu3 
Function: tRNA tRNA leucine  



Best match: tRNAleu3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1958899:1958983:r]RC (completely 
identical) 
Position: 048-contig_124_RC: 656 … 741; Length: 85 bp 
Sequence: 
ATATGCGGGTGAAGGGAGTCGAACCCCCACGCCGTAAGGCGCTAGATCCTAAGTCTAGT
GCGTCTGCCAATTCCGCCACACCCGC 
 

> tRNAlys 
Function: tRNA tRNA lysine  
Best match: tRNAlys_CC001_MW2-USA400_BA000033.21958987:1959062:rRC 
Position: 048-contig_124_RC: 744 … 820; Length: 76 bp 
Sequence: 
TGGTGAGCCATAGAGGATTTGAACCTCTGACCCTCTGATTAAAAGTCAGATGCTCTACCA
ACTGAGCTAATGGCTC 
 

> tx_perR 
Function: rho independent terminator of perR 
Best match: tx_perR_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2002305:2002361:r]RC (completely 
identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 623 … 680; Length: 57 bp 
Sequence: 
TAAGCATAAAAAAGAAGTTAAACAACTTTCATGTCGTTTAACTTCTTAAAT ATTACA 
 

> perR 
Function: protein coding sequence; repressor of peroxide operon 
Best match: perR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1965203:1965649:r]RC (completely 
identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 737 … 1184; Length: 447 bp 
Sequence: 
TTATTTATCTTGGCATTCTTTACAAACTCCATAAATTTCCATTCGATGATGTGTTACGTCAA
AGTCAGTCATATGCTGAGCTAATCTTTCAATTTCATTTAACTGTGGATATTGAAAATCAAC
AATCTTACCACATTGTTCACATATAATATGATAATGATTATGTGTATTAAA GTCGAATCGA
CTTGATGAGTCTCCATATGTTAATTCTTTTACAATTCCAATATCTTTAAACACTCTTAAGTT
ATTATATATTGTCGCAACACTTATATTTGGAAAATCAGGTGAAAGTGCTTGATAAATTTCA
TCAGCTGTTGGATGAGTATGTGAAGAAATTAAATAACGTAATATTGCTTGTCTTTGAGGT
GTAATTCTTACGCCTGCTTGTCGCAATGATGCAATTGATTCTTCTAGTTCATGTTCAATTG
ATTCTATTTCAACACTCAT 
 

> bcp 
Function: protein coding sequence; bacterioferritin comigratory protein (core genome, constant) 
Best match: bcp_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[2167:2622:r]RC (completely identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 2236 … 2692; Length: 456 bp 
Sequence: 
TCACCCCAAAATGTTTTTAAGTTCTTCTATTTGTGTTTTAACCTTAACCTTCTCGATAACAT
CTAATACTTTACCTTGTTCATCTATTATAAAAGTCGTTCTTACAATGCCCATACTTTCTTTG
CCAAATGATTTTTTCAACTGATATACGCCAGTTTCTTTAGCTAATTTAAAA TCTTCATCTA
CTAATAAATCGAAATTCAATCCGTGTTTCTCAATAAAATTTTGGTGTTTTT TCTTTGAATC
ACCGCTTATACCATATACTGCAACATCTAAATCATTGAACATTTCTAAATT GTCTCTAAAG
TCACAAGCTTCTGTGGTACAAGTAGGTGTATTATCTCTAGGATAAAAATATATAATCGCC
TTTTTACCTTTTAATGTATCATTTGTAATGACAGTTCCGTCTTGATTTTCTAATTTAAATAT
TGGAAATTGTTCTCCTTTTTGCAACAT 
 

> hemL2 
Function: protein coding sequence; glutamate-1-semialdehyde 2,1-aminomutase/locus 2 
Best match: hemL2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1967238:1968527] 



Position: 049-contig_251_RC: 2772 … 4062; Length: 1290 bp 
Sequence: 
ATGAATTTTAGTGAAAGTGAACGTTTACAACAACTTTCAAACGAATATATT CTAGGCGGT
GTCAATTCCCCTTCTCGTTCTTATAAAGCTGTAGGAGGCGGTGCACCTGTTGTTATGAAAG
AAGGACACGGTGCATATTTATATGATGTCGATGGCAATAAATTTATTGATTACCTTCAAG
CATACGGTCCAATTATTACGGGGCATGCACATCCTCATATTACTAAAGCAATTCAAGAAC
AAGCAGCCAAAGGTGTTTTATTTGGTACACCGACTGAACTAGAAATTGAATTCAGCAAAA
AATTACGTGATGCAATTCCATCTCTTGAGAAAATTCGCTTTGTAAATTCTGGAACAGAAG
CAGTCATGACAACAATTCGTGTTGCACGTGCATATACTAAAAGAAATAAAA TTATAAAAT
TTGCTGGATCTTATCATGGCCATTCTGATTTAGTATTGGTTGCAGCAGGTAGTGGCCCATC
TCAGCTCGGTTCTCCAGACTCAGCTGGTGTTCCAGAAAGCGTCGCACGTGAAGTCATTAC
TGTACCTTTCAATGATATTAACGCATATAAAGAAGCAATTGAATTTTGGGGTGATGAAAT
TGCCGCAGTATTAATAGAACCAATTGTTGGTAACTTTGGAATGGTAATGCCTCAACCTGG
ATTTTTAGAAGAGGTTAATGAAATTTCGCATAACAATGGGACACTAGTGAT TTATGATGA
AGTAATTACTGCATTCCGTTTCCATTACGGTGCCGCTCAAGATTTATTAGGTGTTATCCCT
GATTTAACTGCATTTGGTAAAATTGTTGGCGGTGGTTTACCAATTGGAGGCTATGGTGGA
CGTCAAGATATTATGGAACAAGTAGCACCTCTAGGACCTGCATATCAAGCTGGTACAATG
GCTGGTAACCCGTTATCTATGAAAGCAGGTATTGCATTACTCGAAGTACTAGAACAAGAC
GGTGTTTATGAAAAATTAGACAGCTTAGGCCAACAACTAGAAGAAGGTTTACTTAAATTA
ATCGAAAAACATAATATCACAGCTACAATTAATCGTATTTATGGATCTTTA ACATTGTACT
TTACAGATGAAAAAGTCACACATTATGATCAAGTTGAACATTCTGACGGCGAAGCGTTCG
GTAAATTTTTCAAATTAATGTTAAATCAAGGTATCAATTTAGCACCTTCTA AGTTTGAAGC
TTGGTTCTTAACAACTGAACATACAGAAGAAGATATTCAACAAACTTTAAA AGCTGCAGA
CTATGCTTTTAGTCAAATGAAATAA 
 

> Q7A4T3 
Function: protein coding sequence; putative ABC transporter ATP-binding protein (core genome, 
constant) 
Best match: Q7A4T3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1970106:1971842:r]RC 
Position: 049-contig_251_RC: 5639 … 7376; Length: 1737 bp 
Sequence: 
TTATAAGTTTTGAATGCTATATAAATGCTCGTAAGCACCTTGTTTTGCAATCAATTCACGA
TGCGTACCTGTTTCAACAATATGTCCATTTTCAATTACGACAATTTTGTCAGCATGTGTAA
TAGTGGACAAGCGATGCGCTACGATAAGTGTCGTTCGATCTTTACTCAACACATCTAATG
CTTCTTGAATAATGGATTCACTTTCTAAATCAAGTGCACTTGTTGCTTCATCCAAGATAAG
AATTGGCGGATTATTTAAAAATATTCTAGCAATCGATAATCTTTGTTTTTG ACCACCTGAT
AATTTAACACCTCGTTCACCTACTTCAGTGTCATATCCCTGTGGCAAGTTCATAATAAAGT
CATGTGCATTAGCCATTTTCGCCGCTTCAACTACTTCTTCATCTGTTGCTGTTGGACGACC
AAGTAAAATATTTTCCTTAACTGTATCAGAGAATAAAATATTATCCTGTTG CACCAATCCT
ATTTGATTTCTTAAACTTCCCGTTAAAAAATCTTTAATATTGTGACCATCT ATTAAAATTT
GCCCAGAAGTTACATCGTAAAATCTCGGTATTAAGTTAATTAATGTTGATTTACCACCACC
ACTCATACCTACGAAAGCAACTGTTTCTCCTTTTTCAATACTCAAATTAATATCTTTTAAA
ATTGGATCTTCGTTATCGTTATATTGAAAACTAACATGATCAATATCAATA CGACCTTGTT
TAATTTCAATAGGTTGAGCACCAACACCATTTTTAATGTCATAATCTTCGTCAATTAATTG
GAATACACGGTCCATTGAAGCAAAACTTTGCGTTAAAGTTGTAAATGATGCGACTAAACG
ACGTAAAGGCCCGAACAATAACTCTAAGTATCCAACAAATGCTGCAAGTGTACCTACTGT
GATTGATCCAGAAATAGCAAGATATGCACCAACACCGATGACAATAATTGGTCCAATATC
TGTAACTGTATTAATTGCGGCAAAGGAATAGGCATTCCATCTTGTATGTTTCAACGCACGT
GTTAAGAAATTAGTATTCTTTTTATCAAAGTTTTTCGCTTCATTGTCTTCAATCGCAAAACT
TTTAACGACTGAAATACCTTGAACACGTTCATGCAAGAATCCTTGAACCTCAGCTAATGC
TTGAGATCTTTCACGTGTCAATTTTCTTAATCTTCCAAAGAAAACGTACACCGTTAAAATG
TAAAATGGGAAGATAAACAGTGCTGCTAAAGTCAATTTCACATCTAAAAAG AACATTATG
GATAGTGCAATAATAATTGTTATACAATCTAACCAAATATTCATTAACCCG GTTAAAATG
AAATCTTTTGTTTGTTCAACATCATTAATCACTCTAGATATTACTTGACCTACTTGATTATT
AGCATAAAATCTCGCACTTAAAGCTTGTAAATGGTTATATAACTTTTTACG TATATCATAC
AATATTTTATTACTTGTCCATTGCGCCAAATATTGACGTATAAATTCAATT GGTGGTCTCA



CTATTACAAAAATAAATAATGCGATACCAATGGCAATAGTTAAATGATGAA CTTTTTCAT
CAGTCGTTAATGCGTGGTTATTAATCACGCCATCTATTGCATATTTAATTAAAAGTGGTAT
AAGCATTGGTATACCAAACTTAATTATTCCAACAATAATCGTTGCAAAAAT ACGATATTT
GTATGGCTTAACAAATTGCAAATATCGTTTAATCAT 
 

> mutY 
Function: protein coding sequence; A/G-specific adenine glycosylase (core genome, variable) 
Best match: mutY_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1972977:1974014:r]RC 
Position: 049-contig_251_RC: 8511 … 9549; Length: 1038 bp 
Sequence: 
TTACCCATTTATAAATTGATAAATCTTTGACATAGGTACAGGGAATGTATA TTGGTCTCGA
TCACTTAAATTAAACCAAATCATGTCATCTGGTAATGTTTCAATGTTAATT GCTCCTGAAA
CGGCGTATACTTTAATCTTCCATGTTAAATGAGTAAATTGATGCTTCAACTCAAAAATAG
GTGTTTCTACTGGTTGAATGTCATGACCGATTTTTTCAGTCATTTTACGTCTAGCATGCTCA
CTTTCAAACATAGGAAATTGCCACATACCATGCAATAATTTTTCGCTACGCTTTTGCAACA
GATATTGACCTTGATTATTTCTAATTAAAAAGACGGATTGCTCAATTACTT TTTTACTTAC
ATTTTTAGATTTAACAGGTAACTTTTCAAATGTACCTTTATCAAATGCCTCACAGTTTTCTT
GAACTGGACAAAATAAGCATAATGGATTTTTTGGTGTACAAATTAACGCCCCTAATTCCA
TCATAGCTTGATTAAACGTTCCAGCTTCTGTAGTAACATACGGTAATAATTCTTGTTCGTA
CGATTTCCTCGTCGATTGTAATTTAATATCTCGATAGTCATCATTCAATCTAGACCATACT
CGAAAAACATTTCCGTCTACAGTTGCTAGTGGTACATTATATGCAATGCTCATTACTGCAG
CTTGTGTGTATGGGCCAACACCTTTTAACGCTTTAAATTGATCAGGATCTTTGGGAACTAA
GCCTTCATATTTATCATGAACTTCTTTAATCGCCGTATGAAAATTTCGAGCTCTACTATAA
TATCCTAAGCCTTCCCAATACTTTAACACTTCATCTTCCGAAGCTTGACTCAAAACTTCCA
CAGTTGGAAATCGTTCAACAAAACGATGATAATAGTCAATAACTGTTTTAA CTTGTGTCT
GTTGTAACATGACCTCACTTAACCAAATATAGTACGGATTGGTCGTTTGTCGCCATGGCAT
TTCTCTTTGATTTTCATCAAACCAGTGTATCAAATTTTCTTTAAAACTAGA CTGCTGATAC
AT 
 

> recX 
Function: protein coding sequence; regulator of recombination (core genome, constant) 
Best match: recX_CC007_USA300_TCH959_AASB02000001.1[13505:14323:r]RC (completely 
identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 13607 … 14426; Length: 819 bp 
Sequence: 
TCACTCAATTTCTTCTGTTCCATCGGCAATACCACTTTCTTCTAATTTAGCTTTAATTTTAT
CATATTTATATCCTTTTCTCATAAGGCCTTCGATAGTTTTTGAAATTAATTTCTGTTGCGTG
TACTTCTTTCGATTTTTATTATAAATTTTTTCTAAATCTCGTTGTAATAAA TCGTCTAAAAC
CGCTTCATCTTGTGTAAAATCCATTTCATTCAATACAGCATGAATGGTTTCCATTTCAAAC
CCTTTTTGAATTAAAGATTGCATTACTTTTTCTTTAACCTTATTTTGTGGCCCTTTTTTTGTT
TTAGATATTTTTTCAGCAATTTGGATAATATCATCAAGTTCCTGTTGTTCTCTATAAAGTTC
TGTAAACATTTCAATGATATTTGGTTCTATACCAAGTTGATATAGTTTTTGTTGATAAATT
TTAGGTCCTTTATCTGTCGTGCGAATCATTGTATTTTTTAAACTTTCCGCATAATCTTGATG
GTCGATTAACTTTTCGCGATAACAATATTCAATCACTTCAGAAATCGCTTGCTCTGATATC
TCTTCTTTTTGTAAATATTGTATAACTTCTTTTTCAGTTCTCTTTTTATATGATAAATATTGG
ATTGCTTTGTTTAAACCTATGCGATAATGATCATACTTTTGAATCTCTGCCATGTCAGCAG
CTTCAAGTTGTTGCCCTTTTTTTAAATTAAATTTGACTAATGTATCGATATCTATACCCATT
TCAAATTGTTCGTCTAAAAAAAGATTAAAACGTTCTTTGTTTTTCTTTTGA ACTTCTATTTT
AGTAATCTTCGGCAC 
 

> sgtB 
Function: protein coding sequence; monofunctional glycosyltransferase B (core genome, constant) 
Best match: sgtB_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[14617:15426:r]RC (completely identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 14686 … 15496; Length: 810 bp 
Sequence: 



TTAACGATTTAATTGTGACATAGCCTGTTGATATTGTGTTTCATTGATATAATTTTGTTGCT
TCATTTTTTCTAAGTTCGTGCTTACACGTTGCGTAAAATTCTCTGACATATTATTGATATTA
TATACGCTAGGTGCATTGACTTTACTAGCTAAAATAGCGCTTTGTAAAACTGTTATGTGAG
ACATTGTTGTACTATTTTTATTCACGGTTGTTCCAAAGTAATGGTTTGCTGCGCCCTCAAG
CGTATATTGATTATCCCCAAAGTAAATATTATTTAAATAAAAGCTTAAAAT TTCGTTCTTA
TTATATTGTTTTTCAACTCGATGAGCTACAAATAATTCTTTTACTTTTCTAGTAAATGAAC
GATCATTATCATAAAAATAATTTTTGACAACTTGTTGTGTAATGGTACTAC CACCTTGCAC
ATCTCTGTCGCTAATCGTTGAAAATAAAGCTCTAGTTGTACCTTTCAAATCGAATCCATGA
TGATTGTAGAATCGTTCATCTTCCATTGAAATAAAGGCACCTTTAACATACTCTGGCATGT
TATCAGCTGACACAAAACTACTTTTATTTTCAATTTTTCTTAGTTCATCCACATTATCGCGT
GTAGATAAAAAATACATGATACCAATAAACAATGCGATAATGATTAGAATG GTTAATAA
TATTTTTAATAGTATTCGTTTACTTTTTTTCTTTTTCGGCGGTTTGCCAACTGGTTGATAAT
ACGTATTATAGTGAGGTTCGTGTTTCATATGCTCAAAATGTTCATTTGAGTTTGAGTACTT
ATCGCTTCTTTTCAT 
 

> pfpI 
Function: protein coding sequence; intracellular protease (core genome, variable) 
Best match: pfpI_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[15767:16282:r]RC (completely identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 15836 … 16352; Length: 516 bp 
Sequence: 
CTATTGTAATTGTTTAACGATTTCTCGATTAAAATCATCTAAATCGTCTGGTACTCGACTT
GTTACAATATTGTTGTCTACAACTACTGACTCATCAACTACATGTGCGCCTGCATTTGATA
AATCTTTGCGCACATTTAATACTGCTGTTAACGTACGACCTTTTAAATCGTCTGTATCTAT
TAGTATTTGTGGCCCATGACAAATGGCAAATGTTGGTACATCATTTTTAGTAAAGTATTTA
GCAAATGTGCCATATCGACCTTCTGTATCTCCACGTAAATGATCTGGTGAAAATCCTCCA
GGAATTAATAATGCATCATAATCTTCTGGTTTAGCTTCTGCAATGCCTACATCGACAGTAA
CTTTTTCACCGTGTTTACCAACAACTTCACTATTTGCAGTATCTCCAATCACTACAGTATT
AAAGCCTGCATTCTCTAATGCCTCTTTAGGGCTTGAATATTCTATATCTTCAAATTCGTTT
GCTAGAATAATTGCTACTTTTTTAGTCAT 
 

> Q5HEP8 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HEP8_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1980946:1981107:r]RC (completely 
identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 16482 … 16644; Length: 162 bp 
Sequence: 
TTACTTAGATACTAATTTAACCTTTTCTTCAAGCTGATCTAACAATCCAAT CCATTCATCT
ATATCTTCAACACGTACTTCATCAGGATTTACATGATCGATATCCTCAATAAACTTATTTA
AACGCGCTTTTATCTGTTCGATTGTTTGCTGTTCATTCAT 
 

> attB_phiSa6 
Function:  attachment site for int6-phi11 (mobile element) 
Best match: attB_phiSa6_empty_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1981330:1981425] 
(completely identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 16866 … 16962; Length: 96 bp 
Sequence: 
GATGAATAGCGTCAAATTGAAGCAACCTGTTAGCATTTACAATGATCCATGGGAATCATA
TAACGATGTTAAAGAACATGGCCAATTAACTTTAAG 
 

> A5IU43 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A5IU43_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1981331:1982482] (completely identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 16867 … 18019; Length: 1152 bp 
Sequence: 



ATGAATAGCGTCAAATTGAAGCAACCTGTTAGCATTTACAATGATCCATGGGAATCATAT
AACGATGTTAAAGAACATGGCCAATTAACTTTAAGTAACATCGAATTTACA ACTACAAAT
CTTTGTAATATGCGTTGTAGCCACTGTGCAGTTGGTTATACTTTACAAACTGTCGACCCCG
AGCCTTTAGATATGGACTTAATTTATCGTAGACTTGATGAAATTCCAAATCTGCGAACGA
TGTCAATTACAGGTGGCGAACCAATGTTTTCTAAAAAGTCTATTAGAAATGTTGTTAAAC
CTCTATTAAAGTATGCACATCATCGAGGTATATATACACAAATGAATTCAA ACCTAACAT
TGCCTCAAGATCGTTATTTAGATATTGCTGAATATATCGATGTTATGCATATCTCACATAA
CTGGGGAACAACTGATGAATTCGCAAATGTTGGCTTTGGCGCAATGAAGAAGCAACCAC
CGTTAAAAGCTAAGTTAAAATTATATGAACAAATGATTTCGAATGCACGTA CATTATCAG
AACAAGGAATGTTTGTATCTGCGGAAACAATGCTCAATCAAAGTACGCTACCACATTTAC
GAAAAATACATCAAGAAGTCGTTCATGATATGAAATGTAGCAGACACGAGA TTCACCCT
ATGTATCCAGCTGACTTTGCAAGTCAATTAAATGTGTTAACTCTAGCGGAAATGAAAAAG
ACAATTCATGATATATTGGATTTCAGAGATGAAGATATTTGGATGTTATTT GGTACTTTGC
CTGTGTTTCCATGCTTAAAAGATGATGAAGATCAAAAGTTACTATCACGTTTAAGAACTG
CTAAAAATGTAACGACTAGAAATGACCCGGATGGCCGTAGTCGTTTAAATGTCAATGTAT
TTACAGGTAATGTAATCGTAACTGATTTCGGAGATGAAACAGGTACAATTTCGAATATAC
AAAAAGATAAATTAACAGATGTATTTGATAAATGGTTATCCTCTGATCTTG CTAAATCATT
AAATTGTCATTGTTCCGAGTTTAGTTGTTTAGGACCAAATGTTCTTGTTAAAAATATGTAC
TATCCGAATATGGATTTTAAAGATAATGAGCGTCATATGCACAAACAACCA CAAATTATA
CAATTTTAA 
 

> A5IU44 
Function: protein coding sequence; acyl-CoA thioester hydrolase (core genome, constant) 
Best match: A5IU44_CC005_N315_BA000018.3[1942162:1942692:r]RC (completely identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 18279 … 18810; Length: 531 bp 
Sequence: 
TTAGTCTCTAATATGTTGCACTTGAGCTAAATATTCAATTGTTTGTTTACTTTCAATGCGAC
GTGCTTTTCTTCGTTCAACACGTTGTGGTGCTGTATCATAAAACCATTTTTCAACATCATCT
TCTGGATATACACCAGGTACATGTTTAGGTTTGCCTTCATCATCTAACGCAACAAATGTTA
AGTAACTTAATGCAGCTAAATCATGCTTGTTATTAAATACATCGTCAATTC TAATTTGAAC
GACCACTTCCATTGAACTAGTCCCAGCGTATGAAACCATCGCTACGTATTGTAATATGTCC
CCTGTTTTAATCGGCTTTAAGAAATCTACTGAGTCTGTAGATGCGGTAACTACTTGCGCAC
CAGCATGTTTCATAGCTGTGATTGCTGCAATTTCATCAATATTAGCCATCAATGTACCACC
AAACATTGTATGATGGTGATTCGTATCTTGAGGGAAAACTTGTCTATTTTTATAACATTTT
GATTCTGACATAGATTTCATTGGTCTGTCCTGATTTGTCAT 
 

> pepS 
Function: protein coding sequence; aminopeptidase (core genome, variable) 
Best match: pepS_CC008_NCTC8325_CP000253.1[1968999:1970246:r]RC 
Position: 049-contig_251_RC: 18899 … 20147; Length: 1248 bp 
Sequence: 
TTAAAATGTTGATGCCCAATTTCCATTTTCAAATACTAGTTCTTTTGAACCATCTTCGAAT
ATGCCATAAATAGTCAAATCACTACTACCAATCATGAAATCGACATGTACA TTTGAATCA
TTTAATCCGCTTGCAATCTTTTCCTCAACAGTCATTTCCGTTCCACCTTGAATATTAAAGG
CGTAAGCAGATCCAATCGCTAAATGACATGCTGCATTTTCATCAAATAAAGTATTGTAAA
AAATGGTATTACGATTTGATATCGGTGAATCATCAGGTACTAATGCTACTTCACCTAATCT
TCTTGAACCTTCATCAGTATTGATTAAATCTTTCAATACCGTTTCACCTTTTTCAGCTGAAA
AATCAATAATCTCTCCATCTTTAAACATCAATTTAAATTGATCGATAATTG TGCCATTATA
ACTTAAAGGCAATTTATTAGTAACATATCCATCTACTCTATTTCGATCTGGTGCTGTAAAT
ACTTCTTCAGTTGGTATATTAGCAATAAAAGCTTGTTCCTTGCCGTTAACATAACTTGTAG
CATCTTCCCAGATATGATTTTTCGCTAAACCTACCGTTAAATCAGTACCTTCAGATACATA
ATGCAACGCATGGTAATTTTTTTGTTGTAACTTTTGAGCGTAAACACTTAAATTAGCGATG
TGTTGACGCCAATTTTCAACTGGATCGTTACCATCAATTCGCACAATATCGAATACCTCGT
CAATAAACTTAATATATGCTTCTTCTACAGATAGTTCAGGATACACTCTCTTCGCCCAAGC
TTTAGATGGAAAAGCAGCTACGACCCATGGAAATTGATTTTTTTGTACACTTTCCATATAT



CCTTTAAATGCGCGTGCGTTTTGTTGTTGAAATGCTTGTAATTTTTGGCTATCGATACCAT
CCATTAAATCAGGATCTTCACTAATAAGTGCTAAATTAGCAGCGCCACGTTTAACGTAAT
CCATTCTCGCTTCAACATCATATGATTTTAACTCATGATTAGCAAAATGTTCCACAGATTC
ATTTTCAAATTTTAAGCGTTTTAAGGTTGGATCGCTATATACAACACGTACATCTGAAGCG
CCACAATGATATGCTTCTTCTACAATTAAATGCGTTAATTCTAATGTTTCTACTGATGATC
TAATAAATACTGGCTGTTTTGGTTGAACATTCATACCAACCTTAACTAATA GTTCAGCGTA
TTGTTGTAACTTTTCTTTGTAATTAGTCAA 
 

> rbn 
Function: protein coding sequence; ribonuclease BN (core genome, variable) 
Best match: rbn_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1985991:1987202] 
Position: 049-contig_251_RC: 21529 … 22747; Length: 1218 bp 
Sequence: 
ATGTCGAAAAAGGATCACTCTTCTTCAAAATACCTTAATTCTGTTAAGGAA GCGCAAGAG
GAGTCAAAAAAGAAAAATAAAAGTAATCCCAAAATTGATGTTGATCGTACA TATATTGA
ACCTCAACAATTCCAATCTAAGAAACCTAAAAAAGATGATCAGGTTTTCTT CTTATCAAG
ATTAAATAAACCTGCAAAATATAAGAAAGACTCTAATTTCTTATCATATCT CATCTATCGC
ATAGGAAAAGATGATGCCTCAGGACTAGCAGCACAAATGACTTACCATTTCGTACTTGCT
ATGTTCCCTATGTTGCTTTTCCTATTAACATTATTACCATTTTTCAATATTAAGCAGAGTCA
AATTACTAATATGTTAAGCAATGCACCCGCTGAAACATCTACTCTAATTAA GAGTGTAAT
TGGTGATATAACTCAAAACTCCAGTGGTGGCTTATTATCTATCGGTTTGATTTTAGCAATT
TGGTCAGCTTCAAATGGAATGACTGCAATTATGAATTCTTTCAATGTTGCTTACGATGTAG
AAGATAGCCGTAATGGAATCGTATTAAAACTACTAAGTGTTGTCTTCACTGTAGTTATGG
GCGTTGTGTTTGTAGTTGCTCTAGCATTACCAACGCTTGGTTCTGTAATTAGTCATTTCCTA
TTCGGTCCACTTGGATTTGACGAACAAGTGAAATGGATTTTTAACCTTATTAGAATTGTGT
TACCAATCATTATTATATTTATCGTATTTATCGTGTTATATTCGGTTGCACCTAACGTTAAA
ACGAAGCTTAAGTCAGTATTACCAGGTGCAGTATTTACTTCAATTATTTGGTTAGCTGGTT
CATTTGGTTTTGGTTGGTATATTTCAAATTTTGGTAACTATTCTAAAACATATGGCAGTAT
CGCGGGTATCATCATTTTGTTACTATGGTTATATATCACAAGTTTTATTATAATTGTCGGT
GCTGAAATCAATGCAATCATTCATCAGCGTAGTGTAATTAAAGGTAAAACA CCTGAAGAA
GCAGCATTAGAACATGATGACAATAATAAAAATCATTATAATGAGAACACT AGGTACGA
ATATGATGAGGATAATAATGCAACACATCAACGTACGTATCATGTTGATGA ACATCCTAG
TGATACCTATCCAGAAGATGATAAAAATATAAAAGACAAAATCGTTGATAA GCTTAAAA
AAGACTAA 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807] (completely identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 22853 … 22862; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATGAACTAT 
 

> vraR 
Function: protein coding sequence; response regulator protein (core genome, constant) 
Best match: vraR_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2024537:2025166:r]RC 
Position: 049-contig_251_RC: 22858 … 23488; Length: 630 bp 
Sequence: 
CTATTGAATTAAATTATGTTGGAATGCATAGATGACAGCTTGTGTTCTATCTTGCACTTCT
AACTTACTTAAAATGTTACTCACATGTGTCTTAACCGTTTTAATAGTAATA TGCGATGCAC
TAGCAATTTCTTGATTTGAGTAACCTTTCGCAATCAATAATAATATTTCCA TTTCTCGTTCT
GTAAGCATTTCATATAACTCTGCGCGCTTTTTCATACGGTTACGCATTTTCACTAAAACTT
CCGGTTCAAAAACAGATTCTCCTCTAGAAGTTTTACGAACTGCATCGGCGATATCTTTTGC
ACTTGTTGTTTTTAAAATGTAACTATCGACACCTGCATCTAATGCACGATATACCTCTTTA
TCTTCAATAAAACTAGTTAATATTAATACTTTAATTTGCGGTAAATCTTTT TTAATCTGAG
TCGTCGCTTCTACACCATCCATGTCATCCATAAGTAAATCCATTAAAATTAAATCTGGCTT



CAACTCATGGGCTTTGGCAATTGCTTCTTTACCAGAAGCGCCTTCACCAACTACTTCAATA
TCACTTTGCGTTGATAGATAACTTGAAATTCCTATACGTACCATTTCATGATCATCCACAA
ACAATACTTTAATCGTCAT 
 

> vraS 
Function: protein coding sequence; sensor protein (core genome, constant) 
Best match: vraS_CC008-ST72_21259_AFTS01000001.1[23550:24593:r]RC (completely identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 23477 … 24521; Length: 1044 bp 
Sequence: 
TTAATCGTCATACGAATCCTCCTTATTTAAAGGTGCTTTCACCTCGATACGTGTACCTGAA
TCTGGCAATGATACAATATGGAACGTTGCACCAATTTCCAAAGCTCTTTCACGCATATTTT
TAAGTCCATAACTTTGTTCTAATTTTTCATCAACATTAAAACCTTTACCAT TATCTTGAATT
CTCAACAATAAATAATCGTCTTTATTAAACAATTCTACTGTCACTTTTGTA CCGTTTGAAT
GACGCAATGTATTCGAAATTGCTTCCTGTGTAATTCTGAACAAATGATCTTCAATACCTTT
AGGCACTTTAAAATCTTGTATTTCATGCACAACTTTCATTGGCACTTTTTTTTGTAAATCA
ATAACTAAATCTTTAATACCCTCACCTAAAGATTTGTCTTTTAAACCAAGC GGTCTTAAAT
GTAACAGCAAAGCACGCATTTCTAACTGCGAATCTTGAACCATTTTCTCTAAAATAGGAA
TTTGTTGGTCTAATGGTGGTTCTAACTTCGTTTCTTTGATAGCAGATAGCATCATACTTGC
CGCAAAAAGTTGCTGACTAACAGAATCGTGAAGTTCTCGTGCTAGTCTTTGACGTTCATCT
TCAATAATCTTTTTAACTTTCACATCATTAATATTATAATTTTCATTGGTT AAGTTTTGAGT
TTTAAGTCGCAACTTATGCAATTCTTGATTTAAAGGTACGAGTGTATGGTATAAATCTAAC
GTTTCACTATATATTTCTATATTTTGATCATTAATGCCAACTGTTTCGCCTTCCATTGAACG
CTCAATTTGCGTCTTAATCCAATCATTTTGCTGATTGATTTTGTAAGCGAGTACCGAACCA
ACAATAATACACAATAATATGATGATGAGATTTAAAAATAAAAAGACTGGT ATTCCGAAT
ATTTGTGTATAAAACATACCTTGAAAATAGATGATATTTACAAAAACTTTA TCGATGAAC
AGAAATGCAGCTAGCATGCTATATACTAAGATGAGCATTGAACCAATTGTTCTAATGTAG
TGGTTCAT 
 

> ampM 
Function: protein coding sequence; methionine aminopeptidase type I (core genome, constant) 
Best match: ampM_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1990292:1991050:r]RC 
Position: 049-contig_251_RC: 25836 … 26595; Length: 759 bp 
Sequence: 
CTATTCTTCTTCAATTTTTGTCGTTAAAATCGGACCATCCTTAGTCACGATAACCGTATGC
TCAATTTGAGCAACAAAACTTTTATCGCTCGTTTCAAAAGCCCATTCATTTTTACCTTCTG
TAACAAATGATGCATTTGATGAGATAAACGGTTCAATAGCTAATACCATAC CTTCAGTTA
ATAATGTTTTGTCTTTTGGATCAAAGTAATTAAGTACATGTGCTGGTGCTTCATGTAATGA
TAAACCAACACCATGACCTGTTAAGTTTTTAATGACTTTCAAATCATTTTGTCTAGCTGTA
TTATGCACCGCTTTACCAATGTTACTTAACTTAGTACCCGGTTTTACTTTTGCAATTGCATT
CTCAAATGCCATCGTTGCTACGTCACATACTTTTTGTTTCATTGGATCATCTGATTCTCCAA
CGACAAATGAAATACCTGTATCTGCATAATAGCCATTCTTCAAAGCCGATACATCAATAT
TTACTAAATCTCCTTCACGAATGACACGCTTACTTGGAATCCCATGTGCCACCTCTTCATT
GACACTAATACACGTTTGACCAGGAAAATTTTCATCATGAATTGGCGCAGAAATAGCACC
GTATTCTTCAAATAACTCTTTCGCAATATTATCAAGCTCTTTCGTAGTGATACCTGGTTTG
GTTGCAGCTTGCATTGTATTGCGCACTTTAGCGCATATGTATCCAATTTCTTTTAACGCTT
GTAATTCTTCTTCTGTTTTTACAATCAT 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC030_MRSA252_BX571856.1[2068297:2068469:r]RC 
Position: 049-contig_251_RC: 26731 … 26761; Length: 30 bp 
Sequence: 
ACCCCAACTTGCATTGCCTGTAGAAATTGT 
 

> tx_universal2 



Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1991364:1991404:r]RC (completely 
identical) 
Position: 049-contig_251_RC: 26849 … 26890; Length: 41 bp 
Sequence: 
TATAATTGAAAAATGCTTGTTACAAGTGCATTTTATTTCAG 
 

> tx_universal2 
Function: rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1067981:1068021:r]RC (completely 
identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 9 … 50; Length: 41 bp 
Sequence: 
TAGAATTGAAAAAAGCTTGTTACAAGCGCATTTTCGTTCAG 
 

> furbox-ftnA 
Function:  binding site of ferric uptake regulator next to ftnA 
Best match: furbox-ftnA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1995858:1995894:r]RC (completely 
identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 3042 … 3079; Length: 37 bp 
Sequence: 
ATAATTAAAAATGATATTTATTCTCAATTAAATATCG 
 

> ftnA 
Function: protein coding sequence; ferritin (core genome, constant) 
Best match: ftnA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1996034:1996534] (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 3218 … 3719; Length: 501 bp 
Sequence: 
ATGTTAAGTAAAAATTTATTAGAAGCATTAAATGATCAAATGAACCATGAG TACTTTGCA
GCACACGCATATATGGCAATGGCAGCATACTGTGATAAAGAATCGTACGAAGGATTTGC
AAACTTCTTCATTCAACAAGCTAAAGAAGAACGTTTCCATGGACAAAAGAT TTATAACTA
TATTAACGACAGAGGTGCACATGCAGAATTCAGAGCAGTTTCAGCACCAAAAATTGACTT
TTCAAGCATACTAGAAACTTTCAAAGACAGCTTATCTCAAGAACAAGAAGT AACAAGAC
GTTTCTATAACTTATCTGAAATCGCTCGTCAAGATAAAGATTATGCAACTATCTCATTCTT
AAACTGGTTCTTAGATGAACAAGTCGAAGAAGAATCAATGTTTGAAACTCA CATCAATTA
TTTAACTCGTATCGGCGATGACAGCAATGCATTATATCTTTACGAAAAAGAACTTGGCGC
TCGTACATTCGACGAAGAATAA 
 

> dinB 
Function: protein coding sequence; DNA polymerase IV (core genome, variable) 
Best match: dinB_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[32901:33971:r]RC (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 4729 … 5800; Length: 1071 bp 
Sequence: 
TTATATAAAGTCATATATCGTCATATTTTTATAAGTTGATTGTTCTAAATT ACCTACAGTG
ACACCAATAAGTCGAATTGGTACATCAGGGTCTTTTAAATCGTTATAAAGTAAATATGCA
ATATTATAAATATCTTCTTCAGAACTAACCGAATCTCTTAAACTCATCTGT TTAGATAGCG
TTTCAAATTGATAAGTTTTAATTTTAACCGTTACAGTTTTAGCTGACTTCTGTAATTTATTT
AGACGTTCAGCTGTTTTACCTGACAATTCCCATACTTTTCTTAAAATCTCTTCATCATCATT
CACGTCTGTTGCAAATGTGCGTTCAGTCCCTACTGATTTTCTTACTCTTGATGATTTCACTT
CACTATGGTCAATACCGCGTGCCTTGTTATATAAACCCCGACCTCTTTTTCCAAACAAACG
TATTAATTCAAATTCCGTTTTCTCATATAAATCTCTACCGTTAAAAATACC ATTATCATGC
ATTACTTTTTTGGAAGCTTTACCTACGCCTGGAAAATCTCCAATATCCAATGTCATCAAAA
TATCATGGACATTTTGATAATCAATCACAGTCATACCATCAGGTTTATTCATACCACTCGC
TAATTTAGCTAAAAATTTGTTATAAGAAACACCTGCAGATGCTGTTAAATG TGTCTGCTCT
AGAATATCTTTTCTAATATACTGAGCAATTTTCGAAGCAGGAAGGTCTGGTCTCACTAATT



CTGTAATATCTAAATACGCTTCATCCAATGACATCGGTTCTACCTTATCTGTATAACTTCG
GAAAATAGACATAATCTGCGCAGATGTTTCTCGGTAAGCACCAAAATTACTTGTGACAAA
GTATCCATTTGGACATAATTTATGCGCTTGTGACATAGGCATTGCTGAATGGACGCCGTAT
TTTCGTGCTTCATAAGATGCCGTAGAGACAACACCCCTACTGCTTGCTTTACCACCAACAA
TGACTGGTTTCCCTTTCAATTTGGGGTTATCTCTCATTTCGACTTGTGCAAAAAAATAGTC
CATATCTATATGAATAATTCGTCTCTCAGTCAA 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[1965427:1965599:r]RC 
Position: 050-contig_246_RC: 9236 … 9266; Length: 30 bp 
Sequence: 
CTACCCCAACTTGCATTGTCTGTAGAATTT 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC030_MRSA252_BX571856.1[2078922:2079031] 
Position: 050-contig_246_RC: 9299 … 9329; Length: 30 bp 
Sequence: 
CCAACTTGCACATTATTGTAAGCTGACAGA 
 

> gatB 
Function: protein coding sequence; aspartyl/glutamyl-tRNA amidotransferase/subunit B (core 
genome, variable) 
Best match: gatB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2002605:2004032:r]RC (completely 
identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 9847 … 11275; Length: 1428 bp 
Sequence: 
TTATCTTTTATCTAATTCTTGTTTTAATAGTTGATTTACTAATTGTGGATTAGCTTGACCTT
TAGACGCTTTCATAATTTGACCAACTAAGAAGCCCATAGCTTTGCCTTTACCATTTTTGTA
ATCTTCAACTGATTGTTCGTTATTGTCTAATGCTTCATTTACAAATTTTAGAAGTGTTGCTT
CATCAGAAATTTGAACTAAGCCATTATCTTCCATAATCTGTTTAGCATTACCACCTTTAGC
TGCTAACTCTGGGAAGACTTTCTTCGCAATTTTACTGCTCATTGTTCCGTCTTCGATAAGTT
TAATCATACCTGCTAAATTTTCTGGTGTTAATTTAGTATCTAATAATTCTA CTTGATTTTTA
TTTAAATATTCGTTTACGCCACCCATTAACCAGTTAGATGTTAATTTAACATCTGCACCGT
GTTCAATTGTTGATTCAAAGAAATCTGACATTTCTTTAGTCAATGTTAATA CGTGTGCATC
GTATGCAGGTAAACCTAATTCATTTACATACTTAGCTTTACGTTCATCTGGTAATTCAGGA
ATTGTCTGACGAACACGCTCTTTCCAAGCATCATCAATATATAAAGGTACAATGTCAGGC
TCTGGGAAGTAACGGTAATCATCAGAACCTTCTTTAACACGCATTAAAATTGTTTTACCTG
TAGATTCATCAAATCGACGTGTTTCTTGTCCGATTTCTCCACCATTTAACAATTCTTCTTCT
TGGCGTTTTTCTTCATATTCTAAACCTTTACGTACATAGTTAAATGAGTTTAAGTTTTTCAA
TTCGGCTTTAGTACCAAATTTTTCTTGACCATATGGACGTAAAGAGATGTTAGCATCACAA
CGTAAAGATCCCTCTTCCATCTTAACGTCTGATACACCAGTGTATTGAATAATTGAACGCA
ATTTTTCTAAATATGCATATGCTTCTTTAGGTGAACGAATATCTGGTTCAGATACGATTTC
AATTAGCGGTGTACCTTGACGGTTCAAGTCAACTAATGAATACTCACCTTTATGTGTTGAC
TTACCAGCATCTTCTTCCATGTGAAGACGAGTAATACCGATTCGTTTTGTTTCACCGTCGA
CTTCGATATCGATATATCCATTTTCACCAATTGGTTGATCAAATTGAGAAATTTGATATGC
TTTTGGATTATCTGGATAGAAATAGTTCTTACGGTCAAACTTAGATTCTGTTGCGATTTCC
ATATTTAGTGCCATTGCAGCACGCATTGCCCAGTCTACTGCACGCTTATTAACAACTGGTA
AGACACCTGGATATGCTAAGTCGATAACATTTGTATTTGAGTTAGGTTCTGCTCCAAAAT
GCGCTGGTGATGGAGAAAACATTTTTGAGTCCGTTTTTAACTCTACGTGAACTTCAAGTCC
TATAACTGTTTCAAAATGCAT 
 

> gatA 



Function: protein coding sequence; aspartyl/glutamyl-tRNA amidotransferase/subunit A (core 
genome, variable) 
Best match: gatA_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[39459:40916:r]RC (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 11287 … 12745; Length: 1458 bp 
Sequence: 
TTATAATTTTTCATAAACGTCATGTAAATTGTATTGTGTTTCATATTGATA AGCGACACGA
TATAACGTTTTTTCATCGAATGGTTTACCAATGAACTGTAAACCGATTGGTCGGCCATTTG
ATTGTCCACAAGGAACAGAAATACCAGGTAATCCAGCTAAGTTTACTGGTGTTGTTAATA
AATCATTGGCATACATTGTTAATGGATCATCAATTTCTTCACCTAAATTAA ACGCAGTTGT
AGGCGCTGTTGGACCAACTACTACATCATAATTTTCGAATACTTTATCAAAGTCATTTTTA
ATCAATGTTCTAACTTTTTGAGATTTTTTATAGTAAGCATCATAGTAACCT GAACTTAATG
CAAATGTACCTAAGAAAATACGACGTTTTACTTCTTTACCGAAACCTTCAGATCTTGACAT
TTTATATAATTCTTCTAATGAATGAGCTTCTTTAGAATGATAACCATAACG AATTCCGTCA
AAACGAGAAAGGTTTGACGAAGCTTCTGATGATGCAATCACGTAATATGATGGAATACC
AAATTTAGTATTTGGCAATGATACTTCCTCAACGACAGCACCTAAAGATTTTAAAGTTTCT
ACAGCGTTTTGAACTGCTTCTTTTACGTCATCAGCTACACCTTCACCTAAGTATTCTTTAG
GTAATGCAACTTTTAATCCTTTAATATCTTTACCAATTTCAGATGTAAAGT CTACATCATC
AACTGGTGCACTTGTAGAGTCATTAACATCTGCACCAGAAATAGCTTCTAATACGATTGC
ATTATCTTTTACATTTCGAGTCAATGGACCAATTTGGTCTAATGAAGATGCAAAAGCAAC
TAATCCAAATCGAGATACACGACCGTATGTTGGTTTCATACCGACAACGCCACAATATGC
AGCCGGTTGTCTAATTGAACCACCTGTGTCTGAACCTAAGCTAAATGGTACTAAGCCAGC
TGCAACTGCTGCTGCAGATCCACCTGATGAACCACCTGGTACTGCTTTATGGTCAAATGG
GTTAACTGTTTTTTTGAAATAAGATGTTTCTGTTGAACCACCCATTGCAAACTCATCCATG
TTTAATTTACCGATTAAAACGGCATTCTCTTTATGTAGTTTTTCCATTACAGTAGATTCGTA
AATTGGCACAAAACCTTCTAACATTTTACTTGCACATGTTGTTTCTAATCCGTTTGTAATA
ATGTTATCTTTTATACCCATTGGAATACCAAATAATTTGCCATCCATTTGATCTTTTGCTTG
TAATTCATCCAATTCTTGCGCTTTTTTGATTGCATTTTCTTTATCCAGCGCTAGAAAAGACT
TAATTGTTGGATCAGTCTCTTCAATTGCATCATATATATCTTTAACAACATCAGATGGTTT
GATTTTTTTGTCTTTTATTAAAGTTAATAAATTCTCAACCGATTCGTAGCGAATGCTCAT 
 

> gatC2 
Function: protein coding sequence; aspartyl/glutamyl-tRNA amidotransferase/subunit C (core 
genome, constant) 
Best match: gatC2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2005504:2005806:r]RC (completely 
identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 12746 … 13049; Length: 303 bp 
Sequence: 
TTACGCGTCCTCCTCATTCATGATTGTAGGCACTTTAAATTGTCCATCTTCTGTTTCTTTGG
CATTTTTCAAAGCTAATTCTTGCGGAATACCTTTAATTGCTTTATCTTCACGTAAAACGTTT
TGTAAATCTAAAACGTGATATGTAGGTTCAACGCCTTCTGTATCAGCGCTATCATTTTGTT
TTGCAAAATCTAAAATGCTTTCTAATGTGTTGGCCATTTCTTCCGTTTCTTCAGGAGAAAT
TTGAAGTCTTGCAAGATTCGCGATATGCTCAACTTCTTCACGTGTTACTTTTGTCAT 
 

> putP 
Function: protein coding sequence; proline permease (core genome, constant) 
Best match: putP_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2043451:2044989] (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 13415 … 14954; Length: 1539 bp 
Sequence: 
ATGCTTACAATGGGGACAGCATTAAGTCAACAAGTAGATGCCAATTGGCAAACTTATATT
ATGATTGCCGTCTACTTCTTGATACTAATCGTTATTGGCTTTTACGGTTACAAGCAAGCAA
CTGGTAACCTAAGCGAGTACATGTTAGGTGGACGTAGTATTGGACCGTATATTACTGCAT
TATCAGCTGGAGCTTCAGATATGAGTGGATGGATGATTATGGGGCTACCTGGTTCTGTCT
ATAGCACTGGTCTATCAGCTATGTGGATTACAATCGGTTTAACATTAGGTGCTTATATAAA
TTACTTTGTTGTTGCTCCTAGACTTCGTGTTTATACCGAATTAGCTGGAGATGCAATTACA
TTACCAGATTTCTTTAAAAATCGTTTAAACGATAAAAATAATGTGTTAAAG ATTATTTCTG



GATTGATTATCGTAGTATTCTTTACATTATATACACATTCTGGTTTCGTATCTGGTGGTAA
ATTATTTGAAAGTGCTTTTGGATTAGATTATCATTTCGGTTTAATATTAGTTGCTTTCATTG
TCATTTTCTATACTTTCTTTGGTGGATATTTAGCTGTATCAATTACAGATTTCTTCCAAGGT
GTCATTATGTTAATTGCGATGGTTATGGTCCCTATTGTTGCTATGATGAATTTAAACGGCT
GGGGAACGTTTCATGATGTAGCAGCTATGAAACCTACAAATTTAAATTTATTTAAAGGGT
TATCATTTATAGGAATTATCTCTCTATTTTCATGGGGATTAGGTTATTTCGGTCAACCTCAT
ATCATTGTAAGGTTTATGTCTATTAAATCACACAAGATGCTACCTAAAGCTAGACGTTTA
GGTATTAGCTGGATGGCTGTTGGTTTATTAGGCGCTGTGGCTGTTGGTTTAACAGGTATTG
CATTCGTACCTGCTTATCATATTAAACTAGAAGATCCTGAGACATTATTCATCGTGATGAG
TCAAGTACTCTTCCATCCTCTTGTAGGTGGTTTCTTACTTGCTGCGATTCTAGCTGCAATTA
TGAGCACGATTTCTTCACAATTACTTGTAACATCTAGTTCACTAACGGAAGACTTTTATAA
ATTAATTCGTGGTGAAGAAAAAGCTAAAACGCACCAAAAAGAATTTGTTAT GATTGGAA
GATTATCTGTATTAGTTGTAGCAATTGTTGCCATCGCGATTGCATGGAATCCAAACGACA
CAATTCTAAACTTAGTAGGTAACGCTTGGGCCGGATTTGGTGCATCGTTCAGTCCACTTGT
GCTATTTGCACTTTACTGGAAAGGTTTGACACGTGCCGGTGCTGTAAGTGGAATGGTTTC
AGGTGCCTTAGTCGTTATCGTTTGGATTGCGTGGATTAAACCATTGGCACATATCAACGA
AATATTCGGCTTATATGAAATTATTCCTGGATTTATTGTAAGTGTAATCGTTACATATGTT
GTAAGTAAACTTACTAAAAAACCTGGTGCATTTGTTGAAACTGACTTAAAC AAAGTTCGT
GACATCGTTAGAGAAAAATAA 
 

> camS 
Function: protein coding sequence; bacterial pheromone cAM373 (core genome, constant) 
Best match: camS_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[43214:44419:r]RC (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 15042 … 16248; Length: 1206 bp 
Sequence: 
TTAATTACTGTAAATATGAACTTGCGGTTCTTTGTCATCTTTTGTCTTACTAATTAAAGCAC
GTGGTTGGTTACCATCTTTAATACGAATTTCATAGTTATCGATTTTATCGAAATATTTATTC
GCTTGTTCAGTAACGTACTGTGTAATACCAATTGTTTCAGCTTGTCCATAGTAATCGATTG
GTAAATCTACTACTAATCGTTGTGGCTTTTTATCAACAAATTTAACTTTCCCTACTGCTTGT
GTGAAATTAGAAAAATATGATTGCAAATTATCATTAAATTGCTTGAAATTA TTATTTAAAT
TTTCATCATAATCTGCTGCTGTTGAAGAAGGTAATAAAGCTGTTTTTTCATTGATATTATG
CCATTCATTAAGCTTTGTTTGACTCTTTTCTGCAGTCGCTTGAGTGATAAATTCACCTGGT
GTGATTGAATCTTCACTTGATTGCTTATAAATTGCAAAATGAATTGGTATA TCTTTTAAAT
CATCATTTTCACGTAACCTTGATAATATCTCACTAGCCATTTGTTTACCTTGCTTTTTAACT
TCGCTATCATCTAGTTTTTTACTAAAAGTCGGTCCATCTTTTTCTTTTTTATAGTAATAAAC
ACTATTCATAGCTAAACCAATCGTCATACCTTTAATATTCTTACCTTTTGTATCTCCACCAC
CATAAAAATCTTGCTCTAAAATGTTAGATAAATAGGCTGGTGATTTTTCTGCAATCTTTTC
AGGATTTGTTTCACCTTCGTGTGATGGATTAAGTCCTAAATTTTCATTCGCTTTCTTGTCTT
TTTTATCTTTTTCAGACATCTTATCGATTTCACGTTTTGTATACTTAGGATTTAAATAGGCA
TTAATTGTTTTCTTGTCCAAAAATTGACCATCTTGATACAAATATTTATCT GTTGGAAATA
CTTCTTTACTTAAGTTCAATAAACCATCTTCAAAGTCGCCGCCATTATAACTATTTGCCAT
GTTATCTTGTAAAAGTCCTCTTGCCTGGCTTTCTTTAAATGGTAACAATGTACGATAGTTA
TCACCTTGTACATTTTTATCCGTAGCAATTTCTTTTACTTGATTTGAACTATTGTTATGTTT
TTGATTATCTTTTCCAGCCTGGTCATCCTTATGGTTACCACAAGCAGCGAGTATAAAGATA
GCTGTAATCAATAATACTAATGTACGCTTCATCGACAT 
 

> ligA 
Function: protein coding sequence; NAD-dependent DNA ligase (core genome, constant) 
Best match: ligA_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[44426:46429:r]RC (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 16254 … 18258; Length: 2004 bp 
Sequence: 
CTAACTATTTAATTCATTTTGCTTATCTACAAATTGTTGCTCTGTCCAAATTTCAATACCTA
AACTTTGTGCTTTTGTTAATTTTGAACCTGCATCTTCACCAGCAATAACGACATCTGTATT
TTTAGTAACGCTACTTGTAACTTTAGCACCTTGTGATGCAAGCCATTTAGATGCTTCATTG
CGTGTCATTTGATGTAGCTTACCAGTCAGTACTATCGTTTTACCACTAAATTCAGGATGTC



CTTCAATATCTGATGTTTTGATACCTTTATAAATCATATTAACATGTTTAT CTTTTAATTTT
TGAATTAAAGCACGAATATCTTCATTTTCTAAATAAGTAACTACAGATTGT GCTACTTTAT
CACCTATATCATGAATTTCTACTAATTCCGCTTCAGTTACCGTTAGTAATCGATCTATCGT
TTCATATTTTTCTGCTAACACTTGGCTCGCTTTAACACCTAAATGCCTAATACCTAGACCA
AATAATAAATTTTCTAAAGAGTTGTCCTTAGCTTGTTGAATGGCAGCTAATAAATTATCAA
CTTTTTTCTGCCCCATTCTATCTAAAGGTAATAAATCTTCTTCTGTTAAATAGAAAATATC
AGCAACATCTTTAATTAATTCGCTTTGATAAAGCTGTTGAATAATTTTAGT GCCTAAACCA
TCAATATTCATGGCTTGTCTTGATACAAAGTGAATTAATCCTTCAACAAGTTGTGCTTGGC
ATTTTGGATTAATGCAACGAAGTGCTACTTCGCCTTCAATACGTACTAATTCATGTCCACA
ACTTGGACAATGGGTTGGCATATGATATGTGACAGCATCCTCAGGTCTACGTTCTGGAAT
ACTACGTACAACTTCAGGTATGATGTCACCTGCTTTTTTCACTACAACACTATCACCAATT
CGAATATCTCTGTCATGAATTAAATCCTCATTGTGCAAAGATGCTCTTGATACAGTTGTAC
CAGCTACTTTTACTGGTTCTAAAATAGCAGTAGGTGTGACTACACCTGTTCGTCCAATACT
TAATTCAATATCTAATAATTTAGTTACTACTTCCTCAGCTGGAAATTTATA AGCAATGGCC
CATCTAGGAGATTTTTGTGTGAATCCCATCTCATCCTGTTGATCTAAATCATTAACCTTAA
TAACAATCCCATCAATATCATAAGGTAATGACTCTCTTTGGCTTGTCCATTTTTCAATATA
CTCTAAAACACCATCGATATTATTTACACGCGCTCTATTTTTATTCGTTGTAAAACCTAAT
TTATCTAACTCATCTAATGCTTCACTTTGCGAACGCGCATTGAAATCAGTGAAATCATTGA
CACTATATATAAATACGCTTAGCTTTCGTTTTGCCGTTAATTTAGAATCTAACTGTCTTAA
TGATCCCGCAGCAGCGTTTCTTGGATTTGCAAATAACTGCTCATCATTTTTTTCTTTTTCTT
CATTTAATCGTAAAAATGAACGTCTCGGCATATATGCTTCACCACGAACTTCTACATTTAA
TGGTTCTTTCATTTTCAAAGGTATCGCATGAATTGTTTTTAAATTTTCGGTAATATCTTCAC
CTGTTGTTCCATCACCACGTGTTAAACCTTGAACGAAGTATCCATCAACATATTTCAATGA
TACTGCTAAGCCATCAATTTTTAATTCGCACATATATTCAACGTTGCCAATTTGTTCACGT
ATGCGTTGGTCGAATTTTCTCAAATCATCTTCATTAAATGCATTCCCTAAACTTAACATTG
GCGTGTCATGGTTGACTTTATTGAAAGAGGCTTGGGCTTCACCGCCAACTCTAACTGTTGG
AGAATCTACAGTCTTATACTCAGGATGCTCCTCTTCTATTTTAATCAGTTCATGAAGTAAT
TTGTCATATTCACTATCTGGTACAGATGGATTATCCTCTACATAGTATTCATAACTGTATT
GATTTAATAAATCATGTAACTCGTTCACACGAGACGATAAATCAGCCAT 
 

> pcrA 
Function: protein coding sequence; ATP-dependent DNA helicase (core genome, constant) 
Best match: pcrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2011019:2013211:r]RC (completely 
identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 18261 … 20454; Length: 2193 bp 
Sequence: 
TTAATCCTCCTTTTTTTCAATTGGTGCAAATTGCGCTAACAAACGTTTTGGCCCTTGTGATT
TAAAGATAATATCTAGTTCGATTGAGCCATTTTTCTCGTTTACATTACTCACCATGCCTTCT
CCCCAGGCTTTATGCATCACTTTGTCACCTACATTCCAATCAGATGACAATACTTGTTTTT
TCGTTGACGTTGTTCGTTGACTAAATCCGCGTTTAGCAAAAGGTTTTGCCTTAGGTTGTAT
CGTTTGTCGTTTGCCACTTGAATGATTTTCTAATAGTGATTCTGGAATTTCCTTTAAAAATC
TGGATGGCATATTTGACTGAGGGCGACCAAATAACATTCTTGATGTCGCATGAGTGATAT
ATAACACCTCTTCAGCCCTTGTAATTGCTACATAACAAATACGACGTTCTTCTTGCATTTC
ATGATCATCTTCACTCTTAATCGCTCTAATATGTGGGAATAAAGATTCTTCCATCCCCATT
ATAAAGACAATTGGAAATTCAAGGCCCTTAGCCGAGTGCATCGTCATTAGTGTTACGCCA
TTTTCAGTATCTGCCTCATCAATATCAGCTACTAACGATAAATCCGTTAAAAAGTTAATTA
ATGACTGTTCTTCTAATGGGGTATTTTCCTCATAGTCTTTTGGTACTGACATAAATTCATC
GATGTTTTCTAATCTACTTCGAGATTCTAATGTATTTTCACGTTCAAGCATTTCTCGATAGC
CAGACTTTTGTAATACTTCATCAACTATTTCATGAATTTCTAAAAATTCTT GTTCTTTTATC
AAGCTTTGGATTAACTCGTAAAAATTAAGACACTCTTGTGTCACCTTTTTTGACAATCCGA
TAAAATCAGCTTCTCCAAGTGCATCAAACATACTGATATTGTTTTGAAGTGCATAGTTTTG
AACTTTTTCAACAGATGAAGGACCTACACCTCTTTTTGGAACATTAATAATACGTTGCAA
ACTAATGTCATCATTACTATTGGCAATTATACGCAAATAACTTAATAAATC TTTGATTTCT
TTACGGTCATAGAACTTTTGGCCACCAACCATTGTGTATGGCATATTAGATTTCATGAATG
TTTCCTCAAGTACACGTGATTGTGCATTCGTTCTATATAAAATTGCCATATCTTGATATTTC
TTACCATTACGTTGATGCTTCATAATTTCTCGTATTACAAATTCCGCTTCATCACGTTCCGT



CATTGCTTCATAGTAATGAATTTTCTCACCATTCGTATTTGCAGTCCACAGTCCTTTTGGCT
TACGTTCAGAATTATTTTTAATCACTTCGTTAGCCGCATTTAAAATCGTTTTCGTCGAACG
ATAATTTTGCTCTAAAAAGATTGTATTCGCTTCTGGATAGTCTTTTTCAAATGATAAGATA
TTTTGAATATCAGCACCACGCCAACCATAAATTGACTGATCTGAGTCACCTACAACACAT
AAGTTTTTAAACTTACTTGCTAATAATTTAACTAATGTGTATTGTGCTTTA TTAGTATCTTG
ATACTCATCTACATGAATATATTGGAATTTGTTCTGATAATATTCTAGAAC TTCTGGTACA
CGCTCAAATAAGTTAATCGTTGTCATAATAAGGTCATCAAAATCTAACGCTTCATTACGT
GACAATTGGCGTTGATATCCACTATAAACCGTTGCTACCATTTGCGAGTGATAATCTGTG
GCTTCTTTTTGAGCATCTGCAGGTGTTTTAAGTTCATTTTTCAAATTACTGATCGCACCGAT
AAACATACGAGGTTCAAACTTTTTACTATCAATATTTTCATTTTTTAAGAC GTCTTTAATA
ACAGATTTTTGGTCTGTAGGATCAATTATCGTAAAATTGCGTTCTATACCAATTCGATCTG
CATCACGACGTAAAATACGAACACACATTGAGTGGAATGTTGACATCCAAATAACTTCTG
CTTGATCACCTACTAATTTTTGAACACGTTCTTTCATTTCTCTTGCAGCTTTATTTGTAAAA
GTAATAGCCAAAACATTGTATGGTGAGACATCTTTTTCGTCTAATAAATAA GCAATTCTAT
GTGTTAAAACACGTGTCTTCCCTGAACCAGCACCTGCCATAATTAACAATGGTCCTTCTGT
TGTCTTTACAGCTTCACTTTGCTCTGTATTCATATGATTTAATAACGCATTCAT 
 

> pcrB 
Function: protein coding sequence; heptaprenylglyceryl phosphate synthase (core genome, constant) 
Best match: pcrB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2013208:2013900:r]RC (completely 
identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 20450 … 21143; Length: 693 bp 
Sequence: 
TCATTTACTAGACTCCTTTATTTTTACTGTTTTTAAAGCTTTTTTAATATCTTTATAAATAA
TATCACCGACGATAATTGTATCTGCAATAGCTGCCATCTCTGTCGCTTGTTGTTCTGAGGA
AATACCGCCACCATAAAAAAGTTGCGTTTCTGTTAGATGTTCTGAGACAGCTTGAACCTTT
GATACGTCGCCATAAATGCCACTATACTCTATATACATAACCGGTAATCGATACATATGA
TTGACCATTTGGGCATATGCTTCTAAATCTTCTGTTGTTAAATCTGTATTTGCTTTGGTATG
TTTTGCCACTTTGCTATCAGCATTGCACACGACATACCCTTCAAATATTACTTCCTCAAAA
TCTATACTATGTCCATATGTTTTAAGCGCTTCTAATAATGTACCATTGTGAAATACAACAT
CTGTACTGTTCAGTACTGTAGGTACAAAATAAAAATCAAAACCAGGCATTA CACTTTCGA
TGTTTGATATTTCAAGTACTAAAGGCAATGGGTATCTTCTTACTCTGCTCATTAAATGAAT
GACATTATCTTCAGTAACGTCATCAGTTCCACCAATCATAATTGCATCTGTTTGAGACATA
CAAATCGCATCTAAATCATCATCTGAAATATGTTTAGCTGGGTCTAATTTAAAAATATGG
CGCCATTTTTTAATGTCATACAT 
 

> purB 
Function: protein coding sequence; adenylosuccinate lyase (core genome, constant) 
Best match: purB_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[49897:51192:r]RC (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 21725 … 23021; Length: 1296 bp 
Sequence: 
TTATGCTAATCCAGCGCGTTCGAAAATAGTGTCAACTTGATTCAAATGATGTTTAGGATC
GAAACATTCATCCAATTCTTCTTTTGTTAAAACACTTGTAATAGACTCATCTTGTTCGATT
AATTCACGGAACGGTGTTTTCGTTTCCCAAGATATCATCGCTTTTGGTTGAACTTTGTCGT
ATGCTTCTTCACGAACCATACCTTTATTAATTAATGCTAATAAGACACGTTGTGAGAAAAT
CAGACCAAATGTTTTATCTATGTTATTACGCATATTATCTTCAAATACAGT TAAACGGTCC
ACAATATTTGTGAAACGATTCAATGCATAATCTAGTGCTATTGTAACATCT GGTAACATA
ATACGCTCAGCAGAAGAATGAGAAATATCTCTTTCATGCCATAATGGCACATTCTCATAA
GCTGTAGTAATATAACCACGAATGACTCTTGAAATACCTGTGATATTTTCAGAACCAATT
GGATTTCGTTTATGAGGCATTGCAGATGAACCTTTTTGGCCTTTTGCAAATGCTTCTTCAA
CTTCTCTCGTTTCGGTTTTTTGAAGGTTACGTATTTCAACGGCAAATTTTTCTAGTGATGTC
GCGATTAATGCTAATGTCGCAATATAGTATGCATGTCGATCGCGTTGCAATGTTTGCGTTG
ATACAGGCGCTGTGCCAATACCTAAATGTTTACACACATAACTTTCTATTTCAGGAGGAA
TGTTAGCAAAAGTACCTACTGCACCACTCATTTTCCCTACTTCAATTTCTTCTCTTACTTGT
TTGAAACGTTGTAAGTTACGTTGCATTTCCGTGTACCACAATGCCATTTTGACACCAAATG



TAGTTGGTTCTGCATGCACTCCATGTGTACGTCCCATCATCAATGTATATTTATAATTTTTT
GCTTTTTCAGCTAAAACGTCGATAAATCTTTCTAAATCTTTTTCAATAATGTCATTTGCTTG
TTTAATAACGAAACTTAAAGCTGTATCTACAACATCAGTAGAAGTTAAACC ATAATGTAC
CCACTTACGTTCTTCACCTAGCGTTTCAGAAACTTGTCTAGTAAAGGCTACAACATCATGG
CGCGTTTCTTGTTCAATTTCTTGTGCACGTTCGACATTTACCTTTGCGTTTTGACGAATTTT
TTGTACGTCAGCTTTCGGTATATGTCCTAATTCACTCCATGCTTCACATGCTAAAATTTCC
ACTTCTAACCATGCTTCATAGCGATTTTGATCAGTCCAAATATTAGACATTTCTTCTCTAG
AATAGCGTTCAATCAT 
 

> sspP 
Function: protein coding sequence; staphopain A (genomic island) 
Best match: sspP_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[52053:53219] (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 23881 … 25048; Length: 1167 bp 
Sequence: 
ATGAAAAGAAACTTTCCAAAATTAATAGCTTTAAGTTTAATATTTTCTTTA AGTGTTACCC
CTATTGCAAACGCTGAGAGCAATTCAAATATCAAAGCAAAAGATAAGAAGC ATGTGCAA
GTTAATGTCGAGGACAAGAGTGTTCCTACTGACGTACGTAATTTAGCGCAAAAAGACTAT
CTTTCTTATGTTACTTCACTTGATAAAATCTATAATAAAGAGAAAGCCTCG TATACACTTG
GTGAACCTTTTAAAATTTATAAATTCAACAAAAAGAGTGATGGTAATTATT ATTTTCCAGT
TTTGAACACTGAAGGTAATATCGATTATATAGTTACAATTTCACCAAAAAT CACTAAGTA
TTCTAGTTCATCTTCTAAATACACAATCAATGTTTCTCCATTTTTATCTAAAGTCTTAAATC
AATATAAAGATCAACAAATTACTATTTTGACAAACTCAAAAGGTTACTATG TGGTTACTC
AAAATCATAAAGCTAAACTAGTACTAAAAACACCACGTCTAGAAGATAAAA AGTTAAAA
AAGACTGAGAGTATACCTACTGGCAATAATGTAACGCAACTAAAGCAAAAA GCTTCTGTC
ACTATGCCAACTAGTCAATTTAAAAGTAATAATTATACTTACAACGAGCAA TATATAAAT
AAACTTGAGAATTTCAAGATAAGAGAAACTCAAGGTAACAATGGTTGGTGT GCAGGCTA
TACGATGTCTGAATTACTAAATGCGACTTATAATACTAACAAATATCATGC AGAAGCTGT
GATGAGATTTTTACACCCAAACTTACAAGGACAACGATTCCAATTTACTGGTTTAACGCC
AAGAGAGATGATTTATTTTGGACAAACTCAGGGAAGAAGTCCACAACTTCTTAATAGAAT
GACTACATATAATGAAGTTGACAATCTTACTAAAAATAATAAAGGAATTGC TGTTTTAGG
TAGTAGAGTAGAATCAAGAAATGGTATGCACGCAGGGCATGCCATGGCAGTTGTTGGGA
ACGCTAAATTAGATAATGGACAAGAGGTTATAATTATATGGAATCCATGGG ATAATGGTT
TTATGACTCAAGATGCTAAAAACAATGTTATTCCAGTATCCAATGGCGACCATTATCAAT
GGTATTCATCTATTTATGGTTATTAA 
 

> sspS 
Function: protein coding sequence; staphostatin A (genomic island) 
Best match: sspS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2017836:2018162] (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 25078 … 25405; Length: 327 bp 
Sequence: 
ATGGAACAATTTGAATTATTTAGTATTGATAAATTCAAATGTAATTCAGAG GCTAAGTAT
TATCTTAATATTATTGAGGGAGAATGGCATCCTCAAGATTTAAATGATAGT CCTTTAAAAT
TTATTCTCAGTACCTCAGACGATTCTGATTACATTTGCAAATATATAAATA CAGAACACA
AACAACTCACATTATATAATAAAAATAATAGCTCAATTGTTATTGAAATAT TTATACCAA
ATGATAATAAAATACTACTAACAATTATGAACACAGAAGCTTTGGGAACTT CTCCTAGAA
TGACTTTCATTAAGCAAAAGTCATAA 
 

> Q5HEL1 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HEL1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2018454:2018627:r]RC (completely 
identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 25696 … 25870; Length: 174 bp 
Sequence: 



TTATTGGATTTTCTTACCTACAAAAATGATTTCTTGATGTGATACTTCAACCGTGCCATCTT
TTTGCTCTTGAAACACGGGTTTTTCAATACGTTTTACCGGCATATACCCTTGCATTTTCATT
CGTGACAAACAATCAGCAATTGTTTCATTCTCATTTACTTTGAATTTCAT 
 

> UPF0316 
Function: protein coding sequence; uncharacterised protein family 0316 (core genome, constant) 
Best match: UPF0316_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2018608:2019210:r]RC (completely 
identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 25850 … 26453; Length: 603 bp 
Sequence: 
TCATTTACTTTGAATTTCATGTTCTACTACACTTTCCAGTTCTTCTGGTTCATAATCTTTAA
GCTTTCTACGACGAATGCCTTTAGTCCAGAATCCACCATGTATGTTTCGAGGTTCATACGC
AATGATAAATGCTTTCGGATCTAAATTTTTTATCGTATCCATCAATTTACGTTCATATTTTC
TTGGTGTTAAAATTTGCATCACCATACGACTACCATCTCTACCAAACGCAGCATAGTGCG
TAACGCCATATCCTAAATTTCGAAGTTCATTCGGTAAATCTAACTCATATTCTGCTGAAGT
TACATTTACAACTGTATAACCTAATGCCAGTTTTTCTTCTATTTTCATACCAACAATGATA
CCTATTGAAAAACCAAATGCGTAGGCAATAATATTTTGAATATGGTCTAAA TTAGACATA
ACCAAACCTAAACCAACGATATAAACTAATACTTCTAAAAAACTAACTGAT GCAGCAATA
TAACGATAACCTTTCAACGTTAAAATTGTTCGCATCGTTAAAAACGTTACA TAACAAACG
TTAATGATAAATATAGTTAGTACCATTAACCATGGATTTTCTGTTACGAAT GACAT 
 

> nadE 
Function: protein coding sequence; NH(3)-dependent NAD(+) synthetase (core genome, variable) 
Best match: nadE_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[54895:55716:r]RC (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 26723 … 27545; Length: 822 bp 
Sequence: 
TTAGGATTTTGGCCACGTGTATCTTGTATATGCAAGTTCACGTTTGTGTGCATTTCGTATA
TAATGATTTTCAATTACTTTTTGTTCTTCTGGCGTAACTGGCTTACCTTCTAAATAATTATC
AATCGCCTCATAAGTTACACCTAATGCATCTTCATCTGGAAGCTGTGGTTTATCATCTTCT
AAATCAGCAGTTGGCGTTTTTTCATATAATTCCTTTGGCGCACCAAGATACGCTAATAATT
GACGACCTTGTCGTTTATTCAAACCAAATATAGGTGCGATATCTGCAGCACCATCACCGT
ACTTCGTATAAAAACCAGTTATATTTTCAGCTGAATGATCTGTTCCTACTACAATACCTTG
TCGGTTTGAAGCAATTGAAAATTGTACTTTCATACGTTCACGCGCTTTTTCATTTCCTTTTT
GGAAATCTGTAAGAACAATACCGGCTTCTTTTAATGATTGTACACTTTGATCAACTGCAG
GCTTAATATTGACTGTTACTATTTCATCTGGTTCAATGAATCGCAAAGCTTGGTCAACTTC
ATCAGCATCTTTTTGAACTCCATAAGGTAATTTAACTGCAATAAACGTACA ATCAATGCCT
TCTTCACGTAATTCGTTAACAGACATTTGTACTAATTTTCCAACTAATGTAGAATCTTGTC
CTCCTGAAATACCTAACACTAAAGATTTTATAAATGAATGTGATTGTACAT AATTTTTTAT
AAATTGCTTTAATTCCATAATTTCTTCAGCACTATCGATACGCTTTTTCACTTTCATTTCTT
GTACAATAACGTCTTGTAATTTACTCAT 
 

> nadC 
Function: protein coding sequence; putative nicotinate phosphoribosyltransferase (core genome, 
variable) 
Best match: nadC_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[55709:57178:r]RC (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 27537 … 29007; Length: 1470 bp 
Sequence: 
TTACTCATTATCTTCTTCCATCTCCTTAACGTGTTCCGCAACTTCAAAAATACGTTTATGTT
TATTATCCCAACATGCCTTGCTTAAATCGACTGGATATTCTTGTGGATTAAGGAAACGCTT
ATTTTCATCCCAAATAGATTGTAATCCTTGTGCTAAATATTCACGTGATTCATCTTCTGTTG
GCATTTGATATACTAATTTACCATTTTCATAAATATTATGATGCAAATCAA TGGCTTCGAA
AGATTTTATAAATTTCATTTTATAAGTATGCACTGGATGGAATAATTTTAA AGGTTGTTCA
TCGTATGGATTTTCATTTTCCAAAGTAATATAATCGCCTTCTGCCTTACCTGTTTTCTTGTT
TATAATGCGATATACATTTTTCTTACCTGGCGTCGTAACCTTTTCAGCGTTATTTGATAATT
TAATACGATCACTATATGAACCATCTTCATTTTCAATAGCTACAAGTTTAT ATACTGCACC



TAATGCTGGTTGATCGTATCCTGTAATCAGCTTTGTACCAACGCCCCAAGAATCTACTTTT
GCACCTTGTGCTTTCAAACTCGTAATCGTTTCTTCATCCAAATCATTAGACGCGATAATTT
TAGTTTCAGTAAATCCTGCTTCATCAAGCATACGTCTTGCCTCTTTAGATAAATAAGCGAT
ATCTCCAGAATCTAATCGAATACCTACAAAGTTAATTTTGTCACCTAATTCTTTTGCAACT
TTTATTGCATTTGGCACGCCAGATTTTAAAGTATGGAATGTATCTACTAGGAACACACAA
TTTTTATGTCTTTCAGCATATTTTTTGAAGGCAACATATTCGTCTCCATAAGTTTGGACAA
ATGCATGTGCATGTGTACCAGACACAGGTATACCAAATAATTTCCCCGCCCTAACATTAC
TTGTAGAATCAAAGCCCCCGATGTAAGCAGCTCTAGCGCCCCACAATGCTGCATCAATTT
CTTGCGCACGACGTGTACCAAACTCCATTAATTTATCATTTGATGCAATTTGACGAATTCT
GCTAGCCTTTGTTGTAATTAGTGTATGGAAATTTACAATGTTTAATAAAAT TGTTTCTATT
AATTGCGCTTGAATCAATGGTGCTTCTACGCGTAACAATGGTTCGTTACCAAAGCATAAT
TCGCCTTCTTGCATCGAACGGATGCTGCCTGTGAATTTTAAATCTTTTAAATATGATAAGA
AATCATCCTTGTAGCCAATAGACTTTAAATATTCCAAATCAGATTCTGAAA ATCCAAAAT
GTTCTATAAAATCAATGACGCGTTTTAAACCATTAAAAACAGCATAGCCAC TATTAAATG
GCATTTTTCTAAAATACAAATCAAATACAGCCATTTTTTCATGAATATTAT CATTCCAATA
ACTTTCAGCCATATTTATTTGATATAAGTCATTATGTAACATTAAACTGTC GTCTTCTAATT
GGTACAC 
 

> nos 
Function: protein coding sequence; nitric oxide synthase oxygenase (core genome, variable) 
Best match: nos_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[57362:58438] (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 29190 … 30267; Length: 1077 bp 
Sequence: 
ATGTTATTTAAAGAGGCTCAAGCTTTCATAGAAAACATGTATAAAGAGTGT CATTATGAA
ACGCAAATTATCAATAAACGTTTACATGACATTGAACTAGAAATAAAAGAA ACTGGGAC
ATATACACATACAGAAGAAGAACTTATTTATGGTGCTAAAATGGCTTGGCGTAATTCAAA
TCGTTGCATTGGTCGTTTATTTTGGGATTCGTTAAATGTCATTGATGCAAGAGATGTTACT
GACGAAGCATCGTTCCTATCATCAATTACTTATCATATTACACAGGCTACAAATGAAGGT
AAATTAAAGCCGTATATTACTATATATGCTCCAAAGGATGGACCTAAAATT TTCAACAAT
CAATTAATTCGCTATGCTGGCTATGACAATTGTGGTGATCCTGCTGAAAAAGAAGTTACA
CGCTTAGCAAATCACTTAGGTTGGAAAGGAAAAGGTACTAATTTTGACGTGTTACCACTG
ATTTACCAATTACCTAATGAGTCAGTTAAATTTTACGAATATCCTACTTCA TTAATTAAAG
AAGTACCTATTGAACATAATCATTATCCAAAATTAAGAAAATTGAACTTAA AATGGTATG
CAGTCCCTATCATTTCCAATATGGACTTAAAAATCGGTGGCATTGTATATCCAACTGCACC
CTTTAACGGTTGGTATATGGTAACTGAAATTGGCGTACGTAACTTTATTGATGATTACCGT
TACAATTTACTAGAAAAAGTTGCAGATGCGTTTGAATTTGATACACTTAAA AATAATTCA
TTTAATAAAGATCGAGCACTTGTTGAATTGAACTATGCTGTGTATCATTCCTTTAAAAAAG
AAGGCGTATCAATTGTCGATCATTTGACCGCTGCAAAGCAATTCGAACTATTCGAACGTA
ACGAAGCACAACAAGGTCGTCAAGTTACCGGAAAATGGTCTTGGCTAGCACCGCCATTAT
CTCCAACATTGACGTCAAATTATCATCACGGATATGACAATACAGTAAAAG ATCCAAACT
TTTTCTATAAAAAGAAAGAATCAAATGCTAACCAGTGCCCTTTCCATCATT AA 
 

> pheA 
Function: protein coding sequence; prephenate dehydratase (core genome, variable) 
Best match: pheA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2060321:2061115] (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 30286 … 31081; Length: 795 bp 
Sequence: 
ATGCAATTATATTATTTAGGCCCTAAAGGTACATTTTCATATTTGGCTTGTCGTCAGTATT
TTTCTGAAAATGAAGCAACTTTTCAACCAAAGTCAAATTTATTTGAAGTCA TCAAGGCAG
TTGCAGATGATGACACATCGATTGGTGTTGTCCCTATTGAAAATTCTATAGAAGGAACAA
TCAACATTGTGGCAGATGCACTTGCACAGCAAGATGTCTTTGCACACGGTGAAATACGTT
TAGATATTAACTTTGCATTATATGGTAATGGAACAGATTCCATTTCTGATA TTAAAAAAGT
GTATTCTATTGCACCAGCAATCAGTCAAACAACAAATTACATACATCAACA TCAATTTGA
CTATGATTATGTCGACAGTACAATTCAAAGTTTGACTAAAATTGAAAATGG CGTTGCAGC
AATTGCACCTTTAGGTAGTGGCGAAGCTTATGGTTTTACACCTATTGATACACATATTGAA



GACTATCCACATAACGTGACACGTTTTTTAGTTATAAAAAATCAGCAGCAA TTTGATCAA
AATGCGACATCATTGATGTTTTTAATTACACCAATGCATGATAAACCTGGGCTGTTAGCA
AGTGTGCTTAATACATTTGCTTTGTTTAATATTAATTTATCCTGGATTGAGTCTCGTCCTTT
AAAAACACAATTAGGTATGTATCGATTTTTCGTTCAGGCTGATTCTGCAATTACAACCGAT
ATAAAGAAAGTCATTGCTATTTTAGAAACCTTAGATTTCAAAGTAGAAATG ATTGGTGCT
TTTAATTAA 
 

> sdcS 
Function: protein coding sequence; sodium-dependent dicarboxylate transporter (core genome, 
variable) 
Best match: sdcS_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2061305:2062867:r]RC (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 31270 … 32833; Length: 1563 bp 
Sequence: 
CTATTTCAATGGCAGTGGTTGATTTATATCAATACCTAAAACTATAGGCATTACATAATAC
ACGACTAAAATAATAATTATTGCACTGATTAAGTTTACCCAGAATCCTACT GATGCCATTT
GTTTGATAGATATTTTACCTGAACCAAAGATAATTGCATTCGGTGGTGTCCCTACTGGTAA
CATGTATGCACAGTTAGCCGCCATAGCTGCAGGTGCCATAAGTAGTAATGGATGCACTCC
AACAGCAACAGACAACGTTGCTAAAATCGGTAAAATCATCGTTGCAGTTGCAGTATTAGA
TGTCACTTCAGTTAAAAATAAGACAAAGATTGTTATGACAATTACAATAAG AATCGGACT
AACACCATTTAATGATTTCAACTGTTCGCCTAACCATTTTGCTAAACCACTTTCAGAAATA
CCTTTCGCTAATGCTAAACCGCCACCAAATAAAATTAATACACCCCAAGGGAGCTCTTTT
GCAACTTCCCAGTCAATGATACGGCGATGTTTTTCAGTATTTTTAGCTGGAATAATAAATA
ATAATATTGATATAAAAATAGCAATCGTACCATCTGCAACAGATGACGTAA CTTCCCATT
TTTTCAGAAGAAACTCTCTTGTAATCCATAATAAGCTGGCAAGTACAAAGA TAGTTTGTA
CTACCTTTTCTTCATACTTCATTTTGCCAAGCTCGTCTAACTTTTGTTTAATTAACGTCTGA
CCACCAGGTAAATATTTCAAATCATGTCTAAACGCAACATATCTTAAATAG AGCCAAGTA
ATACCTAACAAAACAATGACCGTTGGAATCCCTACAATCATCCATTTAGCAAAACTAATT
TCATGTCCAAAATGTTGCATGTATTGTCCTTTTAAAATAATTAATGGCGGGGTTCCGATTA
ATGTACCCAAGCCACCAATCGTACCTGCATAGCCAATTGCTAAAACTAGAGATTTTTCAA
ACTTTTGAATACTTGTTTGATTCGTATTGGCTTCTTGTAAATCATGTGCTTCCTTAATAATT
GCTAAACCAATCGGAATCATAATCATTACAGCTGCAGTGTTCGATACAAACATAGATAAG
AATCCTGTTGCCACCATGAATCCAAGTAATATTTTTGAAGTGCTTGCACCAATTAAATTAA
TAATAGTCAAAGCTACTCTCGTATGTAAATTCCATCTTTCCATTGCAATTGCCAAAATAAA
TCCACCTAAAAACAAAAAGATAATATCATTGCCATATTCGGATGATACTTG TTCTGGTGT
AAGTATGTGACCTAATGGTAATAACACAATTGGTAATAAGCTCGTTGCTGCAATAGGAAT
TGCTTCAGTAATCCACCAAGTCGCAATCCATAAAGTAATCGCTAAGACATATACGCCTTT
CCAAGGTAAGTCTTGTGGATGAAAGAACAATAATGTTAATAGGAAAAGTAA TGGACCTA
ATATTAGTCCAATAAGTTGTCCCGCACTAAACGGTTTCTTTTTCTTTGATTTTGAAAAGAA
TGTTAAATACCTTTTCGATATCATTGATTGATGTTGATTGAAATAAGCCAT 
 

> ppaC 
Function: protein coding sequence; manganese-dependent inorganic pyrophosphatase (core genome, 
variable) 
Best match: ppaC_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[63291:64220] (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 35119 … 36049; Length: 930 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAAACATATATTTTCGGACATAAGAATCCAGACACTGATGCAATT TCATCTGCG
ATTATTATGGCAGAATTTGAACAACTTCGAGGTAATTCAGGAGCCAAAGCATACCGTTTA
GGTGATGTGAGTGCAGAAACTCAATTCGCGTTAGATACATTTAATGTACCTGCTCCGGAA
TTATTAACAGATGATTTAGATGGTCAAGATGTTATCTTAGTTGATCATAAC GAATTCCAAC
AAAGTTCTGATACGATTGCCTCTGCTACGATTAAGCATGTAATTGATCATCACAGAATTG
CAAATTTCGAAACTGCTGGTCCTTTATGTTATCGTGCTGAACCAGTTGGTTGTACAGCTAC
AATTTTATACAAAATGTTTAGAGAACGTGGCTTTGAAATTAAACCTGAAAT TGCCGGTTT
AATGTTATCAGCAATTATCTCAGATAGCTTACTTTTCAAATCACCAACATGTACACAACA
AGATGTTAAAGCAGCTGAAGAATTAAAAGATATTGCTAAAGTTGATATTCA AAAGTACG



GCTTAGATATGTTAAAAGCAGGTGCTTCAACAACTGATAAATCAGTTGAATTCTTATTAA
ACATGGATGCTAAATCATTTACTATGGGTGACTATGTGACTCGTATTGCACAAGTTAATG
CTGTTGACCTTGACGAAGTGTTAAATCGTAAAGAAGATTTAGAAAAAGAAA TGTTAGCTG
TAAGTGCACAAGAAAAATATGACTTATTTGTACTTGTTGTTACTGACATCA TTAATAGTGA
TTCTAAAATTTTAGTTGTAGGTGCTGAAAAAGATAAAGTCGGCGAAGCATTCAATGTTCA
ATTAGAAGATGACATGGCCTTCTTATCTGGTGTTGTTTCTCGAAAAAAACAAATCGTACCT
CAAATCACTGAAGCATTAGCAAAATAA 
 

> aldH 
Function: protein coding sequence; carotinoid aldehyde dehydrogenase (core genome, variable) 
Best match: aldH_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[64638:66017] (completely identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 36466 … 37846; Length: 1380 bp 
Sequence: 
ATGAATATCATTGAGCAAAAATTTTATGACAGTAAAGCTTTTTTCAATACA CAACAAACT
AAAGATATTAGTTTTAGAAAAGAGCAATTAAAGAAGTTAAGCAAAGCTATT AAATCATA
CGAGAGCGATATTTTAGAAGCACTATATACAGATTTAGGAAAAAATAAAGT CGAAGCTT
ATGCTACTGAAATTGGCATAACTTTGAAAAGTATCAAAAATGCCCGTAAGGAACTTAAAA
ACTGGACTAAAACAAAAAATGTAGACACACCTTTATATTTATTTCCAACAA AAAGCTATA
TCAAAAAAGAACCTTATGGAACAGTTTTGATCATTGCACCATTTAACTATC CTTTTCAACT
AGTATTCGAACCTTTAATCGGTGCTATTGCAGCAGGTAATACGGCAATTATTAAACCATC
TGAGTTGACACCAAATGTTGCACGAGTGATTAAACGATTAATCAATGAAACATTTGATGC
AAATTACATTGAAGTTATTGAGGGAGGAATTGAAGAAACGCAAACGTTAAT TCACTTACC
TTTTGACTATGTCTTCTTTACAGGAAGTGAAAATGTAGGCAAAATCGTTTATCAAGCTGCC
AGCGAGAATTTAGTTCCTGTGACATTAGAAATGGGCGGTAAATCTCCAGTCATCGTTGAT
GAAACAGCGAATATTAAAGTTGCTAGTGAGCGCATTTGTTTTGGGAAATTCACTAATGCC
GGCCAAACATGTGTTGCACCAGATTACATTTTAGTACACGAATCTGTAAAAGATGATTTA
ATCACAGCCCTATCAAAAACGTTGCGTGAATTTTATGGTCAAAATATACAA CAAAGTCCA
GATTATGGCCGCATTGTAAACCTTAAACATTATCATCGTCTGACTTCATTACTTAACAGTG
CACAAATGAATATTGTATTTGGTGGTCATAGTGATGAGGATGAACGTTATATAGAACCAA
CATTGTTAGATCACGTTACAAGTGATTCAGCAATTATGCAAGAAGAAATTT TTGGTCCTAT
CTTACCGATTTTAACGTATCAGTCATTGGATGAAGCAATAGCCTTTATTCACCAAAGACC
AAAACCTTTGAGTTTATATTTATTTAGCGAAGATGAAAATGCTACACAACG TGTAATAAA
CGAGCTATCATTTGGCGGCGGCGCTATTAATGATACATTGATGCACCTAGCGAATCCTAA
ATTACCATTTGGTGGTGTTGGCGCCTCAGGTATGGGACGCTATCATGGTAAATATTCATTC
GACACTTTTACACATGAAAAAAGCTACATTTTCAAATCTACACGATTAGAA TCAGGTGTC
CATTTACCACCATATAAAGGTAAATTTAAATACATCAAAGCTTTCTTTAAA AATTAA 
 

> tnpA 
Function: protein coding sequence; transposase A (mobile element) 
Best match: tnpA_CC398_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[67721:68833] (completely 
identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 39549 … 40662; Length: 1113 bp 
Sequence: 
ATGAAAATAGTAGAAGTAAAATCTAAGAATGGTATCAATTTTATGATTTTA GATGGTAAT
AATGAACCTATAGTAGATGCAGTAAGATATTTGAAGTATCTGGATAGTGTTAATAAAAGT
TTAAATACCAAGAAAACCTATGCCTATGCACTAAAAAAATTTTTTGTTTAC TTAGAAAGT
AAAAAGATATGCTATAAAGAAGTTAGTTTTGATAACTTTGTTGATTTTATA AGATGGATG
AAAACACCTTTTGAATATGAGAATGTCCTCTCTTATCACCGAAAAGGAAAA AGCATTAGT
CCTAAGACAATTAATCTGACTATTACTGTAGTATCTAATTTTTATGATTAT CTCTATAGGA
GCAAAAAATTAGATGTTAATTTCTATGATTTTATACATACGGAAAGTAAAT ACTCTAAAA
AATATAAAAGTTTCATGCATCACGTAAACAAGGACTATGGAATGTTGAAAA ATATTTTGA
AAGTAAAAGAACCAAAGAAAAAACTAGAAGTGTTAACCAATGTTGAGGTTA AGAAATTA
TTAGGAGCAGCTAATAATATTAGAGATAAATTCTTAATACAATTATTATAT GAAACAGGA
TTACGTATAGGTGAGGTATTATCATTACGCATTGATGATATCAAATTTGATTTTAGAAAAG
GTCACCAAATAGTTTTGAAAAATAGATTTAATAGCAATGGTACTTATTTAA AAACTGGTG



AAAGAAAAATATTTATTTCTCAATCGTTAATTGATTTATATGACGATTATG TGTACGAAAT
AATTGACGAACTTTCCATATGTTCTGATTATCTTTTTGTAAAAATAAAGGG TAGAAATGTA
GGAGAAGCTATGCATTATAGTGATATATATTCATTATTTAAAAGGCTAAAA CATAAAACA
TCTATAAATGTTCACCCCCATTTATTTCGCCATACACATGCAACTGTTTTTTATAATGAAA
CTAAGGATATTAAACAAGTTCAAGAAAGACTCGGTCATAGTAATATACAAA CGACTATTA
ATTTATATGTTCATCCCACTGAAGAAGATATACGTGAAGATTGGAATAAAG TTAAGCATC
AATTTCAAGTTTTTAATAAAGGGGAATAA 
 

> tnpB_CC398 
Function: protein coding sequence; site-specific recombinase/phage integrase family (mobile element) 
Best match: tnpB_CC398_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[68836:70899] (completely 
identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 40664 … 42728; Length: 2064 bp 
Sequence: 
ATGTCAATACCAATTAATTTGCCTACAAACAGTACTATGATTAATGAATTA TGTACATTAC
AAAGTAGAACTATAAACATAAAAGGAGAAGTGCTAATAACTGAAATATATG ATGATTAC
TTTTTAAAAAATGATGAATGGCACATTTCAGCTTTTAACAAGTTCGAGCAA TTTCAAGAT
AGTATCAAGAACTATAAAGACAAAAGAAAAAATATTTTCTTTAGGATTAAA AGTGAAAA
TTTGAATTTAGAATTTAAATACCTTTTTTTGAAACTTATAGTTAAAGAGGA TTGGTCTTTA
TCTAATGTATTTAATACTGGAGCAGTGAAACTTAACAAGATTGCTGAGTTCTTTAATGAA
GTTTATCCAAATTTAAATTCTTTACTAGATTGTGATATTAATATGTTAGAA AAGTACTGGT
TTAGTTGGTTGACTAAAAATAATATACCTATAAAAAGAAAATCATCAACAA TAGTTTTTG
GTGATTATGAACATAAAAGTGGACTAGCTTCTTTTTTAAAGAATATGTATA TTAATCTAAA
TAAATTTATTGATAAGCGAGAAGAATGGGAAAAAGATAAATGGGATATTAG AAATTTAG
AAAAATATGGATTGAGTTATAATAAAACACTAACTGGTAATTATTTGAACT TTGAAAAAA
TTGAGTCAATTAAAATGCGAGAATTAGCAAAAAAATATTTAAAAAATCGTT TGATAACTG
GTGATATAGCATTTGCTACAGCAAGATTTTATATAAGAGTTTTGACTAGGTTTTTTCAAAA
TATATCTAAAAATAAAGAAACAAGGAATAGTTTAAATGAACTAGATAGATG TCATATCG
AAGCATATATAGAATTTTTATTTGAATATGCTAATAGTAAAAATGTGCAAA GTTCTAGGA
ACTTCGTTAGAGAAGAATTAAAAGCAATTAGAAGGTTCTTAAATGATATTG CTAGTCAAA
ATTATGATATAGCCCCCTCTGAAGATATACGTTTTTTAATTTATCCTCAAGACTTTCCTAA
GCGCGAAAAGAAAAATAGTAGCCAAATTGATTATATCCCAGATTTTGTATT GGAACAGCT
TTTTGAGCATATAAATGATTTGCACAAAGATTTAATACCTGTAGTTTGGAT AGCTTTTAAA
ACAGGACTAAGAATTTCTGATGTATTAACATTAAAAAATAATTGTCTTGCA AAAGTTAAT
GGAAAGTTTTCAATAATTACTGATATTGCTAAAACTTTTGTTAAAGGACAT AGGATACCA
ATCGATAATGAATTAGCTGATATAGTAGCAGTTTTAATAGCCAATTCTAAA ATTAAAAGT
ACAAAAGATAACAACCCTAATAATTATATTTTTGCTATTCATAAAGGAAAA AGAAAAGG
AATGCCCTTTACACAGCATATGGTCAGAGCACACTTAAATCATTTAGCAAAAACAAAAAA
TATTCTTGATGAACAAGGTGAAGTCTTCCATTTCAAAACTCATCAGTTTAGACATACTTAT
GCAGTGAAATTGTTAAATGGTGGAGCAGATATATTAACCATACAAGAATTA TTAGCACAT
TCCTCACCAGAAATGACACTCAGATATGCTAAGTTACTTGATGATACAAAAAGAAAGGCT
TTTGAATCAGTTATTGATCAAGGGGCTTTTAGTTTTGATGTTGACGGTAAAATTAAAAATA
TACAGCATAGTAGTGAATTATCAGAAAAAGCATTGAATTCTTTATGGCAAG AACATAAAT
TAAACGCAATGGACAATCCTTATGGTACTTGTCATGCTAGATTGAGCGGTGATTGTCCAT
ATATGGAAGCTCCGCCATGCTTAACTTGTAATTCTGGGAAACCATGTAAGGATCTAGCTA
TTGGATTTTCTGATTTAGATGTTGAAAAATATGAATTACATATCAAATCAA CGGTCAAATC
CATAGAATTAGCTAAAAATAATAATAGACAAGATATAGTTGAAAAACATAC TAATATATT
AAATAAATATGAAGAAATATTAGGTAATATAAAAGATGGAAACATTATATT CGGGAGAA
GTAATAGAATAAAAGTATAG 
 

> tnpC_CC398 
Function: protein coding sequence; transposase C (mobile element) 
Best match: tnpC_CC398_CC001-ST772_118_AJGE01000047.1[70908:71273] (completely 
identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 42736 … 43102; Length: 366 bp 



Sequence: 
ATGGGAAAATTTAATAGACAAGAACAATTAAAACAATTACATGCAGAACGA AAAGTTAA
AACCGAGCAAAAAGTTTCTAAAGCAATAAATGAATTGGTTCGAAAAAATGA AGAAATTA
ACTTTAATATTGTTGCTAAGCATTCAAATGTATCTAAAGCTACTTTATATA ATAATAGTAA
AATTCGAAAGAGAATCGAAGAGTTACGTGAACAAAGTAAAGACATATTTGT ACATAAAA
ATAACAGTGACGGTAAAGACGCATTAATTTCTTCATTAAAAAGGAGAGTAA AATCTTTAG
AAAATGAGAAAAAGAGGCTCAAAGATGAAATAAACACATTATATAATAAAA TATATGAA
GATATTTAA 
 

> blaZ 
Function: protein coding sequence; beta-lactamase (mobile element) 
Best match: blaZ-3_CC001-ST772_118_AJGE01000047.172026:72871:rRC [4_50ANF10END] 
Position: 050-contig_246_RC: 43854 … 44700; Length: 846 bp 
Sequence: 
TTAAAATTTGTTTATTACATTCTTGGCGGTTTCACTTATCAATTTATCATTAGGTTTATCAC
TTTTATTGTCTTTATTCGTAAAAATGACTAAAATAATAGGTTCAGATTGGT TCTTAGGATA
AATAAAAGCTACATCATTTCTAGAAGCATATGTTATTGCTTGACCACTTTTATCAGCAACC
TTATAGTCTTTTGGAACACCATCTTTAATTAAAGTGTCTCCGTTTTTATTATTTAACATTAA
ATCAAGTAAGAAATTTTTATTTTTTTTGCTTAATTTTCCATTTGCGATAAG TTTATTTAAAG
TCTTGCCGAAAGCAGCAGGCGTTGAAGTATCTTTTTTGCTCTTTGGTGAATAGTAATTTAA
TTCTATTTCATATCTAACTGGATTTGTTACTTTATCTCCCAATTTTTTTAAACGTTTTTTAAT
TTTTTTGATTCCACCGATTTCGTTTATAATTTTATTGTTTGCTGTATTATCACTATACTTCAT
TGAAGCTTCAATAAGTTCTTTTAAAGTGATATCTTTTCCTACATATTTTTCTAAAATAGGA
GAATAAGCAACTATATCATCTTTGTTAATATGTACTTTTTTATTTAACTTA TTATAAGGTA
CTTGTTCTAACAAAATAGCACTATTTATCGCTTTTGAAGTTGAAGCATAGGCAAATCTCTT
ATCGGCATTAAATTTTACTTCCTTACCACTTTTAGTATCTAAAGCATAAACACCAATATGA
GCATTATATTTTTTTTCTAAATCATTTAACTCTTTGGCATGTGAACTGTTTGAATTACATGC
ACTTAAAACTAAAGCAATTGCAATTAAAAATATTAACTTTTTCAA 
 

> blaR-pUB101 
Function: protein coding sequence; beta lactamase regulatory protein (mobile element) 
Best match: blaR-pUB101_part_S-xylosus_DQ016060.1[1:241:r]  
Position: 050-contig_246_RC: 44806 … 45047; Length: 241 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAATTACTAATAATGAGCGTAGTAAGCTTTTGTTTTATATTTCTA TTGTTAGTAT
TTTTTAGGTATATATTAAAACGCTATTTTAATTATAGTTTAAATTATAAAG TTTGGTATCT
AACTGTGCTTGCTGGATTAATTCCTTTTATCCCAATTAAATTCTCTTTTATAAAATTTAATA
ATGTGAATAATCAATCGCCCACAGTTGAAAGTAGGTCACACGACTTGAACCATAACA 
 

> blaI 
Function: protein coding sequence; beta lactamase repressor inhibitor (mobile element) 
Best match: blaI_CC008-ST72_TCH130-ST72_ACHD01000263.1[102996:103376] (completely 
identical) 
Position: 050-contig_246_RC: 46553 … 46934; Length: 381 bp 
Sequence: 
ATGGCCAATAAGCAAGTTGAAATATCTATGGCTGAATGGGATGTTATGAATATAATATGG
AATAAAAAATCAGTATCAGCTAATGAAATTGTAGTTGAGATTCAAAAAAAT AAAGAAGT
TAGCGATAAGACGATTAGAACATTAATTACAAGACTATATAAAAAAGAGAT TATAAAAC
GATATAAATATAATAATATTTATTTTTACTCATCAATTATTAAAGAAGATG ATATTAAAAT
GAAAACTGCTAAAACCTTTCTTAATAAATTGTATGGAGGGGATATGAAAAG TTTAGTGCT
TAATTTTGCGAAAAATGAAGAATTAAATAACAAAGAAATTGAAGAATTGCG AGACATTTT
AAATGATATTAGTAAAAAATAA 
 

> tnpIS1272 
Function: protein coding sequence; transposase of insertion element IS1272 



Best match: tnpIS1272_trunc_CC398_SO385-pig_AM990992.1[2480969:2481165:r]RC 
Position: 050-contig_246_RC: 47356 … 47386; Length: 30 bp 
Sequence: 
TATGCATATAAGATGATTTTTAACATCATT 
 

> txbi_universal1 
Function: bidirectional rho independent terminator 
Best match: txbi_universal1_CC022_HE681097.1[2006687:2006756:r] 
Position: 051-contig_201: 35 … 65; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAATTATCTTACTGCTGTTTTTTAGGGATT 
 

> A6U330 
Function: protein coding sequence; acyl-coenzyme A 6-aminopenicillanic acid acyl-transferase (core 
genome, constant) 
Best match: A6U330_CC001-ST772_118_AJGE01000011.1[593:1705] (completely identical) 
Position: 051-contig_201: 640 … 1753; Length: 1113 bp 
Sequence: 
ATGACATTCAATATACATACGATTACTATTTATTTACAATATATTACAACT AAAAAGAAA
GGGGCCGATGATATGCAACAAGTGACATCAGATATCATGACTTTTAGAGGTTCACATTTC
GAGTTAGGTGTTAAAACTGGTAAATGGCTTCAACAAACACCTCTTCTAAAAAATCGAGAA
AAAGAATGGAAAAAACGTGTCCCACGTTTCGATATAGATGTAAATGAAACT TATCAAATA
TTCCAAACATACGCACCTCAAATATGGGAAGAATTAATGGGACTACAAAGTATACTCAAA
ATGCCAACACGCCAAATTATTTTAAACTTTGGACATTATCGTTTTACCGATTTAAAAGAAA
GTGGTTGCACGGTCTTTCAAGGCAAAGACTTCATGGTTAGAAATTATGATTACCACCCTG
CAACTTATGATGGTCGCTACTTACTTTATCAACCTACAGATAGCGGTTTAGCTCAAATTGG
TCCTGTATCAAGGGTAACTGGAAGAATGGATGGTATGAATGAGTCAGGATTAACTATGGG
CTATAACTTTATGCACCGGAAGAAACCAGCAAATGGTTTTGTATGTTATATGATTGGTCGT
CTAATTCTTGAAAATTGCCGAAATGTAACAGAAGCAATCCAATTATTGAAA GAAATACCA
CACAGAAGCTCATTTAGCTACATACTGATGGACAAATCATTGAACCATGCAATTGTTGAA
GTGACGCCGAGATCAATAGATGTTCGTTATGATAATATATGTACAAATCATTTTGAAATA
TTAACACATGAAAATCGCAATTATACAAAAGAATCTAAAGAAAGACTGGCG CGTACCAT
TTCACAAACTAATGATAATTTAGATATGACTACAGCATTTAAGTTATTCAA TAATCCTCAG
TATGAAATTTACAGTAAACTATTCAAAAGCTGGTCTGGCACCATCCATACATCAATGTAT
CACCCTGAAACATTAACTGCATATTTTACATTGGGAGAAAATGCGCCACCAGAAATAATA
GATTTCAAATCATGGTTAGATGGTCAAGACCTTAATATCACTCACTTTACTGGCAATATAG
ATACCGACTTAACTTTTGCCAACAAATAA 
 

> Q5HEJ0 
Function: protein coding sequence; ABC-2 type transport system permease (core genome, variable) 
Best match: Q5HEJ0_CC001-ST772_118_AJGE01000011.1[4492:5232:r]RC (completely identical) 
Position: 051-contig_201: 4539 … 5280; Length: 741 bp 
Sequence: 
TTAAATGTCTTTTTTAGCGACATATAAGATATTCAAAATGAAGAATATCAC TATAGAACC
TAATGAAATTACCCATTGCCAATTGCTAAAATCAAAGTTAGAGCTAATCAT TTTATCAGTT
AAGTAAGCAAAAGGGATATAATCAAAAGCATCTAAAACTTTTTCACCGTAT CTTGGGATA
AATGTAATAAAAGGTTTAATAAACGGTACAATGAGTACTAAAAATACACCT AATGAAAA
TATCATTGCTGTTTTTTGTGATGCAAGTGTGATTAAGAATAAAAACAAGCCAAAGAATAA
TAAAAAGATTAGGAAGAACCATAAATTATCTACATATTTAGAAAACGCCAA ATTTTTTCC
ATTACTAGATGCCTGCACAACAATCAAAATCACATAATGAATTAATGCAAA TAATATTGA
AATTAAAATAATTGAAATTGTTTTCGAAATAATGTATCCAACGCGTGTTTT AACTTTACTC
ATATATAGTTGAATTGTACCTTGTGAAAAATCACGCGTAATTGTCTTAACA ACAAACATT
AATCCAATTATTAACAATAACCATTTTGCTGCAGCAAATACAGATCCATAG ACAATAATA
TGTTTCGGGTTATCCATCGAATTTGCCATAAGTATACTTTGAGTTGCAATCAAACTAGATA



CGACTAGTATCGCTAAATATGTTAAAGGACTTTTAAATATACTATAAAAAT CATACTTAA
CTAAATTTAAAATTCTCAT 
 

> nodI2 
Function: protein coding sequence; nodulation ABC transporter ATP-binding protein (core genome, 
variable) 
Best match: nodI2_CC001-ST772_118_AJGE01000011.1[5232:6104:r]RC (completely identical) 
Position: 051-contig_201: 5279 … 6152; Length: 873 bp 
Sequence: 
TTATTTATCACCTCTTTGATTTATATTGAAGTACGTATCACGCAATGAACTTTTACGTGTTT
CAATATATTTCGGATAAATATCTAATTCAGATAATGCTTTTAGTATAACTT GATAATTTTT
TTGTGCATTAATCATTAAATGTCCGTCTGCTTTGTCGACATTTTGTAATTGGAAATGCTCT
GCAAGATATTTTTCAGTTCTATCAAAGTCTTTATGATCAACAGTAACTATCGTTGTGTCAG
ATGCAACACCTTCCTCCATGTTTACATCTTGAACAAAATGTCCGTCTCTTAAAAATACAGC
TCTATCACAAATTAATTCAATATCTTCTAACTTATGACTTGATATTAGAAT TCTCATATCA
AGTTCATTTACTAAAGACTTAATTGTAGTCAGCACATCAATTGAGCCATCTGGATCCATAC
CATTTGTAGGCTCATCCAAGATTAAAAATTTAGGTTTATTCATTAAAGATA CTGCAATTGC
TAACTTTTGCTTCATCCCCATTGAATATTTCTTAACTTTCTTTTTAATATAAGGTCTCATAC
CAAATGCATCTATAATTTTGTCTGTGTATGCTTTATCAAAACCCTTACCTAATACTTGTGC
AAATAATTTCAAGTTATACAATCCTGATTTATTATCATATAATTTAGGATG CTCAATTAAA
AAACCGATATTATCTGCATTATCAATGTCTACTTTTCCATCAAATTTAATA ATATTACCAT
TCATCACTTTCATAACGGTTGTTTTACCAACACCGTTTTTTCCTATTAATCCGACAATTCTA
CTATCGCCAAAGTCAAAATCAATATCATTTAAAACGACATTTGAGCCGTAT TTTTTTGTAA
TATGTTCTAATTTCAT 
 

> nodI1 
Function: protein coding sequence; nodulation ABC transporter ATP-binding protein (core genome, 
variable) 
Best match: nodI1_CC001-ST772_118_AJGE01000011.1[6782:7678:r]RC (completely identical) 
Position: 051-contig_201: 6829 … 7726; Length: 897 bp 
Sequence: 
TTAAAAACCTTCTTCCATCAATTTGATGTTTTCATGATATTTAGGTTTTCTCTTTTCAAGAT
AAACCATTAAGTTCTCAATAGAAGGTGTAGTGATATTCACTTTATGACCTAAAATTTCTTT
AAATACTTGCGCATGTTCTGTTAATCCTATAAATCCCGTACGCTTATGTTCTTCATAAATA
AGTAGAGATGCTAATTCATCATCAAGGTCCTCAATAGCACCACTCACAACTTGATATCTTT
GTAACAGTTGTTCTTTTGAACCATTTAAGATAACTTCACCGTCACTTAAGTGAATGATATA
ATCAGCTATTTTTTCTAAATCTGAGATAATGTGTGTCGACATGAATATTGTTTTATTTTCAT
CAATTAATTCTTGCTGAATTATCTCCAATAGCTCATTTCTAGCTAAGGGATCAAGACCTGA
AGTAGGCTCATCAAAAATATACAATTCAGCATGATGTGAAAATGCAACTGC TAGTGATAA
TTTCATTTTCATGCCAGTCGAAAATGTTTTTATTGATTTATTGATTGGTAAATCGAACTTTT
CAAGATAAAATTCAAATACTTGATGGTCCCATTTACGATAAAAAGGGGTAA TCATTTTTT
CAAGTTGCTTCGTAGTCCATCTCTCATTAAAATAATTTTCAGAGTAAACAAACCCAATTCT
ATTCTTTAACTCTATCGGATTGAGAGCCATATCCTCTTCTAATACTCTAATAACACCAGTT
TGTGGTTGATACAAATCCATAATTAACCTTATTATTGTGGTTTTACCAGCGCCATTTCTAC
CAATAAAACCAGTGACGAATCCTTGAGGAACTTTGAAAGAGATATTCTTTA AATTAAACT
GATCACTTGAATAATTAACATTACTTAATTCTATGGCATTCAT 
 

> Q5HEI3 
Function: protein coding sequence; aspartate transaminase (core genome, constant) 
Best match: Q5HEI3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2041987:2043273] (completely identical) 
Position: 051-contig_201: 9078 … 10365; Length: 1287 bp 
Sequence: 
ATGAATCCTTTAGCCCAAAGCTTAAATGAACAACTTCAACAGTCAAATGCA ACTGCCTTT
GCAATGTTATCTGACTTAGGTCAAAATATGTTTTATCCAAAAGGCATTTTATCTCAATCTG
CTGAAGCAAAGAGTACAACATATAATGCAACTATAGGTATGGCGACAAACA AAGACGGA



AAAATGTTTGCATCATCTTTAGATGCAATGTTTAATGATTTAACTCCAGAT GAAATATTCC
CTTATGCGCCACCACAAGGCATCGAAGAATTACGTGATTTATGGCAACAAAAAATGTTGC
GTGACAATCCAGAGCTATCAATCGACAACATGTCACTACCAATTGTTACGAATGCATTAA
CACATGGTTTATCTTTAGTTGGCGATTTATTTGTAAATCAAGGTGACACTATCTTGTTACC
AGATCATAATTGGGGTAATTACAAACTTGTTTTCAATACGAGAAATGGTGCAAACCTTCA
AACATATCCTATCTTTGATAAAGACGGGCATTATACTACTGATTCACTTGTAGAAGCTTTA
CAATCATACAATAAAGATAAAGTCATTATGATTTTAAATTATCCTAATAAT CCGACAGGT
TACACACCTACGCATAAAGAAGTGACTACCATCGTCGATGCAATTAAAGCATTAGCTGAT
AAAGGTACAAAAGTTATAGCTGTTGTGGATGACGCATACTATGGTTTATTCTATGAAGAT
GTGTATACTCAATCATTATTTACTGCATTATCTAATTTAAATTCAAATGCA ATATTACCTG
TTCGTTTAGATGGTGCAACAAAAGAATTTTTCGCATGGGGATTCCGTGTTGGGTTTATGAC
ATTTGGAACGTCTGATCAAACAACTAAAGAAGTATTAGAAGCCAAAGTAAA AGGTCTTAT
ACGAAGTAACATTTCTAGTGGACCTCTTCCAACACAAAGCGCTGTTAAGCATGTATTAAA
AAATAATAAACAATTCGATAAAGAAATCGAACAAAATATTCAAACATTAAA AGAACGCT
ATGAAGTCACTAAGGAAGTTGTCTATGCTGATCAATATCATTCACATTGGCAAGCCTATG
ACTTTAACTCTGGATACTTTATGGCAATAAAAGTTCATGATGTTGACCCTGAAGAACTTCG
TAAACATTTAATTGAAAAATATTCAATTGGTGTTATTGCACTTAATGCAAC AGATATTCGT
ATTGCGTTTAGCTGTGTAGAAAAAGAAGATATCCCACATGTATTTGATTCAATTGCTAAA
GCGATTGATGACTTAAGATAA 
 

> tx_map 
Function:  rho-independent terminator of map 
Best match: tx_map_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2043540:2043593:r]RC (completely 
identical) 
Position: 051-contig_201: 10631 … 10685; Length: 54 bp 
Sequence: 
TCTACAAATGTAAAAGGCACCCCACGATTGTGAGATGCCTTATTATAAAATTAA 
 

> map 
Function: protein coding sequence; major histocompatibility complex class II analog protein (core 
genome, variable) 
Best match: map-MW2_part_CC007_TCH959-USA300_AASB02000005.1[6846:7192:r]RC 
Position: 051-contig_201: 10688 … 11035; Length: 347 bp 
Sequence: 
TTAGAATTTAAGTTCAATATCTACCTTTTTAATGTCAGTTGCTTTAAATAC TCTTTCATCTT
TATACTCAGTTTTTAAGTCTACATATTTTGACGAACCATTTTTAAAATACA CTTTATACAC
TGCGCGTTCAGCAAGTCCTATGTCATGTTTAGTTATCCCTTGATCATTTGCCATTGCTGATT
TAAGTTTTATACTTAAATCATTAATTGTAATTTTGCTTGCATTATAGAACA CAAATTCATT
TGAAACTATGTTTTCAAATTTATTTATTGTTACTGGGAATTTCACATTATT AGATTTATTTA
TTTTTTTTTTGATTTAGTGTATTGTTTTACATCAATATC 
 

> map 
Function: protein coding sequence; major histocompatibility complex class II analog protein (core 
genome, variable) 
Best match: map-MW2_part_Z262_LCL_10042.1[45974:47138]RC  
Position: 052-contig_193_RC: 0 … 1165; Length: 1165 bp 
Sequence: 
ATAAAATTGGTGTTGATGTGCCATTTACTGCAATTGTGTATGGTACATATCTGTCCGCTTT
CGCTTTTGACCCTGTTTTAACAGTAATTTCAATTCTCTTAACATCTTTCGCATGAACTAAGT
TTGCTGTGTAATTTTTTGAATTTAACTGTAAGATTCTTTTACCACCATTTTTAAAATAAACA
GTATAATAAGCTTTCTTAGCATATTTTAAATCTTGTTCACTAATACCTCTA TCATGCTTCAG
TACTGATTTTATTTGACTAGTTAAATTTTTGTAATTTGTCCAAGGTTTATTTGAAAATGAA
AGATTCGATAAAATGTTTGTAGATGTACCATTTAAATTAATTGAATATGGA ACTTGATAG
TTTCTTTTAGCTTTATTTTCGATATGTTTTTTTGTATCTACGTTAATATTGATACTTTTAATA
TCACTTGAATTGATTAAATTCGCTGTGTAAATACCTGATTTCAAATCTATA ACTTTCTTCG



TTCCATTTTTAAAATTAACTGTATATTTCGCTTGCTTCGAAAGTCTTAAATCAACATCAGT
AATACCTCTATTTGATTCTAAAACTGATTTAACTTTACCCTCTAAATCTTT GTAACTAATAT
TTTGATTTTTATTAAATGTTAGGTTTGATAAAATGTTTTGGCTTGTGCCGTTCACTGTGATT
GTATATGGCACTTGAACATTTGCTTTAGCTTTATCTTTAGGTTGCTTTTTAGTATCTACGTT
AACACTGATAGCTTTAATGTCACTTGTATTGATTAAGTCAGCTGTGTAGATACCTGATTTC
AAATCGATAACTCTTTTTGTTCCATTTTTAAAATGAACCGTATATTCCGCTTGCTTTGAAA
GTCTTAAATCGATATCACTAATACCTCTATTAAAGTATAAAACTGATTTAA CTTTATTCTC
TATATCTTTATAACTAATATTTTGATTCTTATTAAATGTTAAGCTTGATAA AATGTTTTGGC
TTGTGCCGTTCACAGTAATTGTATATGGAATCTGGATGTTAGAATGTCCATGGTGTAATGT
ACTTGATGATTTATCTAATGGCTTAGCTGCGGCAGATGCTTCGTTAGTATTAAAGTTTGCT
CCTGTTGATGCTATAACGCCTAATGCTAATGTTGTTGTAATCAATGACTTAAATTTCAT 
 

> hlb, disrupted - upstream fragment 
Function: protein coding sequence; hemolysin beta, disrupted - upstream fragment (core genome, 
constant) 
Best match: 
hlb_CC008_COL_CP000046.1[2063726:2064718]#[2_150ANF&END]#hlb#[CDS:hemolysine 
beta]#[cc:72.8598:73.1883] MANUAL OVERRIDE 
Position: 052-contig_193_RC: 1554 … 2326; Length: 772 bp 
Sequence: 
ATGGTGAAAAAAACAAAATCCAATTCACTAAAAAAAGTTGCAACACTTGCA TTAGCAAA
TTTATTATTAGTTGGTGCACTTACTGACAATAGTGCCAAAGCCGAATCTAAGAAAGATGA
TACTGATTTGAAGTTAGTTAGTCATAACGTTTATATGTTATCGACCGTTTTGTATCCGAAT
TGGAGACTTTTAACATAAAATTACTTATCATTCAAAAAGTAAAACAGCATA ATATCAAGG
TTTATAACTTTATCATTATCAATAATACCCCATATAAAATAAAATTTTAGG GACTTTTTAG
GGACTTTAAATTTAAAATTACAAGTTTAATAGAAACATCAAAATAATCACA TGTTTGTGT
GGAATGTACACCCCAAAAGCTAGACTGAAAAATCTATTTTTTGAGGTGTATTTTTATAGG
TAAATATAATAAATTAGAGTAGACAACTCAGAATTCCAATTTTATAATAAT ATTGCTTGA
CATATCAAACTAGATAGTACTATTTTGAATATATTATTATAATCAAAAATT CATTGTAAAC
TTTTAGACAAAAGGAAGTAATAAAAACGTGAAATTTAAAACAACTAAAGAA TGTAAAAG
TAATAATATCTTTAAAAGAAGTCAAGAAATTAATAATAGAGAAAGTGAAAA GGGTTGTTT
ATGGGGCATTAGCATGTTGATTCTACTTTTCTTATTGATTCTGTTTGGAATAACTGCTTGTT
CATCAAGCATTCACTTTATTAATTAGATTTTTTTACTTGGAGGTATCAT 
 

> Q6GFB6 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (mobile element) 
Best match: Q6GFB6_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2032513:2032821] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 2326 … 2635; Length: 309 bp 
Sequence: 
GTGAAGAACCATACAAATATAATTAATATCTTATTAGTTATAGTCAACTCA TTAACTCATT
TTCTAACTCTAAACACCTCATTTTTTAATAGTTCAGCATCGGATTTCTGTTTTATCATAGGG
GCTATATTTTTCTTGATCGGAATTTTTGTTGCAATATACGGTATGAAGCGAGCAACATATT
GGTTAAACTTATTGATTTTATTTACCAATATTTTTTATTTTCTACACTTCT GTGTTTTACTTT
TGTTAAAATATATAGGATTTAAATTATTTATTTATGAAGGGTGTGTATTGT TATTTACCTA
A 
 

> scn 
Function: protein coding sequence; staph complement inhibitor (SCIN) (mobile element) 
Best match: scn_part_phage_U01872.1[3690:3944:r]RC  
Position: 052-contig_193_RC: 2924 … 3179; Length: 255 bp 
Sequence: 
TTTTAATATTTACTTTTTAGTGCTTCGTCAATTTCGTTATAAATCTTTTGAAGTTGATATTT
TGCTTCTGACATTTTCTTAAAGTCTTTTGACTTAAGAGCATACATTGCTTTTAGACCTGAA
ATTTTTATAGTTCGCTTATAATAAGTGTTTAAACTTCCAGTAGCTAATTCA TTAACATTTA



GTTCATCTAATAACGATTTTAATTCATTAGCTAACTTTTCGTTTTGATATTCATTCGATGTT
GGCAAGCTT 
 

> sprD 
Function: noncoding RNA small pathogenicity island RNA D (mobile element) 
Best match: sprD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2047917:2048058:r]RC (completely 
identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 3435 … 3577; Length: 142 bp 
Sequence: 
GGTAAGCACCGAAATGCTTACCTACTTCCCATAAACAATATAACACATATA CATTGATTT
GGAAAGCGCAAAAATAAATTTAATATACTAGCCCGAAGGGGAGCAATACAT AAAAAATG
AAAGGCGCTCCTTGAAAACGCCC 
 

> hlb, disrupted - downstream fragment 
Function: protein coding sequence; hemolysin beta, disrupted - downstream fragment (core genome, 
constant) 
Best match: 
hlb_CC008_COL_CP000046.1[2063726:2064718]#[2_150ANF&END]#hlb#[CDS:hemolysine 
beta]#[cc:72.8598:73.1883] MANUAL OVERRIDE 
Position: 052-contig_193_RC: 3578 … 4713; Length: 1136 bp 
Sequence: 
AAGGTAATATTAACATAAAATGGCTACTATTGCATTATCTAATTTTATTTA ATTAAAACAA
ATATATAGCAAAAAAAAACTAGCCCGAAGGCTAGCTTATGAATAGATGAAA ATTTGAAC
ACATTGCTGTGTCTAAAATGATTATAGCATAATTTTAAACTATTCTATAAT AAATTAATTA
ACTTCATATGAAACTTTACACACTTTTTTTCAAACTGCACTAAACTTACCA AAACTGCTTA
TTCGGTTGCCTGCTATGTCTACCTCTCCGGTCGCAATATAGCGACGTTGTCCACTATTAGC
AATATAAGTAATCCATCTATGGGGGGCAATATAAACGCGCTGATTTAATCGGACAATCTT
CTTATATTAAAAATAATGATGTCGTAATATTCAATGAAGCATTTGATAATG GTGCATCAG
ACAAATTATTAAGTAATGTGAAAAAAGAATATCCTTACCAAACACCTGTAC TCGGTCGTT
CTCAATCAGGGTGGGACAAAACTGAAGGTAGCTACTCATCAACTGTTGCAGAAGATGGT
GGCGTAGCGATTGTAAGTAAATATCCTATTAAAGAAAAAATCCAGCATGTT TTCAAAAGC
GGTTGTGGATTCGATAATGATAGCAACAAAGGCTTTGTTTATACAAAAATA GAAAAAAAT
GGTAAGAACGTTCACGTTATCGGTACACATACACAATCTGAAGATTCACGTTGTGGTGCT
GGACATGATAGAAAAATTAGAGCTGAACAAATGAAAGAAATCAGTGACTTT GTTAAAAA
GAAAAATATCCCTAAAGATGAAACGGTATATATAGGTGGCGACCTTAATGTTAATAAAG
GCACTCCAGAGTTCAAAGATATGCTTAAAAACTTGAATGTAAATGATGTTCTATATGCAG
GTCATAATAGCACATGGGACCCTCAATCAAATTCAATTGCGAAATATAATT ACCCTAATG
GTAAACCAGAACATTTAGACTATATATTTACAGATAAAGATCATAAACAAC CAAAACAAT
TAGTCAATGAAGTTGTGACTGAAAAACCTAAGCCATGGGATGTATATGCGTTCCCATATT
ACTACGTTTACAATGATTTTTCAGATCATTACCCAATCAAAGCCTATAGTAAATAG 
 

> lukX 
Function: protein coding sequence; leukocidin/hemolysin toxin family protein (core genome, variable) 
Best match: lukX_CC001-ST772_118_AJGE01000025.1[41511:42527]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 4950 … 5967; Length: 1017 bp 
Sequence: 
TTATTTCTTTTCATTATCATTAAGTACTTTTACAAACTTCACATTATGTGT CTTCCAATCAA
CTTCATATAATGCTGATAATTTTTCTTCTTTTTTATCTACATGGTTTTCACCAGACCAATAG
CCCCAGAAACCATGACGATTCCAATCTATTTTAAACTCATCCATTGATCTTTTATAATGAA
CAACAAATTTTGATTTACCTTCATCTTTTTTATCATGTGACATAACAGCTAAAAATTCTGG
ATTAAACCCTTCAGAAACAGTTACAGGCATCTTATTCTTAGGCGTAAAATTATCTTTCGCC
CATAAATTTCCATTTCGTGTTAAAGAAAAGATTTCACTTTTAGTTCTATTA TCACTATCATT
AGTTAATTGTCTCGTATGGTCATGTCCCATATTATTTATCAAATGTGCTTCTACTTTCCAAC
CTACACCTTTATGTGACGTAGATTGATCAAGTAATGTACGATACGATGGTTGTTGATAACT
AATCGTCTCTGAATAATTACTCTCTTTTGTAATATTTCCAGTTAACCCTCCACGATTAATC



GAAAAATCTCCACCTGTTTTATAACCATACGTATATTTAACTTCTCTTGATTCATCCTGATT
TTTTGGTGCAAAGTCAGTCACATTTGTATTGTTGTTGTCATCAACATTTTGAATTGAAACT
GAATAAGATCCAGGCCATCTTAATGTACTATTCCAATAACCATTTGGGTCTAGAATTCTTA
AACCACTACCTATTGTTCCTTTCGCTTTAATAAATACTGTTTCTTTATCATAATTAGGTTCA
GTTAAGAAGTTAAATTGTAAGCTTTGAGTAATATTTTTTTGACTATCACTT GTTGTAGCTG
TACGTGTATACATTTTAGTATCACCATCAAGATTCTTCTCAGAAACAGCTTTAATTTCAGA
ATTAATTTTTGCATAAGAAGTAGCTGGTAATACAGTGAAAGTAGTCGATAG TGCTAACGT
ACAAATTGTGATATTTTTATATAGTTGTTTAATCAT 
 

> lukY 
Function: protein coding sequence; leukocidin/hemolysin toxin family protein (core genome, variable) 
Best match: lukY-MW2_Z262_LCL_10042.1[40098:41150]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 5988 … 7041; Length: 1053 bp 
Sequence: 
TTATCCTTCTCTAAATGATTTATTATCAGAGTATTTATCAACGACTTTAAC TGTTTTATTTT
TCCAATCAACTTCATAAGTGACAATTAATCTTTGACCATCTTTATTTTTTTCTAAAATTGG
AGGTGCATAATGTATTCCAGGTCTGTTTTTCAAAATATCTTGATTTCGTGTGTATGTTACTT
CAAATTGCGTTTTCTCATTTGACTTTTCATTAGATAAATAAGTTAAAAATT CTGGATTAAA
GCCACTTCTTACTAATGCTGGGTATCTATATTTTGAAGCAAAGCTTAGTTCAGGGTTTTCT
ACAGTAGCAATTCTCGTATTTCTATAGAATAATAATTCATCATTTCTATTT TTCACTTCTCC
ACCATACTTCAAGTCATTCGCAATAACTGACCAGTGTACATGCCAGTTATTATTTTTACCG
CTGGCAATTGTGTCATAATTTTGCTGATTATAACTAATCGTTTTGGAGTAGCTATTTGATG
AAGTTCGTCCAATACCTTTCGTTGAATCGAATTTACCACCTGAGCTATATGAAAATGTACT
GTCTACTTTCGCAGTTGAAATTTTATTTTTCGGCAATTGGTCTAATATTTCAGTTTTACGAT
TTCTTTTTACTTGAAAATCTACATGGTACTCACTTGGATACTTTAACCAATTTGAATTTTTT
TCTTCTTTATGAGATTCAAACTTTAAATTTGAATGAATTGAGCCTTGTTTTTTAACAAGTA
ATACATTCTTGTCATAAGTTGGATCATCGATAAAGTCGAATTGTAAATTTT GGAGTATATT
TGTTTTCTCATCATATACTGTTTCAGTTCGTTTTGTGATTTTACCGTTTTTCCCAATATCATC
AGGTACTGTTGAATTTTTATCTTTATTAGTAACATTACGTTTGTCTTTTTGTTGAGACTTAT
CAACATGTTCTTTCTTATTTTGATCTTGCGAGTCTTTATGAGCTGAATTTGCTTGAGTCGTT
GCTGCTGATAACAATAAAATTGCACATGATAATGATGACGCTATTAAAACA CGTTTTTTA
TTTTTCAT 
 

> dapE 
Function: protein coding sequence; succinyl-diaminopimelate desuccinylase (core genome, variable) 
Best match: dapE_CC001-ST772_118_AJGE01000025.1[38779:40002:r] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 7475 … 8699; Length: 1224 bp 
Sequence: 
ATGACAACTTTTAGTGAAAAAGAAAAAATTCAATTACTAGCAGATATTGTT GAACTACAA
ACTGAAAATAATAATGAAATAGACGTTTGTAATTATTTAAAAGATTTATTC GACAAGTAC
GATATTAAATCTGAGATTTTGAAAGTTAATGAACACCGCGCCAATATCGTTGCAGAAATC
GGTAACGGCTCACCTATACTCGCATTGAGTGGTCATATGGATGTTGTTGATGCAGGAAAT
CAAGATAATTGGACTTATCCCCCTTTTCAACTCACAGAAAAAGATGGCAAATTATATGGT
CGAGGCACAACAGATATGAAAGGCGGTCTGATGGCTTTGGTCATCACACTCATTGAATTA
AAAGAACAAAATCAATTACCTCAAGGAACGATAAGATTACTAGCTACTGCT GGCGAAGA
GAAAGAACAAGAAGGTGCCAAATTATTGGCTGATAAAGGCTATTTAGACGATGTAGATG
GCTTAATTATTGCTGAACCAACTGGATCAGGAATTTATTATGCACATAAAGGGTCTATGT
CATGTAAAGTAACTGCAACTGGTAAAGCTGTCCATAGCTCAGTTCCATTTATTGGTGACA
ATGCAATTGATACACTGCTTGAATTTTATAATCAATTTAAAGAAAAATATT CAGAGCTTA
AAAAACATGATACTAAACATGAATTAGATGTTGCACCCATGTTCAAATCAT TGATAGGAA
AAGAAATTTCTGAAGAGGATGCAAATTATGCATCTGGTCTTACAGCTGTATGTTCGATTA
TAAATGGCGGCAAACAATTTAACTCTGTACCAGATGAAGCTTCACTTGAATTTAACGTAA
GACCAGTTCCTGAGTATGATAACGACTTTATAGAATCGTTTTTCCAAAATATCATTAATAA
TGTGGATAGCAATAAGCTTTCACTCGATATTCCAAGCAATCACCGACCTGTAACAAGCGA
TAAAAATAGCAAATTAATTACTACGATTAAAGATGTAGCTTCTAGTTATGT AGACAAAGA



CGATATATTTGTTTCGGCGCTTGTAGGTGCAACAGATGCCTCTAGTTTCTTAGGTGATAAT
AAGGACAATGTTGATTTAGCTATTTTTGGACCAGGTAATCCATTAATGGCACATCAAATC
GATGAATATATTGAAAAAGATATGTATCTGAAATATATTGATATTTTTAAA GAAGCTTCC
ATTCAATATTTAAAAGAGAAATAA 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[819195:819303] 
Position: 052-contig_193_RC: 8952 … 8982; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTCTTTTCGAAATTCTCTGTGTTGGGGCCC 
 

> STAR 
Function:  Staphylococcus aureus repeat element 
Best match: STAR_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[1694829:1695052] 
Position: 052-contig_193_RC: 9011 … 9041; Length: 30 bp 
Sequence: 
TGGGAATCCAATTTCTCTGTGTTGGGGCCC 
 

> A1JUG1 
Function: protein coding sequence; putative sodium transport protein (core genome, constant) 
Best match: A1JUG1_CC001-ST772_118_AJGE01000025.1[36969:38276:r] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 9201 … 10509; Length: 1308 bp 
Sequence: 
ATGAACAAAGTCAACAAACCTTTATATTTTTATTTAATGCTTTTCTTCTCT ACAACTATCAT
AGGTGCTCTTTTATTATATTTACCTTTCACTGGTAAAAAGCCAATATCTTTTTTAGATGCCC
TATTTATAGCTTCAAGTGCATTTACAGTTACTGGCCTATCCCCAGTTGATATAGGATCTCA
GTTTAATATACTTGGTGAAATAGTAATACTATTATTAATTCAAATAGGTGG TCTGGGTATC
GTGACCGTAACCCTATTGACACTAGTATTTTTAAATAGAAAGATATCAATG AAAAATAGA
TTCTTGATTATGGTTACATGGAATATTGACGAACCTGGTGGTGTTATTAAGCTAATTAAAC
ACTTGGCTATTTATAGTTTAGTCACTGAATTAATTGGTATGATTTGTTTGTGTTTATCTTTT
ATACCAAAATTTGGTATAGGCAAAGGTTTATTTTTAAGCTTATTCACATCA GTATCAGCTT
TTAATAATGCTGGATTTGCCCTTTTTAAGAATAACTTAATAGATTATTCTA GTGATCCAAT
TGTCATTATTACAATCTCAATACTCATAATATTTGGAGGTATTGGACATTTTGTCGTGATA
GACTTTATTAATTGTAAAAAATTGAGTAAATTATCTTTACATTCTAAATTA GTCTTAACTA
CAACTAGTATCCTAATAATTATAGGAGCTATTACATTCTTTTTATTAGAAC AGTTTAATAC
TATGCAACATATGGGACTAGTTGAAAAAATCGGAAATTCTTTTTTCCAATCAGTAACAAC
ACGAACAGCGGGTTTTAACAGTATAGATATAGCAAGCATTAACAAATCTAC CGCATTAAT
GTTAATGCTACTTATGTTTATTGGTGGTGCCCCTCTCAGTGCAGCTGGAGGAATTAAAATA
ACTACTTTTGCAGTTGCGTTTATTTTTGTACTAAATTATATACGTAAAGAA AATAATGTTT
CAGTATTCAATAAAGAAATATCTGACAAACATATAAAACTATCTATTGTTA CCATTAATA
TCTCATTTCTATTTATCAGCATCATTACTTTTATATTATCGATAATTAATC CGAACATATCA
TTAATCAAGTTATTATTCGAAGTGGTTTCTGCATTCGGAACAGTAGGGTTAAGTATGAAC
CTTACCACAGAATATCATGGTATTACTAAAATAATTATTATATTCGTTATG CTTTGCGGTA
AAGTAGGACTATTAACTTTATTAAGAACATTTATACCACCAAAAAGTCCTA AAAATTACC
GCTACACTAAAGGACAAATTTATCTATAA 
 

> txbi_A1JUG1 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of A1JUG1 
Best match: txbi_A1JUG1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2097322:2097367] (completely 
identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 10554 … 10600; Length: 46 bp 
Sequence: 
ATTACATTAAAAAAACTACCTAAACAGGTAGTTTTTTATTTATTTT 
 



> attB_nySa4-var2 
Function:  attachment site of genomic island nySa4 (mobile element) 
Best match: attB_nySa4-var2_Z262_LCL_10042.1[36037:36137:r] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 11001 … 11102; Length: 101 bp 
Sequence: 
GTGCATAATGTAATTTTCTAGTTAGTCAGAACTATAAACAGTTTTACATCA TTCTTGGCAT
GCTACCCATGTTAGGTTGGTCATTATTTTTTTCTGGAATT 
 

> groL 
Function: protein coding sequence; 60 kDa chaperonin GroEL (core genome, constant) 
Best match: groL_CC001-ST772_118_AJGE01000025.1[34817:36433]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 11044 … 12661; Length: 1617 bp 
Sequence: 
TTACATCATTCTTGGCATGCTACCCATGTTAGGTTGGTCATTATTTTTTTCTGGAATTGATG
CTACAACCGCTTCAGTCGTTAAGAACATTGCTGCAACACTTGCTGCATGTTGTAATGCTGA
GCGTGTTACTTTAGTTGGATCAACGATACCTGCTTCTAACATATTAACCCACTCGTTTGTA
GCAGCGTTAAAACCAACACCTGGTTCTGCATTTTTCAAGCGTTCAACGATGACAGAGCCT
TCTAATCCTGCATTTTCAGCAATTTGGCGAACTGGTGCAGTTAATGCTTTAAGTACAATAT
TCACACCTGTTTCAATGTCGCCTTCAGCTTCAATTTCACTTACTTTTTGGTAAACATTTACT
AGTGCAGTACCACCACCTGCAACAATACCTTCTTCAACTGCTGCACGTGTAGAGTTTAAA
GCATCTTCAATACGTAATTTACGTTCTTTAAGTTCTGTTTCACTTGCTGCACCTACCTTGAT
AACTGCAACACCGCCTGCTAATTTAGCTAAGCGCTCTTGTAATTTTTCACGATCAAAGTCA
GATTCAGTTTCTTCAATTTGAGATTTCAATTGGCTAACACGTGCATCAATGCTGTTTTCGT
CACCGTCACCATCAACAACAGTGGTATTATCTTTAGTTACTTCTACTTTACTTGCAGTACC
TAACATATCAATTGATGCATCTTTTAAATCTAAGCCTAAATCATCAGTAAT CACTTGCGCA
CCAGTTAAAATAGCTAAATCTTCAAGCATCGCTTTTCTACGATCACCAAAACCAGGTGCT
TTTACTGCAACAGCTGTAAATGTACCACGCATGCGGTTTAGCACGATATTTGTTAACGCAT
CGCCTTCAACTTCATCAGCTACAATTAAGATTGGACGATTAGATTGAACCACTTGTTCTAA
TAAAGGTAAGATATCTTGGAAAGACGAGATTTTCTTATCTGTTACTAAAAT GTATGGGCG
TTCTAATTCAGCAACCATTTTATCTGAATCAGTAACCATATATGGTGATTGATAACCACGA
TCAAATTGCATACCTTCAACCACTTCTAGTTCAGTGTTTAGTCCATTTGATTCTTCAATTGT
AATGACACCATCGTTACCTACTTTTTCCATAGCTTCAGAAATATAACGTCCAATTTCTTCA
TCTGCTGCTGAAATCGCACCTACTTGCGCTATTTCATTTTTATTTTCAACTTTTTGAGAATT
TTCATGTAATGCTTCTACAGCAACTTTAACTGCTTTGTCGATACCTTGACGTAAACCAACT
GGGTTCGCACCACTTGTAACATTTTTCAAGCCTTCTTGAATCATTGCTTGAGCTAATACTG
TTGCAGTTGTCGTACCGTCACCAGCAATTTCATTTGTCTTATTTGCAACTTCTTGAACTAGT
TTAGCCCCCATATTTTCATATGGATCTTCTAATTCGATTTCTTTAGCAATCGTTACACCATC
GTTCGTAATTAAAGGTGCTGTAAACTCTTTATCTAATACAACATTACGTCCTTTAGGACCA
ATCGTTACTTTAACTGCATTTGCTAATTGGTCTACACCACGTAACATTGCTTGACGTGCAT
CTTCAGAGAATTTCAATTGTTTAACCAT 
 

> attB_nySa4-var1 
Function:  attachment site of genomic island nySa4 (mobile element) 
Best match: attB_nySa4-var1_empty_CC005_04-02981_CP001844.2[2089669:2089769] 
Position: 052-contig_193_RC: 11072 … 11102; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTAGGTTGGTCATTATTTTTTTCTGGAATT 
 

> groS 
Function: protein coding sequence; 10 kDa chaperonin GroES (core genome, constant) 
Best match: groS_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2150463:2150747:r]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 12736 … 13021; Length: 285 bp 
Sequence: 
TTATTCAATTACCGCTAAAATATCTTCTTCATTTAATACTAGATATGTTTC ATTATCTCGTT
TAACTTCTGTACCAGCATATTGTTGGAACACGACACGGTCCCCTTCTTTCACTTCAGGAGT



CACTCTTGTACCATCATTTAATAGACGTCCAGTTCCTACTGCAACGATAACGCCTTCGTTT
GATTTTTCTTTAGCACTATCAGTTAAAACAATACCACTTTTAGTTGTTTGTTCTTGTTCTTT
TTTCTCAATAATCACACGATTTCCAATTGGTTTTAGCAT 
 

> Q1Y5R7 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: Q1Y5R7_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2150922:2151665] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 13195 … 13939; Length: 744 bp 
Sequence: 
ATGACAAGATTATGGGCATCATTGCTAACTGTTATTATTTATATATTGTCTCAATTTTTAC
CGCTTCTCATTGTAAAAAAATTACCATTTGTACAATATAGTGGCATAGAAC TGACTAAAG
CAGTCATTTACATACAACTTGTTCTATTTTTAATCGCCGCCACGACGATTATTTTAATTAA
TTTAAAAATTAAAAATCCAACAAAATTAGAATTAGAAGTTAAAGAACCTAA AAAATATA
TCATTCCATGGGCATTGCTTGGATTTGCATTGGTAATGATTTATCAAATGGTAGTGAGCAT
TGTATTAACGCAAATTTATGGTGGACAACAAGTAAGTCCTAATACAGAAAA GCTAATTAT
TATTGCTCGAAAAATACCTATATTTATCTTCTTTGTATCTATTATCGGTCCTTTATTAGAAG
AATACGTATTCAGAAAAGTAATCTTTGGAGAATTATTTAATGCGATTAAAG GTAATCGTA
TCGTAGCATTTATTATTGCTACAACAGTAAGTTCATTAATATTTGCATTAGCACATAATGA
TTTCAAATTTATTCCAGTTTATTTTGGTATGGGCGTCATTTTTTCATTAGCATATGTATGGA
CAAAACGGCTTGCTGTTCCAATTATTATCCATATGTTACAAAACGGATTTGTCGTTATATT
CCAATTACTTAATCCTGAAGCTTTGAAAAAAGCCACGGAACAAGCGAATTTTATATATCA
CATTTTTATTCCATAA 
 

> txbi_Q2YUD5 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of Q2YUD5 
Best match: txbi_Q2YUD5_CC005_N315_BA000018.3[2075230:2075293:r]RC (completely 
identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 13933 … 13997; Length: 64 bp 
Sequence: 
CCATAATATAAAAAACGAATCACACACGGATTATCGTCGCTGTGATTCGTTTTTATTTTTC
TTT 
 

> Q2YUD5 
Function: protein coding sequence; membrane anchored KP/DP repeat protein (core genome, variable) 
Best match: Q2YUD5_Z262_LCL_10042.1[31916:33175]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 13963 … 15223; Length: 1260 bp 
Sequence: 
TTATCGTCGCTGTGATTCGTTTTTATTTTTCTTTTTATTTCGCTTTACAAATAAGAATAGCA
TGATTGAAAATACCACCATCATAGAACATACAATTGCTAGCCAACTTTTAC TATATGCAG
TTGACGCACTTTTCTTATTATCTTCTTGTTTTTTAACTACTGTAAAATCGTCTTTTTCATGC
GGTTCAAATGAGCGTTGTTTTGAATCCGGCTTATCTTCGGGCTTTTTCAAATCTGGCATTG
ATCCAATTTCACCAGTAATTAATGCGAGTACTTGTTCATCTAAATTACGATAGTACCTTTC
TGATTTCAATGGATTGAAATATTGGAATCTAAAGTAATTCGATTGCTGTTGTAATCCATTT
AAATATGCATTTCCGCTGAAATTTTGTTTTCGAATAATATTATAAATGTCT TCATCAGTAA
CTTCTCCATAATCTTTGCCCAACTTATTAATTTGATTTAAAATATACGGATTATACTTGTA
AGCCCCATTTGCCAAGGCTAAAAATCGTTGGGATACAAAATCATTACCAGTAGGATTTTG
TGAGTTTCCTTGATTCCCATTTGGTTGCCATTGACCTTGATTAGATCCATCTGAAGCATTT
GGGTTCCATGTTCCCCCATTTTTCGAGCCACCAGAATGATTGGAATCCCCAGGTTGATCGG
GATCTGGTGACGGGTTAGGATTTGGCTTATTAGGGTCTGGTTTTGGATTCGGATTTGGCTT
TGGTTTATCTGGATCTGGTTTTGGATCCGGATTTGGCTTTGGTTTATCTGGGTCTGGTTTTG
GATCTGGATTTGGTTTCGGGTTATCTGGATCTGGCTTTGGATCCGGATTTGGCTTTGGTTT
ATCTGGGTCTGGTTTTGGATCCGGTTTTGGTTTCGAGTTATCTGGATCTGGTTTTGGATTCG
GACTTGGGTTTTGGTTATTTGGGTCTGGTTTTGAATCTGTACTTGGGTTTTGGTTGTTTGAG
TCTGGCTTCACATTATTCGAATCAGGATTAGCATCACGACTATTCGAACCTGTTCCTTCAT
TACCCGTTTGATTTGATTCGTGAGGTGTCCCAGTCTCATTATTATTCATTTCACTATTTACT



GATGGTGAAGTTATATTATGATTCAAATTAGTAGTTGGTTTTTCTCCATTTAAGTTATCCTT
TGCTTCAACTGTGTGCGTTGCAAGCCCTAAACTACTACTACTTAAAATTAAAATACTTGTT
GAAAGTAACATTTTCTTAAACCAATGATATGACAT 
 

> Q1XYY6 
Function: protein coding sequence; putative nitroreductase family protein (core genome, constant) 
Best match: Q1XYY6_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2105308:2105934] 
Position: 052-contig_193_RC: 15419 … 16046; Length: 627 bp 
Sequence: 
ATGGGCTTATTTAAAAAAGATAAAAAAGCAATGACTTTTGACAATGCAATG GAAGAAAG
ACGTTCAATATATAATTTGAAAGATTCGATATCAATTAGCGATGACGAATT AGAATCAAT
GATTGCACATGCAGTTAAACATGTTCCTTCATCATTTAATTCTCAATCAACTAGAATTGTT
CTCTTGTTAAATGACAACAATAATAAATTTTGGGATAACACAAAAGCAATT TTAAAAGAA
GTCATGGGAGAGAATCGTGATTTCGAGCCAACTGAACAAAAAATTGATAACTTCAAACAT
TCATACGGTACAATTTTGTTTTATGAAGATCAAGATGTTGTAAGTGGTTTACAAGAACAA
ATGCCAAACTACTATGATAATTTTGCAATATGGTCAACTCAAACAAATGCC ATGCATCAA
TTTGCAATTTGGACTGCATTAGCTACTAAAGGCATAGGTGCTTCATTACAACACTATAATC
CACTTGTCGATGAGATGACTTCAAATGAATTTAATATTCCTAAAAGTTGGAAACTTATTGC
TCAAATGCCATTTGGTGATATTCGTGAAGCTGCTGGCGAAAAAACATTTAATCCAGTGGA
AGATCGTTTCGTAATAAAAAAATAA 
 

> P55177 
Function: protein coding sequence; putative C-N hydrolase (core genome, constant) 
Best match: P55177_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2154121:2154906] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 16406 … 17192; Length: 786 bp 
Sequence: 
ATGAAAGTCCAAATTTATCAATTACCGATTATTTTTGGAGATAGTTCTAAA AATGAAACT
CAAATAACGCAATGGTTCGAAAAAAATATGAATGCTGAAGTAGATGTAGTC GTTTTACCT
GAAATGTGGAATAATGGCTATGATTTAGAGCATTTAAATGAAAAAGCAGAT AATAATCTA
GGACAAAGTTTTTCATTTATTAAACATTTAGCTGAAAAATATAAAGTCGAT ATCGTAGCT
GGGTCAGTTTCTAACATTAGAAACTATCAAATATTTAATACAGCTTTTAGT GTGAATAAA
AGTGGCCAGCTGATTAATGAATACGACAAAGTTCATTTAGTTCCTATGTTAAGAGAGCAT
GAATTTTTAACCGCTGGCGAAAACGTAGCTGAACCCTTTCAATTGTCTGACGGTACTTATG
TGACCCAACTTATCTGTTATGATTTACGTTTTCCAGAATTATTAAGATATCCTGCTCGTAG
TGGTGCTAAAATTGCATTTTATGTGGCGCAATGGCCTATGTCACGTCTTCAACATTGGCAT
TCATTACTAAAGGCACGTGCAATTGAAAATAATATGTTTGTCATTGGAACTAATAGCACT
GGATTCGATGGTAACACAGAATATGCTGGTCATTCGATAGTTATAAACCCAAATGGAGAT
TTAGTTGGAGAATTAAATGAATCCGCAGATATTTTGACTGTAGATTTAAAC TTAAATGAA
GTAGAACAGCAACGCGAAAATATACCTGTATTTAAAAGTATTAAATTAGAT TTGTATAAA
TAA 
 

> rnaIII 
Function:  regulatory RNA III (core genome, constant) 
Best match: rnaIII_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2155157:2155670:r]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 17442 … 17956; Length: 514 bp 
Sequence: 
AAGGCCGCGAGCTTGGGAGGGGCTCACGACCATACTTATTATTAAGGGAATGTTTTACAG
TTATTTTTTCAATCTATTTTTGGGGATGTTATTAATTATGAAAAAAATTTT ATTTATCAAAT
AATGATAAATCGATGTTGTTTACGATAGCTTACATGCTAGAAATAATTATC TGTAATGAT
AATTAAGAAAAATACATAGCACTGAGTCCAAGGAAACTAACTCTACTAGCA AATGTTACT
CACTTGCTAATTTTACATGGTTATTAAGTTGGGATGGCTTAATAACTCATACTTTTAGTAC
TATACGAAGATAACAAATTTACAATGAAAGTAATTAATTATTCATCTTATT TTTTAGTGAA
TTTGTTCACTGTGTCGATAATCCATTTTACTAAGTCACCGATTGTTGAAATGATATCTTGT
GCCATTGAAATCACTCCTTCCTTAATTAAGATAAAAATTCTTAAAATTAAA CAACTCATCA
ACTATTTTCCATCACATCTCTGTGATCT 



 

> hld 
Function: protein coding sequence; hemolysin delta (core genome, constant) 
Best match: hld_CC005_N315_BA000018.3[2079076:2079210:r]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 17791 … 17926; Length: 135 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTAGTGAATTTGTTCACTGTGTCGATAATCCATTTTACTAAGTCACCGATTGTTG
AAATGATATCTTGTGCCATTGAAATCACTCCTTCCTTAATTAAGATAAAAA TTCTTAAAAT
TAAACAACTCAT 
 

> agrB 
Function: protein coding sequence; accessory gene regulator B (core genome, variable) 
Best match: agrB-II_CC001-ST772_118_AJGE01000025.1[28753:29316:r] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 18161 … 18725; Length: 564 bp 
Sequence: 
TTGAATTATTTTGATAACAAAATTGACCAGTTTGCCACGTATCTTCAAAAG AGAAATAAC
TTAGATCATATTCAATTTTTGCAAGTACGTTTAGGGATGCAAATTATAGTTGGTAATTTTT
TTAAAATACTTGTAACATATAGTATTTCTATATTCTTAAGTGTATTTTTGT TTACCTTAGTT
ACACACTTATCCTATATGTTAATACGCTATAATGCACATGGTGCTCATGCAAAGTCTTCGA
TACTTTGTTACATACAAAGTATTTTAACATTTGTATTTGTACCTTATTTTC TAATTAATATA
GACATTAATTTTACTTATTTACTGGCCTTATCTATTATAGGATTGATTTCCGTTGTTATTTA
TGCACCTGCAGCAACGAAAAAGCAACCTATACCAATAAAATTAGTAAAACG TAAAAAGT
ATTTATCTATAATTATGTATTTATTAGTTTTGATTCTATCCTTAATAATAC ATCCATTTTAT
GCTCAATTTATGTTATTAGGAATTTTAGTAGAATCTATTACATTATTACCT ATTTTTTTCCC
TAAGGAGGATTAA 
 

> agrD 
Function: protein coding sequence; accessory gene regulator D (core genome, variable) 
Best match: agrD-II_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2156442:2156585] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 18727 … 18871; Length: 144 bp 
Sequence: 
ATGAATACACTTGTTAATATGTTTTTTGATTTTATAATTAAATTAGCTAAA GCAATCGGAA
TTGTCGGTGGCGTAAACGCTTGCAGCAGTTTATTTGATGAACCTAAAGTACCCGCTGAAT
TAACGAATTTATACGACAAATAG 
 

> agrC 
Function: protein coding sequence; accessory gene regulator C (core genome, variable) 
Best match: agrC-II_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2156615:2157898] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 18900 … 20184; Length: 1284 bp 
Sequence: 
ATGGAAACAATAAACAACTTAGCTATGGCCACTTTTCAATTAGTAATACTT TTTACAGTA
GCCAAATTCATTTCCTTTGTTAAATTTAATTTAAGGGATTATTTTATTATA GTTGGAATTAT
AATTCCAACCATGTTTTTGTATTACTTCTATGGAAGTAGAGCCGTATTGATTCCAACTTTT
TCATCTATCATATTTTTATTCTTTAAATTAAAGTACTATGCAATAGTAACA ATTTTAGTGA
CCATGATCATAATGTATTTGAGTAATTTTGCAACAGTAGGTTTGTTTTTAACTTTAAGAAA
ATACACTACTGATCCTGCAATACTCTTACCATTATATATACTTTCTTTTTCATCAGTTTCAT
TATTAGCGACATATTTGGTAAGAATATCTCTAAAGAAATTTAAAAAATCAT ACTTATCTTT
AAATAAAACTTATATGATTATAATTTCATTCGTATTATTTGCAACATTTGC ATTTTTTTATA
TTTATTCTACAAATACAAGTTCAAACGGTGATAGCTTAATTCCATATGCACTTGTATTTAT
AGGATTAATAATTTTTATCTCTGTTGTAATACTTATAATGTCGCTTTTCACCCTTAAAGAG
ATGAAATACAAACGAAATCAAGAAGAAATTGAGACCTATTACGAATACACA TTAAAGAT
TGAAGCAATTAATAATGAAATGCGCAAGTTCCGTCATGATTATGTCAATAT CTTAACGAC
ACTTTCAGAATACATTCGCGAAGATGACATGATTGGTCTACGCGCTTATTTCAATAAAAA
TATTGTACCTATGAAAGATAATTTGCAGATGAATGCTATTAAATTAAATGG TATCGAGAA
TCTTAAAGTACGTGAGATAAAAGGCTTAATTACTGCGAAAATTTTACGTGCACAAGAAAT



GAATATTCCAATTAGTATCGAAATACCCGATGAAGTAAGTAGCATTAACTT GAATATGAT
CGATTTAAGTCGCAGTATTGGTATTATTCTTGATAATGCAATTGAGGCATCAACTGAAATT
GATGACCCTATCATTCGCGTTGCATTTATTGAAAGTGAAAATTCAGTAACGTTTATTGTTA
TGAATAAATGCGCTGATGATATACCACGCATTCATGAATTGTTCCAAGAAAGTTTTTCTAC
TAAAGGTGAAGGTCGTGGTTTAGGTCTATCAACTTTAAAAGAAATTGCTGATAATGCAGA
CAATGTCTTATTAGATACAATTATCGAAAATGGTTTCTTTATTCAAAAAGT TGAAATTATT
AACAACTAG 
 

> agrA 
Function: protein coding sequence; accessory gene regulator A (core genome, variable) 
Best match: agrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2110092:2110808] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 20202 … 20919; Length: 717 bp 
Sequence: 
ATGAAAATTTTCATTTGCGAAGACGATCCAAAACAAAGAGAAAACATGGTT ACCATTATT
AAAAATTATATAATGATAGAAGAAAAGCCTATGGAAATTGCCCTCGCAACT GATAATCCT
TATGAGGTGCTTGAGCAAGCTAAAAATATGAATGACATAGGCTGTTACTTTTTAGATATT
CAACTTTCAACTGATATTAATGGTATCAAATTAGGCAGTGAAATTCGTAAG CATGACCCA
GTTGGTAACATTATTTTCGTTACGAGTCACAGTGAACTTACCTATTTAACATTTGTCTACA
AAGTTGCAGCGATGGATTTTATTTTTAAAGATGATCCAGCAGAATTAAGAA CTCGAATTA
TAGATTGTTTAGAAACTGCACATACACGCTTACAATTGTTGTCTAAAGATAATAGCGTTG
AAACGATTGAATTAAAACGTGGCAGTAATTCAGTGTATGTTCAATATGATG ATATTATGT
TTTTTGAATCATCAACAAAATCTCACAGACTCATTGCCCATTTAGATAACCGTCAAATTGA
ATTTTATGGTAATTTAAAAGAACTGAGTCAATTAGATGATCGTTTCTTTAG ATGTCATAAT
AGCTTTGTCGTCAATCGCCATAATATTGAATCTATAGATTCGAAAGAGCGAATTGTCTATT
TTAAAAATAAAGAACACTGCTATGCATCGGTGAGAAACGTTAAAAAAATAT AA 
 

> frk 
Function: protein coding sequence; kinase/pfkB family (core genome, constant) 
Best match: frk_Z262_LCL_10042.1[24892:25851]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 21287 … 22247; Length: 960 bp 
Sequence: 
TTAAAATGCTTGTTCAACCTCTTGTAATGTTGGCAAACTATTAATGGCACCATACTTCGTT
GTCACTATTGCAGCAACGCGATTGCTAAACGCTAAAATTTCCTCACCTTCATTTTCAAATA
ACTGAGTTAAATTTAACACATCGGTTGCTAAAATCCTGCTAATAACTGCACCAATAAAAG
CATCCCCTGCCCCAGTTGTATCAACAGGTTTTACCTTATAGCCACTATGATAATGATTAAT
ACCATTTTTCAAATATACGGCAGCACCATCTGCTCCCTTCGTATAAATGACTACAGTAACA
TTACCTGTAAATAATGATTGAATGGCTTCATTTTCATCATGAATACCTGTAATAAATTCTA
ATTCTTCATCTGAAACTTTTACAATATGCGCCAATGGCAAAAAGGTATGAATAGTTTGTCT
TAAATCTTCAGCGTTATCCCATAATGGCAATCTTACATTAGGATCAAATACGACAGTACC
ATTTGCATTTAATGTTTTGGTAATCAATTGATAATGTGCATCTCTCATCGGACTATCGACC
AAATCAACAGAACAAAAATGTACTACATCATTTTCATTCACATCAATATCA TTCACAAAA
CTTGGTTCAAATAACATATCAGCAGAGGGCTTACGATAAAAAGAAAAATCT CGCTCGCCC
GCTTCAGTCAAACTCACAAAAGCTAACGCAGTGTTTGCTTCATTCGTGCGATACACTTTTG
ATACATCTACACCAATACTTGATATCGTTTCAATAATGCTATCTCCAAATGCATCATTACC
TAATTGTGTAATCATATACGCTTGTTGTCCTAACTTTTGAACTGTACAAGCTACATTGCAT
GGCGCGCCACCAATTTGCTTCGTAAATGTTTGAACATCTTTTAATTTCGCATTTGTAACAT
TTGGAATAAAATCAATTAACGCTTCTCCTATTGAAAATAGACGTCTCAT 
 

> scrB 
Function: protein coding sequence; sucrose-6-phosphate hydrolase (core genome, constant) 
Best match: scrB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2159961:2161445:r]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 22243 … 23728; Length: 1485 bp 
Sequence: 
TCATTTATGTTCATCCTTTAAATCATATTTAGTAAATTGTAAATATACTTG CCCTGATTCTG
TTGATGTTTTAATACCTAGTGCGTCTTCTGTCGGGAAAATTCGAGATGTCAAAACACGTTC



CCCATCATTACAGAAAATTTCTATACTAGATGTATCAACAAAAATTTGTAA TTGCTTTAAT
GGCGTGTCTAATATCGTACTACGCGTCGTACCTTCAACATTTGTCGGCAATAAACCACTGT
CGCTGCGATCTAATGTTATTTTATTTTCACGCTTGTTATAAGCAATTAATGTTGAAGAAGT
CTTAGATGTACGTAATTCAAAGTACACTTCGGTAGCATCATTATCCAAAATATCTATGATT
AATTCATACTGTTTACCTTCATACGGATGTAATTTTCGAGTAAATTTATTTGCGTAGCCTA
ATGCTGTCTCTTTATTGTGACGTAATTTTTCCAACGCTGGATATGGACGTTGCTTAAGTTG
ACCATTTTCTACATTTAATACACGAGGAATTGTTAAGCAATGGGCCCATCCTTCATTATCA
GTAGGATATTCGATTTCCGGTAACCCCATCCATCCAATTAGTACTCGTCGGCCTTTTTCAT
CTAAAAATGTTTGAGGTGCATAGAAATCAAAGCCATTATCAAGCTCGACAA AATTTTCAT
GTTCATATGTTAACTTTTCAATATCAAACTTTCCAAGTATATAACCACTTT GATAAATATT
TTTGAACTGATTGCCTTTTGGTTCAATACCTTGTGGACAAATAAGTATGACATCTTGATTA
TCTAAATTAAAGTAATCTGGGCATTCCCACATATATCCAAAATCATCTAAC TCTGTATTTA
TTTCACCTAAATAATGCCAATTAATTATATCTTCAGTATTATAAAGTAATA ATCGACCTTG
CTGATCATTATTTTGTGCGCCAATGATTGCATAATATTTCTCACCATATTTAAAAACTTTA
GGATCTCTAAAATGACTTGTATATCCTTCTGGTTGCTGGCTAATTACTGGCTTTGGAAACT
TTTCAACTGAACCGTCTTCTTTCAATCGTGCGATCATCTGACTCGCATGTCGTTGCCAATG
ATTATCTCGATGATTTCCTGTGTACATATAATATAAATGCCCGTTATATTCAAAAGCGCTA
CCGCTATAAACACCATGGCTGTCATATTTAGTATCTGGATTTAATATTGGCCCTTCAGGTT
TAAAGTTTATTAAGTCATCACTCGTGTAGTTATACCAATACTTTAAGCCATGTACTGCGCC
TAATGGGAACCATTGATGTGAAACATAATACTTCCCTTTATAAAAAATAAG TCCGTTGGG
ATCATTTAATAAACCTGTTTCTGGTTGTATATGAAATTGTTGACGAAATTT TGATTGATCA
ACTTGTTGTTTTAATGTTTTAAAATACTCAGTATCAACGTCCTCGATTCGTTGATAACGTT
CTTCTCTAGTCCATTCGGTCAT 
 

> scrR 
Function: protein coding sequence; sucrose operon repressor (core genome, constant) 
Best match: scrR_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2161594:2162544:r]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 23876 … 24827; Length: 951 bp 
Sequence: 
CTAAATATTAACATCTACTGTGACGCTATATGGCATATCTTGCTTTTTAAGCATCTGTTGT
ATCTCTTCCATCGCGCATTGGCCAGCTTCAAAATAATTATAATGAATTGTTTTTATCGATG
GAGACACTAATTGTGTCATTGGGTCACCACCAAAACCATATATTTGATGTGGTTTCATAA
CATCATTTTTATCAGAATAATATTTATAGGCAGCTAATGCAATCGTATCAG TTGCTCCAAC
AACCGCATCTACTTGCTCCACATTTTCCAAAACATTTGCAACATCTTTTTGTGCTTCCACA
TAAGTAAAATTTGTTTCATGTATATTAGGTTTAATTTGGTATTTAGCTAAC TGGTCAAGTA
AACCACGTTTTCTATGTATACCAACTGCAATATCTTTTTCACTTACACTAAACACTTCAAC
TTGTTGATATCCCTGTTGACCAATCCATTCGCCTATAATTTGACCTGCTTTATAATCATCAT
GCACAATACTATGAAGTTGTTCATGTTGTTGACCAACAATAACGATTGGTACATTCATTTT
ATTAATGACTTCAATATGTCTCTCTGTTATGTCTGTAGCCATTAAAACAATACCATCTACT
TTACTGCGTGCTAATGTTTCAAGCGCTTGTATTTCTGCTTCGATATTTAAACCTGTGTAATT
TAAAATTAATTGTGATTCATATTTTTGGCATTGTTTTGCCAATCCTTTGATTGTTTCATCTA
CTGCATATGAATTCATTCTAGGTATAATGGCACCAATAAGGTGTGTTTGTCTCGCTCTTAA
ACTTTGAGCAAATTGATTCGGTTGATAGTCATGTTCTGCTATAATTCTTGTTAATTTTTCAC
TTGTTTTTTTACTGACAGATCCATTATTTAAAAATCTAGATACTGTGCTTTTTGAAACGCCT
GCCAATTTGGCAATATCAGATATATTTTTCAT 
 

> nrgA 
Function: protein coding sequence; putative ammonium transporter (core genome, variable) 
Best match: nrgA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2162727:2163977:r]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 25009 … 26260; Length: 1251 bp 
Sequence: 
CTAATATCGAATATGTTTATTGAATCTATTTAGCTCACCTTCAAAGTAAGCATGTTCACCG
TGAACAATCTTGTCTAATCCTATATTCGTTTCTTGTTCCGTAACAGATAATGGTGTAATTA
ATTTAATTACTTTCGCAATAATAAACGTCATGACGATACTAAAAATTACAA CTGCTGTTAC
ACATAATATTTGTACAAGTATAATATGTATGTCACCAGTATAAATAAAGCC ATTCTCAAT



GTCAGGATTGGCTTTTTTACTTTGGAAAACTGCTGTTAAAACAGCACCAATAATACCACC
AACACCATGAATACCAAATGCATCTAATGCATCATGATATTTTAGTTTTAC CTTGATGTAA
TTAATGACAATATAACAACAGATACCTCCTATTAAAGCCATTATTGTTGCA CTAAGATAT
GTTACATATCCTGCTGCAGGAGTAATAACAACTAATCCTGCTAATGCACCGAGTAAAAGT
CCAAGTAAACTTGTCGTCTTTTTAAAAATATATTCTAAAATTAACCAACCT ATAGCACCTG
CACTGGCTGAAATGACAGTATTTGTAAATGCAAGCATCGCAATATTATCAAATGTAAAAG
CACTACCTACATTAAATCCATACCAACCAATCCACACGAATATACCGCCAATCAACGTAA
TGATAAGATTATGTGGTGTTGATTCAGAATGTTTGTTTCCTTTTCCAATCATAATAGCTAA
TACTAAACCAGAAACACCTGATGTAATATGAACAACCGTACCTCCAGCGAAATCTAATAC
ACCGAGTTTATTAATCCAACCGCCGCCCCAAACCCAATGTGCTACTGGACTGTATACAAG
AGCAGTCCATATTACTACGAATAATAAATAAGGAATAAACTTCATTTTCTC AGCGATTGA
ACCAGATAAAATAGAAATTGCAATCGTACAAAACATCATTTGAAATAACAT AAACAAAG
CGAAAGGAATATGTGGGCTAATATCTTCTTGAGTCGCAAAACCTACATGATTAAGAAAAG
TATATTCCCAATTTCCGAACCATAAATTCCCATTCCCAAAACTAATTGTAA AACCAACTGT
TATCCATACAAATGTAACAAGCACAATTGCTGCCATACTTTGCATGACAGTATTAAGCGC
ATTTTTAGATTGAACTAACCCACCATAAAATAAACTTAATCCTGGTGTCAT TAACCAAACT
AATAATGTACACAAAAACATAAATATCGTATCGTTAAGATTCAT 
 

> Q5HEF7 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HEF7_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2164185:2164409:r]RC (completely 
identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 26467 … 26692; Length: 225 bp 
Sequence: 
TTAAACTTTTTGAATTGTAATTGTCCATGAAGCATTATCAATTTGTTCATA GTTTGTTATAG
GATAACCATTTTCTGCAGCCCAATTTGGAATGGCTTCCGTCGCTTGCGTGCAATCAAAATC
AATTTTTAATTCATCTCCAGATTGCAATGTTGCCATTTTCTTTTGCGCTTCAATTAACGGAA
ATGGACATACCATTCCTACTGTACCTAATTCGTGTATCAT 
 

> DUF395 
Function: protein coding sequence; domain of unknown function 395 (core genome, constant) 
Best match: DUF395_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2116641:2117720:r]RC (completely 
identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 26751 … 27831; Length: 1080 bp 
Sequence: 
CTATACTATTTGCGTTTGCTGTTTAACCTTTGCAGATTGTTGTTGTACTTTTTTCATTGGAC
GAACAAAGATAAAATGACTCATTGTCCATACACCAACTATCATTGATGCTA GCGCAATCC
ATCCTTGCCAAGTCATCGTTGCTGTTTCAACCAAACCGTTACCGATAGAACAACCACCAG
CAACTGACGCACCAAATCCCATACATATGCCACCAATAGCACTGTTTCGTATTGTAATCTT
ATCTGGCAATCGCCATTTAAATTCTCTTGATCCTCTAGCTGCAATATATGAACCAATGAAA
ATTCCTAGAACTAAAAAGACACCCCAATCAATAAATTTAGTTTCACCTGTA ATCAAAAAG
TGTACTAAATTTGCTGATGGCGTTGTTATACCTAAACCGTCATTTCTTCCAGTTGATGCAC
TCATTGGCCAAGCTAAGAGTGCGATAAGTCCAATTACAATTGCTGCAATAAATGGATGGT
ATCGTTTTTCGAAAAGGTAATATCTAATACCTGTATAACGTTGCTTTAGTTTTGGAACAGC
AACTCGAACTTTCTTATTATTGAGTGTTCTTACAACTAGAAAAATGGTGATTATAGTTAAT
ATAACGACTAATCCCCAAAACGGAATGCCAGTTGTTTGAGACATATCACTATTTACATTC
GTTGGTTGATTAATTTTATCCATTACTGGCTTTAAAATCCCTGTTTTAGTGATTGCTGCAGT
AACAGCATATAATACTAATGCAATCCAACTACCAATTAGCCCTTCACCAGCGCGATACCA
AGTACCTGTTGCACACCCTCCAGCCAATACTATTCCAATTCCAAAAATAAAAGAACCTAT
AATTGTTCCCAATATTGGAAAACTATGTGCAGGAATTTTTAAAATATCTGT TGCCGTCAAA
ATCAATAATCCTATACTTTGAATAGTAATAGCGATTAATAATGCATAGAAC ATCTTATTAT
TCTTTTGCACATACATATCTCGAAAGCCACCTGTTAAACAAAATCTTGTTCTTTGCATGAC
AAAACCTAAGAGTCCCCCGACAATTAAGCCACTAAAAATCATCCACAT 
 

> rex 



Function: protein coding sequence; redox-sensing transcript repressor (core genome, constant) 
Best match: rex_ST425_LGA251-cow_FR821779.1[2052020:2052655:r]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 28134 … 28770; Length: 636 bp 
Sequence: 
TTATTCACTGTAATTTTTCATAAAGAATAATAACGACTGTAATTCTATACC TAAGTCAATT
TGATGTACTTGCACATCTGAAGGCGTATTAATTCTACCAGGAGTGAAGTTTAAAATACCT
TTCACACCAGCTTGGACGAGTTCATCTGCAACTTTCTGTGCAACTCTTTCTGGTGTAGTTA
GAATCACAACATCTATTTCTTCCTTCTTCAATGTTGTTATTAATTCATCGTTATCTTTTACA
ATAACGTTCCCTATTTTCTGGCCAATAACATCTTCTTTTACGTCAAACGCTTCTGTAATCGT
CATATCGTCATGTATTGAAAAGTTATATGTGAGCAAAGCTTTCCCTAGGTTCCCAACTCCG
ACAATTGCGATTTTGATCATGTCACTCTCGCTTAGTTCAGATTTAAAGAAATCCAATAAAC
TATCTATATTATATCCGTACCCTTTTTTACCTAATTCGCCAAAATATGAAA AGTCACGACG
AATTGTTGCCGAGTCAATTTGTAACGCATCGCTAATCGCTTTTGAATTTACACGATCTATA
CCTTTAGATTTTAATGAACTGACAAATCTATAATATAACGGCAAACGTTTT AAAGTTGCTC
GAGGAATTTTAACTTGGTCACTCAT 
 

> Q1Y630 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/ATP-binding protein (core genome, constant) 
Best match: Q1Y630_Z262_LCL_10042.1[16188:18116:r] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 29022 … 30951; Length: 1929 bp 
Sequence: 
ATGATACTTTTACAACTCAATCATATATCAAAATCGTTCGATGGTGAAGAT ATATTTACTG
ATGTTGATTTTGAAGTAAAAACTGGTGAACGAATTGGTATCGTAGGAAGAAATGGCGCCG
GTAAATCAACATTGATGAAAATTATAGCTGGCGTAGAAAACTATGATTCTG GAAATGTGT
CAAAAATTAAAAACTTAAAACTAGGTTATTTAACTCAACAAATGACTTTAA ATTCTAATG
CAACAGTTTTTGAAGAAATGTCAAAACCATTTGAACATATTAAACGAATGG AAAGCTTAA
TCAAAGAAGAAACAGATTGGTTATCAAAACATGCAAATGATTACGATAGTG ATACATAT
AAAACACATATGTCCCGTTATGAATCTTTATCGAATCAATTTGAACAATTA GAAGGATAT
CAATATGAAAGTAAAATTAAAACAGTACTTTACGGGTTAAATTTTAGTGAA GAAGATTTC
AATAAACCTATCAATGATTTTAGCGGTGGCCAAAAAACACGTTTATCTTTA GCTCAAATG
CTATTAAACGAACCTGATTTATTACTTTTAGATGAACCTACTAACCACTTA GATTTAGAAA
CGACAAAGTGGCTTGAAGATTATCTACGTTATTTTAAAGGTGCAATCGTCATCATCAGCC
ATGATCGTTACTTTTTAGATAAAATAGTTACTCAAATTTATGATGTGGCTT TAGGTGATGT
CAAACGCTATGTTGGTAATTACGAGGAATTTATACAGCAACGGGATTTATATTATCAAAA
ACGAATGCAAGAATATGAAAGTCAACAAGCAGAAATAAAACGATTAGAAAC TTTTGTTG
AGAAAAATATTACCCGTGCTTCAACAAGTGGAATGGCAAAAAGTAGACGTA AGATTTTA
GAAAAAATGGAACGCATTGATAAACCAATGTTAGATGCCAAAAGTGCAAAT ATTCAATTT
GGCTTTGACCGGAATACAGGTAATGACGTCATGCATGTAAAAAATTTAGAAATCGGTTAT
CAAACTGCAATTACCAAACCTATCAGTATAGAGGTCTCTAAAGGCGATCATATAGCAATC
ATTGGGCCAAATGGTATTGGAAAATCGACCTTAATTAAAACTATTGCTAAT CAACAAAAA
GCGCTTAATGGCGATATTACTTTCGGCGCAAATTTACAAATTGGTTATTATGATCAAAAG
CAAGCAGAATTTAAATCTAGTAAAACGATTTTAGATTATGTGTGGGATCAA TATCCGTTA
ATGAATGAAAAAGATATTCGAGCAGTTCTTGGACGTTTCTTATTTGTACAAGACGATGTT
AAAAAGATAATTAATGATTTATCTGGTGGTGAAAAAGCACGTTTACAACTA GCACTACTT
ATGTTGCAGCGTGACAATGTACTTATTTTAGATGAACCTACCAACCACCTCGATATAGATT
CAAAAGAAATGTTAGAGCAAGCACTCCAACATTTTGAAGGAACAATACTAT TTGTTTCCC
ATGATCGTTACTTTATTAACCAATTAGCAAACAAGGTATTTGATTTAACAA TTGATGGCG
GAAAGATGTATTTAGGAGATTATCAATATTACATTGAAAAAGTTGAGGAAG CGGAAGCG
TTGAAAGCGCACCAAGAAGAACAGTCAGTTAACGTACAAGCACATAAAAAG TCTATGGA
ACAATCGTCGTATCATAACCAAAAAGAACAAAGACGTGAACAACGCAAACT TGAACGAC
AAATATCCGAGTGTGAAAATGAAATAGAAACTTTAGAGACTACTATCTTAC AAATAGACG
AGCAATTAACCCAACCAGAAGTGTATAACAATCCACAAAAAGCAAACGAAT TAGCTATC
CAAAAACAAGATAGCGAACAAAAATTAGAACACGCTATGTCTAAATGGGAA GAATTACA
ACAAAAACTATAA 
 



> mutS3 
Function: protein coding sequence; DNA mismatch repair protein domain-containing protein/locus 3 
(core genome, variable) 
Best match: mutS3_Z262_LCL_10042.1[14215:15825:r] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 31313 … 32924; Length: 1611 bp 
Sequence: 
ATGAGCACAAATCAAACATTTTTAATATTTGTTATAGCAATTATTATACTT ACATCGGTAA
TAGGAATTGTTGGACGATACATGAGTCGTCAACGTCTTTTAAAATCTATGGAAACATTAT
GGCAAACGATTTCTCCATTAGAAGCTTTTATCAGACCGAACTCACATTTCGACTATGAGT
ATAAGCTCTACAAGGAAAAATTTGAATCACATTCACTAGTTGATGATAAAA CTTGGTCCG
ACTTAAATATGAATGCAATCTTTCATAAGATGAATTATAATTTAACAGCTA TTGGTGAAA
TGAAGCTATATGCCTGTTTACGTGGAATGCTTTCAATTACGAACAAATCATTACTTAGTTT
ATTTAATGATAATGCTGAATTTAGAAAAAACGTAACATATCATTTAGCTTT GATTGGTAA
AACTGTTTATCCAACATTTCCAGACCAAATCACACCGGTAAAACGTCAAAATATATTGTT
TCTATGCCCGTTTTTACCAGTTATCTCATTTGCAGTTATATTTATTAATTCACAAGTTGGTA
TTTTATTATTTCTTATGAGTTGCCTATTTAATATCATTTTATCAGCAACTTTAAAGCGTACA
TATGAGGATGACTTAAAATCTATCTTTTATGCATCCAATGTTTTAAAACAA GGCTATACTA
TCTCAAAAATTAAACATGCTCCACAACCCGAAGTCAATTTTAAGCAATTTA GAACAGCAC
GTCATTTAACGAGTGTTTTAGCTGAAGTTAATGATGAAGATATCGGAGCTATGGTAATTA
AACTAGTTAAACTTATTTTCATGCTTGATTATGTTTTATTTCATTCAATTC AAAAAAGTTAT
ACAACACATATGAATGAGCTTAAAAATTGTTTCGATTATATAGCTGAATTA GATAATCAT
TATGCATTAGCAATGTATCGTAGAACGCTAGAATGCTATACTGAACCACAAATTGATGAT
TCAAATGATGGCATAGTATTCTCTGAGTTAACACATCCACTCATAGCAGATGCAGTAGCC
AATGATTTCTCACTATCACAAAATATACTGTTAACTGGGTCTAATGCTTCGGGTAAATCAA
CATTTATGAAATCCATAGCAATAAACATTATTCTTGCATCGGCTATACAAA CAGTTACCG
CAAGCAAATTTGTATATCAACCTGGAATTGTGTTCACGTCAATGGCAAATGCCGATGATG
TGTTATCAGGCGATAGTTATTTTATGGCTGAATTAAAATCTATTAAGCGTATTGTTGAAAT
TCCAGATAATCAAAAAATATACTGCTTTATAGATGAAATTTTTAAAGGTAC CAACACAAC
TGAACGAATTGCCGCTTCAGAATCAGTACTATCATTTTTACATGAAAAATCTAACTTTAGA
GTTATTGCAGCAACACATGATATTGAGTTAGCTGAACTCTTAAAACAACGTTATGAAAAT
TATCATTTCAATGAGGTAATAGAAAATAATAACATACATTTTGATTACAAA ATTAAGCCT
GGCAAAGCAAATACTCGTAATGCCATCGAATTATTAAAAATCACTTCATTT CCAGCAAAA
ATATATGAACGAGCAAAAGATAATGTTTCCAATGGTTAG 
 

> tx_universal2 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC045-agrI_21194_AGTU01000022.1[11729:11767] (completely 
identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 32985 … 33024; Length: 39 bp 
Sequence: 
CTAAATGAAAATGCGCTTGTAATAAGTTTTTTCAATACT 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC008_COL_CP000046.1[1182242:1182414]  
Position: 052-contig_193_RC: 33055 … 33085; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAAGTCAGCTTACAATAATGTGCAAGTTGG 
 

> gcp 
Function: protein coding sequence; O-sialoglycoprotein endopeptidase (core genome, constant) 
Best match: gcp_Z262_LCL_10042.1[12875:13900]RC (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 33238 … 34264; Length: 1026 bp 
Sequence: 



TTATTCTGCAGAATACTCTTCTAAATCTATATTGCTGTGCCCATTTAATGCTAAATCAGCA
AATCGACCTTGCTGATACAAATAGTGGCCGGCAACGCCTATCATTGCAGCATTATCTGTG
CATAATTTAGGACTTGGGATAGTTAATTGAATGTCATTGACTTTGCATTGATCCGCTAAAG
ATTGACGTAATCCTTTATTACTCGCCACGCCACCAGCAACAATTAATCGCTGAACACCAT
ATTCTTTACAAGCTTGAATAGCTTTAAACGTAAGCACCTCTACAACACTGTTTTGAAAGCT
CGTTGCTACGTTAGCTTCAATGATTGGAATATTTTTTTGTCGTTGATTGTGAAGTTGATTG
ATTACGGCACTTTTCAACCCACTAAAACTAAAATCATAACTATCTTTATCC AACCAAACA
CGAGGGAATGAATAAGTATCTTCACCTTCAGCAGCCAACCGATCAACTTGTGGACCACCT
GGATAATTTAAACCAATTGTTCGTGCCACTTTATCATAAGCCTCACCTACTGCGTCATCTC
GTGTTTCACCAATGACTTCAAATGATAAATGATCCTTCATATAAACTAATT CAGTATGTCC
ACCTGAAACAATAAGTGCAATTAGCGGGAATGTTAATGGCTCTTCTATGTGATTAGCATA
TATATGTCCTGCAATATGATGAACAGGAATAAGTGGCTTATCGTAAGCAAATGCCAATGC
TTTGGCTGCATTAACACCTATTAGTAACGCACCAATTAGTCCAGGGCCTTCTGTAACCGCT
ATGGCATCAATATCTTCTATTGATACATCGGCATCCACTAGAGCCTCGTTTATTGTTGTTG
TTATACCTTCAACGTGATGTCTACTTGCCACTTCGGGAACGACACCGCCAAATCGTTTATG
ACTTTCAATCTGACTTAAAACTGTATTTGATAAAATATCTCTGCCATTTTT TATAACACTA
ACGCTTGTTTCATCACAACTTGTTTCAACAGCTAGTATTAATATATCTTTAGTCAT 
 

> rimI 
Function: protein coding sequence; ribosomal-protein-alanine acetyltransferase (core genome, 
constant) 
Best match: rimI_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2123932:2124396:r]RC (completely 
identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 34256 … 34721; Length: 465 bp 
Sequence: 
TTAGTCATTTAAATTCACCCACATAACCATTGCGTCCTCACCTTCACCATAATAATTTTTA
CGTTTACCACCATATTGAAATCCTAAATTTTCATATACATGTTGTGCCACTTTATTATTAA
CTCTTACTTCTAAACTCATCACATCACAAGTGTGACTTGCATAGTTTATTCCGTATTTTAA
AAGCATTTGACCTAAACCATAGCCTCTATAATTATCATCGATTGCAACTGTTGTAATTTGA
GCTTGATCGATAACAATCCATAAACCTAAATAACCAATAATTTGTTGTTCA AATTCTAAG
ACAAAATATTTCGCAAAGTTATTTTGCTCTATTTCATGATAAAATGCGTCA ATTGTCCAAG
AACTGTCATTGAAACTCCGACGCTCAATATCAAAGACTTGTGGCACATCTTCTTTAGTCAT
CTCTCTAATGTTTAATTGTTCTTTTGACTGTTGATCCAA 
 

> ilvD 
Function: protein coding sequence; dihydroxy-acid dehydratase (core genome, variable) 
Best match: ilvD_CC001-ST772_118_AJGE01000025.1[9480:11168:r] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 36309 … 37998; Length: 1689 bp 
Sequence: 
ATGCGAAGCGACATGATCAAAAAAGGAGATCACCAAGCACCAGCAAGAAGTCTTTTACA
TGCCACGGGCGCGCTAAAAAGTCCAACTGATATGAACAAACCATTTGTAGCTATTTGTAA
CTCTTATATTGATATTGTTCCTGGACATGTTCATTTAAGAGAGCTTGCAGATATAGCTAAA
GAAGCAATTAGAGAAGCCGGTGCCATTCCATTTGAATTCAATACAATTGGTGTTGATGAT
GGAATAGCTATGGGACATATCGGAATGCGATATTCTCTACCATCACGTGAAATTATTGCA
GATGCAGCTGAAACTGTAATTAACGCTCATTGGTTTGACGGCGTATTTTACATTCCTAATT
GTGACAAGATTACACCCGGTATGATTTTAGCAGCCATGAGGACAAACGTACCAGCTATCT
TTTGCTCTGGTGGACCAATGAAAGCTGGCTTATCTGCACATGGAAAAGCATTAACACTTT
CATCAATGTTTGAAGCAGTCGGCGCATTTAAAGAAGGATCGATTTCTAAAGAAGAATTTT
TAGATATGGAACAAAATGCCTGCCCTACTTGTGGTTCATGTGCTGGGATGTTTACTGCAA
ATTCAATGAACTGTTTGATGGAAGTTTTAGGTCTAGCATTACCATACAACGGTACTGCACT
TGCAGTCAGTGATCAGCGACGCGAAATGATTCGCCAAGCAGCTTTTAAATTAGTTGAAAA
TATTAAAAATGATTTAAAACCACGTGATATCGTTACTCGCGAAGCAATTGA TGATGCATT
TGCACTTGATATGGCTATGGGTGGTTCAACAAACACGGTACTGCATACGTTAGCCATTGC
CAATGAAACTGGTATTGATTATGACTTAGAGCGCATTAATGCTATTGCCAAACGCACACC
ATATTTATCAAAAATAGCACCTAGTTCATCGTATTCAATGCATGATGTGCATGAAGCTGG



TGGCGTCCCAGCAATTATTAATGAATTGATGAAGAAAGATGGCACGTTACACCCAGATAG
AATCACAGTTACTGGCAAAACGTTACGTGAAAATAACGAAGGCAAAGAAAT TAAGAACT
TTGATGTCATTCACTCTCTTGATGCACCATATGATGCACAAGGCGGTTTATCTATCTTATT
TGGTAATATCGCCCCTAAAGGCGCAGTTATTAAAGTTGGCGGCGTTGATCCATCTATCAA
AACATTTACTGGGAAAGCAATTTGTTTCAATTCGCATGATGAAGCTGTTGAAGCAATAGA
CAATCGTACCGTTCGTGCAGGCCACGTCGTTGTCATTAGATATGAAGGACCTAAAGGTGG
ACCAGGTATGCCTGAAATGTTAGCACCTACTTCCTCTATTGTTGGTCGCGGCTTAGGTAAA
GATGTTGCATTAATTACTGATGGGCGTTTTTCCGGTGCCACAAGAGGTATTGCAGTTGGTC
ATATTTCCCCTGAAGCTGCATCTGGTGGACCAATTGCCTTAATTGAAGATGGAGATGAGA
TTACTATTGATTTAACAAATCGTACATTAAACGTAAACCAGCCTGAAGATG TTCTAGCGC
GTCGCCGAGAATCTTTAACACCATTTAAAGCGAAAGTAAAAACAGGTTATCTAGCTCGTT
ATACTGCCCTAGTAACTAGCGCAAATACAGGTGGCGTCATGCAAGTCCCTGAGAATTTAA
TTTAA 
 

> ilvB 
Function: protein coding sequence; acetolactate synthase/large subunit 
Best match: ilvB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2127700:2129469] 
Position: 052-contig_193_RC: 38025 … 39795; Length: 1770 bp 
Sequence: 
ATGTCTAAAACTCAACATGAAGTAAACCAAAATATTGACCCTTTAAAAATG GCTGAATCA
CTTGAACCTGAACAACTAAATGAAAAAACTTTAAATGATATGCGTTCAGGA TCAGAAGTG
CTAGTAGAAGCTCTACTTAAAGAAAATGTGGATTATTTATTCGGTTATCCTGGTGGTGCCG
TACTACCTTTATATGACACGTTTTATGATGGTAAAATCAAACATATTTTAG CAAGACACG
AACAAGGTGCTGTTCATGCTGCAGAAGGTTATGCACGTGTATCTGGTAAAACTGGCGTCG
TTGTAGTTACAAGCGGTCCAGGTGCAACTAATGTAATGACAGGTATTACGGATGCACATT
GCGACTCTTTACCTCTAGTTGTATTCACTGGACAAGTTGCTACACCAGGCATTGGTAAAG
ATGCATTCCAAGAAGCGGATATTCTATCTATGACTTCACCAATTACAAAACAAAATTATC
AAGTGAAACGTGTTGAAGATATCCCTAAAATCGTACACGAAGCTTTCCATGTAGCTAATT
CTGGACGCAAAGGTCCTGTAGTGATTGATTTTCCAAAAGATATGGGTGTTTTAGCTACAA
ATGTGGATTTATGCGACGAAATCAATATTCCAGGTTATGAAGTTGTTACAGAACCAGAAA
ATAAAGACATTGACACTTTCATCTCACTTTTAAAAGAAGCGAAAAAGCCTG TCGTATTAG
CCGGCGCAGGTATTAATCAATCAAAATCAAATCAATTATTAACACAGTTTG TTAATAAAC
ATCAAATCCCAACAGTTACTACTTTACTAGGTCTAGGTGCTGTACCTTATGAGGATACACT
ATTTTTAGGTATGGGAGGTATGCATGGTTCTTATGCTAGTAACATGGCATTAACTGAGTGT
GATTTACTCATTAATTTAGGTAGCCGCTTCGATGATAGATTAGCAAGCAAACCTGATGCC
TTTGCACCTAACGCCAAAATTGTACATGTAGATATTGATCCTTCAGAAATCAATAAAGTT
ATTCATGTAGATTTAGGTATTATTGCAGACTGTAAAAGATTTTTAGAATGT TTAAATGATA
AAAATGTTGAGACTATAGAACACAGTGACTGGGTTAAACATTGTCAAAATA ATAAGCAG
AAACACCCATTTAAACTTGGTGAAGAAGATCAAGTATTTTGTAAGCCACAA CAAACAATC
GAATATATCGGCAAAATTACAAATGGTGAAGCAATTGTTACTACAGACGTGGGACAACA
TCAAATGTGGGCAGCTCAATTTTATCCATTTAAAAATCACGGACAATGGGTTACAAGCGG
TGGTTTAGGAACAATGGGATTCGGTATTCCTTCGTCAATTGGTGCCAAATTAGCTAATCCT
GATAAAACAGTCGTATGTTTCGTCGGTGACGGTGGTTTCCAAATGACAAACCAAGAAATG
GCACTTTTACCCGAATATGGTTTAGATGTCAAAATCGTACTAATCAATAATGGAACATTA
GGTATGGTTAAACAATGGCAAGATAAGTTCTTTAATCAACGCTTCTCACACTCAGTATTTA
ATGGTCAACCTGATTTTATGAAAATGGCAGAAGCATATGGCGTCAAAGGTTTCTTAATCG
ATAAGCCAGAACAACTGGAAGAACAATTAGATGCAGCGTTTGCTTATCAAGGACCAGTTT
TAATTGAGGTTCGTATTTCCCCTACTGAAGCTGTAACCCCAATGGTTCCGAGTGGCAAATC
AAATCATGAAATGGAGGGCTTATAA 
 

> ilvH 
Function: protein coding sequence; acetolactate synthase isozyme III small subunit 
Best match: ilvH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2129469:2129723] 
Position: 052-contig_193_RC: 39794 … 40049; Length: 255 bp 
Sequence: 



ATGACAAGAATTCTTAAATTACAAGTTGCGGATCAAGTCAGCACGCTAAATCGAATTACA
AGTGCTTTTGTTCGCCTACAATATAATATCGATACATTACATGTTACACATTCTGAACAAC
CTGGGATTTCTAACATGGAAATTCAAGTCGATATTCAAGATGATACATCACTTCATATATT
AATTAAAAAATTGAAGCAACAAATTAATGTTTTAACGGTTGAATGCTACGA CCTTGTTGA
TAACGAAGCTTAA 
 

> ilvC 
Function: protein coding sequence; ketol-acid reductoisomerase 
Best match: ilvC_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[2067727:2068731] 
Position: 052-contig_193_RC: 40185 … 41190; Length: 1005 bp 
Sequence: 
ATGACAACAGTTTATTATGATCAAGATGTAAAAACGGACGCTTTACAAGGCAAAAAAATT
GCAGTAGTAGGTTATGGATCACAAGGCCACGCGCATGCACAAAACTTAAAAGACAATGG
ATATGATGTAGTCATCGGTATTCGCCCAGGTCGTTCTTTTGACAAAGCTAAAGAAGATGG
ATTTGATGTGTTCCCTGTTGCAGAAGCAGTTAAGCAAGCTGATGTAATTATGGTGCTATTA
CCTGATGAAATTCAAGGTGATGTATACAAAAACGAAATTGAACCAAATTTA GAAAAACA
TAATGCGCTTGCATTTGCTCATGGCTTTAACATTCATTTTGGTGTTATTCAACCACCAGCT
GATGTTGATGTATTTTTAGTAGCTCCTAAAGGACCGGGTCATTTAGTTAGACGTACATTTG
TTGAAGGTTCTGCTGTACCATCACTATTTGGTATTCAACAAGACGCTTCAGGTCAAGCAC
GTAATATTGCTTTAAGTTATGCAAAAGGTATTGGTGCAACTCGTGCAGGTGTTATTGAAA
CAACATTTAAAGAAGAAACTGAGACAGATTTATTTGGTGAACAAGCAGTAC TTTGCGGTG
GTGTATCGAAATTAATTCAAAGTGGCTTTGAAACATTAGTAGAAGCGGGTTATCAACCAG
AATTAGCTTATTTTGAAGTATTACATGAAATGAAATTAATCGTTGATTTGA TGTATGAAGG
CGGTATGGAAAATGTACGTTACTCAATTTCAAATACTGCTGAATTTGGTGACTATGTTTCA
GGACCACGTGTTATCACACCAGATGTTAAAGAAAATATGAAAGCTGTATTAACTGATATC
CAAAATGGTAACTTCAGTAATCGCTTTATCGAAGACAATAAAAATGGATTC AAAGAATTT
TATAAATTACGCGAAGAACAACATGGTCATCAAATTGAAAAAGTTGGTCGT GAATTACGC
GAAATGATGCCTTTTATTAAATCTAAAAGCATTGAAAAATAA 
 

> leuA1 
Function: protein coding sequence; 2-isopropylmalate synthase/locus 1 (core genome, constant) 
Best match: leuA1_CC001-ST772_118_AJGE01000025.1[4729:6258:r] (completely identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 41219 … 42749; Length: 1530 bp 
Sequence: 
ATGAGTAGTCATATTCAAATTTTTGATACGACACTAAGAGACGGTGAACAA ACACCAGGA
GTGAATTTTACTTTTGATGAACGCTTGCGTATTGCATTGCAATTAGAAAAATGGGGTGTA
GATGTTATTGAAGCTGGATTTCCTGCTTCAAGTACAGGTAGCTTTAAATCTGTTCAAGCAA
TTGCACAAACATTAACAACAACGGCTGTATGTGGTTTAGCTAGATGTAAAAAATCTGACA
TCGATGCTGTATATGAAGCAACAAAAGATGCAGCGAAGCCGGTCGTGCATGTTTTTATAG
CAACATCACCTATTCATCTTGAACATAAACTTAAAATGTCTCAAGAAGACG TTTTAGCAT
CTATTAAAGAACATGTCACATACGCGAAACAATTATTTGACGTTGTTCAAT TTTCACCTGA
AGATGCAACGCGTACTGAATTACCATTCTTAGTGAAATGTGTACAAACTGCCGTTGACGC
TGGAGCTACAGTTATTAATATTCCTGATACAGTCGGCTACAGTTACCATGATGAATATGC
ACATATTTTCAAAACCTTAACAGAATCTGTAACATCTTCAAATGAAATTAT TTATAGTGCT
CATTGCCATGACGATTTAGGAATGGCTGTTTCAAATAGTTTAGCTGCAATTGAAGGCGGT
GCGAGACGAATTGAAGGCACTGTAAATGGTATTGGTGAACGAGCAGGTAATGCAGCACT
TGAAGAAGTCGCGCTTGCACTATACGTTCGAAATGATCATTATGGTGCTCAAACTGCTCTT
AATCTCGAAGAAACTAAAAAAACATCGGATTTAATTTCAAGATATGCAGGT ATTCGAGTG
CCTAGAAATAAAGCAATTGTTGGCCAAAATGCATTTAGTCATGAATCAGGTATTCACCAA
GATGGCGTATTAAAACATCGTGAAACATATGAAATTATGACACCTCAACTT GTTGGTGTA
AGCACGACTGAACTTCCATTAGGAAAATTATCTGGTAAACACGCCTTCTCAGAGAAGTTA
AAAGCATTAGGTTATGACATTGATAAAGAAGCACAAATAGATTTATTTAAA CAATTCAAG
GCCATTGCGGACAAAAAGAAATCTGTTTCAGATAGAGATATTCATGCGATTATTCAAGGT
TCTGAGCATGAGCATCAAGCACTTTATAAATTGGAAACACTGCAACTACAATATGTCTCT
AGCGGCCTTCAAAGTGCTGTTGTTGTTGTTAAAGATAAAGAGGGGCATATTTACCAGGAT



TCAAGTATTGGTACTGGTTCAATCGTAGCAATTTACAATGCAGTTGATCGTATTTTCCAGA
AAGAAACAGAATTAATTGATTATCGTATTAATTCTGTCACTGAAGGTACTG ATGCCCAAG
CAGAAGTACATGTAAATTTATTGATTGAAGGTAAGACTGTCAATGGCTTTGGTATTGATC
ATGATATTTTACAAGCCTCTTGTAAAGCATACGTAGAAGCACATGCTAAATTTGCAGCTG
AAAATGTTGAAAAGGTAGGTAATTAA 
 

> leuB 
Function: protein coding sequence; 3-isopropylmalate dehydrogenase 
Best match: leuB_CC001_MSSA476_BX571857.1[2111551:2112597] 
Position: 052-contig_193_RC: 42751 … 43798; Length: 1047 bp 
Sequence: 
ATGACTTATAACATTGTTGCCCTACCTGGTGATGGAATCGGTCCAGAAATTTTGAACGGA
TCTCTATCATTGCTTGAAATTATAAGTAATAAATATAACTTTAATTATCAA ATAGAGCACC
ACGAATTTGGTGGTGCCTCTATTGATACATTCGGCGAACCTTTAACTGAGAAAACCTTAA
ATGCGTGTAAAAGAGCAGATGCTATTTTACTGGGTGCAATCGGTGGACCTAAATGGACAG
ATCCTAACAATCGACCAGAACAAGGATTATTAAAATTGCGTAAATCCTTAA ATTTATTTG
CAAATATACGCCCCACTACCGTTGTCAAAGGCGCTAGTTCTTTATCACCTTTAAAGGAAG
AACGCGTTGAAGGCACAGATTTAGTTATAGTCCGTGAATTGACAAGTGGTATTTATTTTG
GAGAACCTAGACATTTTAATAATCACGAGGCCTTAGATTCTCTTACTTATACAAGAGAAG
AAATAGAACGCATTGTTCACGTAGCATTTAAATTGGCCGCTTCAAGACGAGGAAAACTAA
CATCAGTTGATAAAGAAAATGTATTAGCTTCTAGTAAATTGTGGCGCAAAGTCGTAAATG
AAGTAAGTCAATTATATCCAGAAGTAACAGTAAATCACTTACTTGTTGATG CTTGTAGTA
TGCATTTAATCACAAATCCAAAACAATTTGACGTCATCGTATGTGAAAACT TATTTGGCG
ATATTTTAAGTGATGAAGCTTCAGTGATTCCTGGTTCACTTGGTTTATCACCTTCTGCTAG
TTTTAGTAACGATGGTCCAAGATTGTATGAGCCTATTCATGGATCAGCACCAGATATTGC
AGGTAAAAACGTTGCCAATCCATTTGGAATGATTCTATCTTTAGCGATGTGTTTACGTGAA
AGCTTAAATCAACAAGATGCTGCAGATGAATTAGAACAACATATTTATAAC ATGATTGAA
CATGGGCAAACGACAGCAGATTTAGGCGGCAAATTGAATACTACTGATATTTTCGAAATT
CTATCTCAAAAATTGAATCACTAA 
 

> leuC 
Function: protein coding sequence; 3-isopropylmalate dehydratase/large subunit 
Best match: leuC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2133486:2134856] 
Position: 052-contig_193_RC: 43811 … 45182; Length: 1371 bp 
Sequence: 
ATGGGTCAAACATTATTTGACAAGGTGTGGAACAGACATGTGTTATACGGGAAATTGGGC
GAACCGCAACTATTATACATTGATTTACACCTTATACATGAAGTTACTTCTCCTCAAGCAT
TTGAAGGACTTAGGCTTCAAAACAGAAAATTAAGACGCCCAGATTTAACAT TTGCAACAC
TCGATCACAATGTTCCTACTATTGATATTTTCAATATTAAAGATGAAATTG CAAACAAAC
AAATCACAACATTACAAAAAAACGCCATAGATTTTGGGGTGCATATTTTTG ATATGGGCT
CTGATGAACAAGGTATTGTTCACATGGTAGGACCTGAGACAGGACTTACACAGCCTGGCA
AGACAATCGTTTGTGGTGACTCTCACACAGCAACACATGGAGCATTTGGTGCTATTGCAT
TTGGAATTGGAACAAGTGAAGTTGAACATGTTTTCGCAACTCAAACGCTATGGCAAACAA
AACCCAAAAACTTAAAAATCGATATTAATGGTACCTTACCAACAGGCGTCT ATGCTAAGG
ACATTATTCTGCATTTAATTAAAACGTATGGTGTTGACTTTGGTACAGGCTATGCTTTGGA
ATTTACTGGCGAAACAATTAAAAACCTTTCAATGGACGGTCGAATGACTATTTGTAACAT
GGCTATCGAAGGTGGTGCCAAATACGGCATAATCCAACCTGATGATATAACATTTGAATA
TGTTAAAGGGAGACCATTTGCCGATAACTTCGCTAAATCAGTTGATAAGTGGCGTGAGCT
ATATTCTGATGACGACGCGATATTTGATCGTGTAATTGAACTTGATGTTTCAACATTAGAA
CCACAAGTGACATGGGGAACTAATCCTGAAATGGGTGTTAATTTCAGTGAACCATTCCCT
GAAATCAATGATATCAACGATCAACGTGCGTATGATTATATGGGGTTGGAACCAGGTCAA
AAAGCTGAAGACATCGACTTAGGGTATGTTTTCCTCGGTTCATGTACAAATGCTAGACTA
TCAGATTTGATTGAAGCTAGTCATATTGTTAAAGGAAATAAAGTTCACCCA AATATTACA
GCTATTGTCGTACCAGGTTCTCGTACAGTAAAAAAAGAAGCAGAAAAATTA GGTCTAGAT
ACTATCTTTAAAAATGCAGGATTTGAATGGCGTGAACCAGGATGTTCAATGTGTTTAGGC



ATGAATCCTGACCAAGTACCTGAGGGCGTACATTGTGCATCTACAAGTAATCGAAACTTT
GAAGGACGACAAGGTAAAGGTGCAAGAACACATTTAGTATCCCCTGCTATGGCAGCAGC
AGCAGCTATTCATGGTAAATTTGTGGACGTAAGAAAGGTGGTTGTTTAA 
 

> leuD 
Function: protein coding sequence; 3-isopropylmalate dehydratase/small subunit 
Best match: leuD_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2120679:2121251] 
Position: 052-contig_193_RC: 45182 … 45755; Length: 573 bp 
Sequence: 
ATGGCAGCAATCAAACCTATTACAACATATAAAGGTAAAATAGTCCCTCTC TTCAACGAC
AATATCGATACAGACCAAATCATTCCTAAGGTACACTTAAAGCGTATTTCA AAAAGTGGC
TTTGGTCCATTTGCTTTTGATGAATGGCGGTACTTACCTGATGGTTCAGATAATCCTGATT
TCAATCCAAATAAGCCTCAATATAAAGGTGCATCCATATTAATTACTGGAG ATAATTTTG
GATGTGGTTCAAGTCGTGAACATGCAGCTTGGGCACTTAAGGACTATGGTTTTCATATTAT
TATTGCAGGAAGTTTCAGTGACATTTTTTATATGAATTGTACAAAAAATGC AATGTTGCCT
ATCGTTTTAGAAAAAAATGCACGTGAACATCTTGCTAAATATGTTGAAATT GAGGTCGAT
TTACCAAATCAAACTGTGTCATCACCAGACAAGCGTTTCCATTTTGAAATTGATGAAACTT
GGAAGAATAAACTTGTAAATGGCTTAGATGACATTGCAATCACCCTACAATATGAATCAT
TAATAGAAAAATATGAAAAATCACTTTAA 
 

> ilvA2 
Function: protein coding sequence; threonine dehydratase locus 2 (core genome, variable) 
Best match: ilvA2-CC30_CC010_D139_ACSR01000065.1[40724:41992] 
Position: 052-contig_193_RC: 45769 … 47038; Length: 1269 bp 
Sequence: 
ATGACAGTCAAAACAACAGTTTCTACGAAAGATATCGATGAAGCATTTTTA AGACTTAAA
GATATTGTCAAAGAAACACCTTTACAATTAGACCATTACTTATCTCAAAAG TATGATTGT
AAAGTCTATTTAAAACGAGAAGATTTACAATGGGTACGTTCTTTTAAATTA AGAGGTGCT
TACAACGCTATTTCTGTTTTATCAGATGAAGCTAAAAGTAAAGGTATTACA TGTGCGAGT
GCAGGTAATCATGCTCAAGGTGTTGCCTATACAGCTAAAAAACTTAATTTAAACGCTGTT
ATCTTTATGCCAGTCACTACACCTTTACAAAAGGTAAATCAAGTAAAGTTCTTTGGAAAT
AGTAACGTTGAAGTTGTACTCACTGGTGATACATTTGATCACTGTTTAGCTGAAGCTTTAA
CTTATACAAGTGAACATCAAATGAACTTTATAGATCCATTCAATAATGTTC ATACAATTTC
TGGACAAGGTACGCTTGCTAAAGAAATGCTAGAACAATCAAAGACTGACAATGTTAACTT
TGATTATTTATTTGCCGCTATTGGTGGTGGTGGATTAATTTCAGGTATTAGTACTTACTTTA
AAACCTATTCACCTACTACGAAAATTATAGGTGTTGAACCTTCAGGTGCAAGTAGTATGT
ATGAATCTGTTGTCGTAAATAATCAGGTAGTCACATTGCCTAATATCGATAAATTTGTGG
ACGGTGCATCTGTAGCTAGAGTTGGCGATATTACATTTGAAATTGCAAAAGAAAATGTAG
ATGATTACGTTCAAGTAGATGAAGGTGCAGTTTGTTCTACGATTTTAGACATGTATTCAAA
ACAAGCAATTGTAGCAGAACCTGCTGGCGCATTAAGTGTGAGTGCTCTTGAAAACTACAA
AGACCACATTAAGGGTAAAACTGTTGTTTGTGTCATTAGTGGTGGTAATAATGATATTAA
TCGTATGAAGGAAATTGAAGAACGTTCTTTATTATATGAAGAAATGAAACA TTATTTTAT
TTTAAACTTCCCTCAACGCCCTGGTGCATTAAGAGAATTTGTAAATGATGTTTTAGGCCCA
CAAGACGATATTACAAAATTTGAATACTTGAAAAAATCTTCTCAAAATACA GGTACTGTC
ATTATTGGTATTCAACTTAAAGATCATGATGATTTAATACAACTCAAACAA CGTGTAAAT
CATTTCGATCCTTCCAATATTTATATTAATGAAAATAAGATGTTATATTCA TTGTTAATTT
AA 
 

> txbi_ilvA_rrf 
Function:  bidirectional rho independent terminator of ileV and rrf 
Best match: txbi_ilvA_rrf_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2136714:2136784:r]RC (completely 
identical) 
Position: 052-contig_193_RC: 47039 … 47110; Length: 71 bp 
Sequence: 



ACATAGTAAGAAAAACAGTCATAAATTGATTTCTAATTGAAATCATCTTAT GACTGCTTTT
TATTATACTT 
 

> tRNAgly1 
Function: tRNA tRNA glycin  
Best match: tRNAgly1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1924102:1924175:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 1 … 75; Length: 74 bp 
Sequence: 
TGGAGCGGGTGATGGGAATCGAACCCACAACATCAGCTTGGAAGGCTGAGGTTTTGCCAT
TAAACTACACCCGC 
 

> tRNAleu4 
Function: tRNA tRNA leucine  
Best match: tRNAleu4_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2142599:2142684:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 93 … 179; Length: 86 bp 
Sequence: 
TGATGCGGCCGAGAGGACTTGAACCTCCACGGGATTTCTCCCACTAGGCCCTCAACCTAG
CGCGTCTGCCATTCCGCCACGACCGC 
 

> sprL 
Function: protein coding sequence; metallopeptidase/SprT family (core genome, variable) 
Best match: sprL_CC005_ACKJ01000004.118768:19223RC  
Position: 053-contig_55_RC: 825 … 1281; Length: 456 bp 
Sequence: 
TTATTTCAATTGTTTTTTCATTCTTAATTTTCCATTGCAATGTCCGCAACGCATACGATTCG
TATCAACTTTACGGATACGTATATATTTTGCATGACATTTAGTACAATAAT ATTCATAATT
CGCCCGTTGTTGATAGCTTTCAATGCTGTTACAAAATCTAGGCGCTCCAACCTGTTGGCTC
AATCGTTTAAAATCTTGATCTTTATGTTGATAACCTTTACCAGCAATATGCAAGTGATAAT
GACACAATTCGTGCAGTATAATTTTTACAACAGCATCTTCTCTATAATGCTCATATTGTTT
TGGATTAATTTCAATATCATGGGACTTTAAAAGATAACGTCCGCCTGTTGTACGTAACCTT
TTATTAAAATATGCACAATGTCGAAACGTACGTCCAAATTTTTCTTCCGAAAGGTTCTCAA
CCATTCGCTGAAGTTTGTCATTATTCAT 
 

> yhgF 
Function: protein coding sequence; RNA binding S1 domain protein (core genome, constant) 
Best match: yhgF_CC008-ST72_TCH130_ACHD01000014.1[15203:17353]RC 
Position: 053-contig_55_RC: 1273 … 3424; Length: 2151 bp 
Sequence: 
TTATTCATGTGGATCAATCATCGTTAATGATACTTTGTCTTTATTTTTGTCAATACTGTAAA
TCCAAACGTCAACGATATCACCGACACTGACAATATCCATTGGATTTTTTACGAACTTCTT
AGAAAGTTTCGAAACATGGACAAGTCCATCTTGTTTAACACCTATATCTACAAATGCTCC
AAAATCTACTACATTTCTAACTGTGCCACTCAATTTCATTCCTTCTTGTAAATCTTCAATTG
ATAGCACATCGGATTTAAGGATTGGTGTTTCAAACTCGTCCCTTGGATCTCGATTAGGTGC
TTTCAAGGATTTAATAATATCCTCTAATGTAGGTACACCGACTTGTAATTCAATCGCCAGT
TCATCCATATCCAATGAATTTAATTTATCTTTTAATGCATCACTACCTAAA TCATTGCCAC
CAAATCCGAGTTTATCTAATAACTGATACGTTACTTTATAGCTTTCGGGATGAATCGATGT
ATTATCCAATGGCTCTGAACCGTCTACTATTCTTAAAAATCCTATACTCTGCTCAAAAGTT
TTAGCACCCAAACGCTTAATCTTGCTTAACTCTTTATTATGCTTTATTGCGCCATTTTCTTC
TCTATATGCAATTATATTTTTAGCAATTTGCGAACTTAGACCAGACACATA TTGTAATAAT
GATGATGATGCTGTATTGACATCAACACCTACTTGGTTAACTGCTGTTTCAACGACGAAA
GTTAATGCATTTTCTAGTGCTTTTTGATTAACATCATGCTGGTATTGTCCGACACCAATAG
ATTTAGGATCGATTTTAACTAATTCACTTAATGGATCTTGAACGCGTCGTCCAATTGATAC
GGCACTTCTTTCTTCCACTTGAAAATCAGGAAATTCATCTCTAGCAATTTCTGATGCTGAG



TATACTGAAGCGCCCGCTTCATTGACAATGATGAATTGTACTGGCAACTGATGCTTTTTAA
TTAAATCTGCAACAAATTGTTCTGTTTCACGACTTGCAGTACCATTGCCAATTGCAATTAA
TTGCACATCATACGCTTTAACCATTTGTACAAAATCCTTCTCTGCTGCCTCTTTTTTAGAAA
CTGGTGGATGCGGATAAATCACACCTTTTGCTATAAAAGTACCGAATGGGTTAATGACTG
CTAATTTACAACCTGTTCTAAATGCTGGATCTACGCCTAATATTTGTTTACCTTTCATTGG
AGGTTGCAGTAATAGATTTCTTAAGTTTTCACTAAAAACATCTATTGCATGATTTTCAGCT
TTTTCAGTTAAATCAGCATGGATTTCACGCTCTATCGAAGGGACAATTAAGCGTTTCAAG
CTATCTTTAATCGCCTCTAAAATATAACTGCGATTTACATTATTATGATTGATTTCTTGAC
GTGCAATGAAATCCTCTACTGATGTCGTATCGAATTCAAACTTTACAGATAATACTTTCTC
TTTTTCACCACGATTAACAGCTAAAACTCTATGATTAGCAATGCGTTTAATTGGCTCACTA
TATGCATAGTACATTTCAAAAATACCTTTTTCATCTTCAGCATTTTTCTTTTTAGATGTAGT
TAACACACCTTGATGATACATATCTTTTAAAATTTTTGTTCTATATTTAGG ATTATCTGAA
ATTTGTTCCGCAATAATATCTTGTGCACCTTTGATAGCATCTTCAACCGATTGCACTTCTTC
ATTTATAAATTGTTGTGCTTTTTCTTCAATTGAGACTTCATGTTTACGTGCCTTCATCCATA
TCGCTAATGGCTCTAACCCTTTACGTTTCGCCTCAGTTGCCCTTGTCTTTTTCTTTTGTTTA
AAAGGCCTATATAGGTCTTCAACACGTTGTAATTTGTTCTGTTTTAAAATATCGTTCTTTA
ATTCCTCAGTAAGTAATCCTTGCTGTTCTATATTTTTGATAACTTCTTCTTTACGTTTTTGT
AAATTGACCATATATTGGTATTCGTCATCAATTTGCTTTATTTGAACTTCATCTAGTCCAC
CAGTTTGCTCTTTTCGATACCTCGCAATAAATGGTACTGTATTTTTTTCTTCTAGCAGTGTT
AATACTGCTTCAATTTGTTTTTTACTAAATTGATATTTCTCTATGATTGAA TTAATCAATTG
ATTGTCCAT 
 

> sigB 
Function: protein coding sequence; sigma factor B of RNA polymerase (core genome, constant) 
Best match: sigB_AJ920004.1[2472:3242]RC  
Position: 053-contig_55_RC: 3857 … 4628; Length: 771 bp 
Sequence: 
CTATTTATGTGCTGCTTCTTGTAATTTCTTAATTGCCGTTCTTTGAAGTCGTGATACATGCA
TTTGACTTAAACCGATACGCTCACCTGTCTCTTTTTGACTCAAACCTTCAATAAACGTACA
TTGTATGATTTCTCGTTCGCGATCAGATAATATAGGTAATATTTTTTCTAAAATCATACGT
TTTTCAGTTAAGTCATAATGGTCATCTTGTTGTCCCATAATATCTAATAGCGTAACAGTTG
AACCATCTTTATCAGCTTCAATGGAATGATCAACACTTAACGCATTATAACTTTGTCCCAT
TTCCATTGCTTCTAACACTTCTTCTTCTGAAACTTCTAATCGATCAGCTATTTCACTGATAG
AAGGTGAACGCTCTAATTCAGCGGTTAGTTCATCGCTCACTTTTTTGATTCTTGGCCCAAT
TTCTTTAATACGTCTCGGAACATGTACACTCCAAGTTTTATCTCGTAGATATCTTTTGATTT
CACCGATTACAGTAGGTACTAAAAAGGCTTCAAACTTCCGTTCAAAGGACATATCGAATC
TATTTATGGCACCTATTAAACCAACCATACCAACTTGAACTAAATCTTCGTGATGTGATTG
TCCTTTAGAATATTTATATGCCAATGACTCAATTAGTTTTTGGTAATGTTTAACTAACTTAT
CCTGTGCATCTGTATTCTTATTTTCTTGGTGTTCTTTAATCCATTGGTTAATTTGCTCAGGT
GAAATTTCATTAGCTGATTTCGACTCTTTCGCCAT 
 

> rsbW 
Function: protein coding sequence; serine-protein kinase (core genome, constant) 
Best match: rsbW_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2195328:2195807:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 4602 … 5082; Length: 480 bp 
Sequence: 
TTAGCTGATTTCGACTCTTTCGCCATTATTTCGCACCTGCTCTTTTTTTATATACTTAGTCA
TACTGATTGTCACACCAGATTCTTTATATACTGTGACTTCATCCATTAAAGATTCGATTAA
AAATAAACCTAGGCCACCTTCGCGTAAAAAGTCTATATTTTCGTCTTTATCGTAAGGACCT
ATTTTTGATTTAGTTGTTTCATAATCAAAACTGTCACCTTTATCAGAAATA ACAATTTTAA
TTTTATCTTCTAAAATTTCAAAATATATGTTAATAATGCCCACATTGTTAT TTTCTTTGTAT
GCATGTTTAACTGCATTTGTCACAGCTTCACTAACTGCAATCTTGGCATCTTCAATATCAT
CATATGTAGCACCAGCTCTCGAAAAAACGCCAGAAAGTGTTAAACGAATTAAACTTACAT
ACTCTGCCGATGCTGGCACGCGCATTTCGATAAAATCTTCTTTAGATTGCAT 
 



> rsbV 
Function: protein coding sequence; anti-sigma-B factor antagonist (core genome, constant) 
Best match: rsbV_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2147588:2147914:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 5083 … 5410; Length: 327 bp 
Sequence: 
TTATTCGACCTCCGTTCCTTCATTAACATGCATTAAATCCTTAAGACCAGTAATTTCAAAT
AGTCTACCGATACGATCTGACACACCTAAAATGTATAGTTCTTTATCATTTTGGTTTAATG
CTTTTAATGTACCTACGAATAAACCTAAACCTGTCGAATCCATATAACTCACATTTTCTAA
ATTAACATAAATATCACGAGTTCCATCTTGTCTCATAGGTGTTAAAACCTCTTCTAATTCA
GGCACAGTATAAACATCTAATTCTCCACCGACTTTAACTTCGTAAAATTTATCTTGAGTGG
TTGTTTCTATATTAAGATTCAT 
 

> rsbU 
Function: protein coding sequence; serine/threonine-protein kinase (core genome, constant) 
Best match: rsbU_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2148033:2149034:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 5528 … 6530; Length: 1002 bp 
Sequence: 
TTAATTTACTCTTTTTATAATCAAAATAGTCATATCATCTTTTTTATTTGG GTTTTGAAGCT
TTAAAATTGCTTCATAGATAATTTGAACAATATCTTGTGGGTGCATATGTTTATGTTTTTT
AATATATTCTAAAAGTTTTTGTTTATCTATAAAGGTACCTTCACTATTTCT AGCTTCAGTCA
CACCATCCGTTAAAATGATAATTAAATCATCAAGGTATATTGGAATTTCTT GTTGTTGATA
TCGTGTTTGTGAACTGATTCCTAACACTCTACCTCTAACTGAAATTTCTTCGAATTCTTCTT
TTTCAGCGCGATAAATATATCCAGGCTCATGACCAGCTGAACTACAATACAATAAATGGT
TCATTTCTTCATATAAACCATAAAACATTGTGACGAACATATTTTGATTAA TATTCTTTTC
AACAACACGATTTAAACGTTTTAAACCATCACTCGGTAATTGTGAGTGTCCATAAGAATC
CATGCCAAACTTTATCATACTCATTGCTAAAGCAGCTGGTATACCTTTTCCAATGACATCT
GCAACAGCAAAGCTCATTGTGCCATCGTTATGGTCAATTAAATTAAAATAA TCTCCACTT
ACTTTTTGTGCCGCCACTGAAATAACGCCAATTTGAATACTATCAAATTGTGGAATATCTG
TTTTAAGCATTGTTTGTTGTAAGCTAGAAGCTAAGTCTATCTCTTTATCGTGAACTTGAAG
TTTATCTACCAATCTTTGATAATCTCGATAACTATAACCAAAGCCTTTAAC GATTTCTTGT
AAGACATCTAATGTCTTGAACACATCTTCACGCGTTAAGTTTAACGTCAATATATAGTTTT
TGTGAATATCGACAATGTCTTCAGGCAAGACGTCCTTACGAATCACTTCGTCAGTGTATTT
CTCACACTTTTTTATCAATTCTACTTTATCTTGGCACGTTAAACTTTCATCAATTAAACCCT
TATAATGTTGCTTAAATTCTTCCAC 
 

> mazF 
Function: protein coding sequence; mRNA interferase (core genome, constant) 
Best match: mazF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2149382:2149744:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 6878 … 7241; Length: 363 bp 
Sequence: 
CTAATTTTTCTGGTGAGCTACTGCATTCAGCCCTAAACTAATCATTAGTGCATTATCTACT
TCTTTCATTTTATCATCGGATAAGTACGTCAGTTTTTCTTTCAATCGTTTTTTATCAAGTGT
ACGAATTTGTTCTAATAATATAACTGAGTCTTTATCCAACTTATACTTTTT CTTTTCAATCT
CTACATGTGTCGGTATTTTCGCTTTATTAATCCTACCAGTTATTGCCGCAACAATAACTGT
AGGACTATATTTATTACCAGTATCATTTTGAATTATGACTACAGGTCTGACTCCCCCTTGT
TCAGATCCCTGTACTGGTGATAAATCTGCTAAATAAACATCTCCTCGTCTAATCAT 
 

> mazE 
Function: protein coding sequence; antitoxin (core genome, constant) 
Best match: mazE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2149741:2149911:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 7237 … 7408; Length: 171 bp 



Sequence: 
TCATTCATTCGTTGAATTAGAAGATAAATATGTTTCGTTGCAATCGCATGCTTCACACTCT
ATCGGAAAAGCTTCGTTCGCTAGGGAGAGATTTAAATCAGCCATTTGTGAATATCCTTCTT
TTAAAGATTGTTCTAAGCTATGACTTCTATTTTGACTAAAAGATAACAT 
 

> alr1 
Function: protein coding sequence; alanine racemase/locus 1 (core genome, constant) 
Best match: alr1_CC080_11819-97_CP003194.1[2171700:2172848:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 7492 … 8641; Length: 1149 bp 
Sequence: 
TTATTTTAACAATTCATTTGTTACAAAACGTTGATCACCATCATGATAGAT TCGCGGCAAA
CGTCTCGACAAGTTACAAAGCACTTCATAATTAATAGTATGTTGCTTTTCAGCTACCACCT
CTACCGACTGTGGACTTTCTCTATGATTATCTATTAAAATCACCGAATCTCCAGCTTTAAC
TTGATCTGGCACTTTAACAATTGTCTGATCCATACATACGCGACCAATAACTTCGCATTGA
TGACCATTTACATTTACAAAGCTACCTTGCATTATGCGTAAATAGCCATCTGCATATCCAA
TAGGTAACAAAGCTATTGTAGTTGGGTCAGTAGCTGTATAAGTTGCACCATAACTTACAG
ACTCACCCGCTTGTAGCGTCTTTGTTTGAACTACATTAGCAATTAATTGCACACTTGGTTT
AAGGTGTACTTTAACTTTTTGCTGTACATACTCTGATGGATAATATCCATAAAGGGAAATT
CCTGGTCTTATTGCATTACAGAATTGGCAATCCATTAATAGAGAGCCTGCTGAGTTCTGAC
AATGTATATATTCAGGTTTAATTGCTTCATTGACCATATCTTTAAAACGTT GATATTGTTC
AGTTGTCATATCTCCTGGTTCGTCAGCACAGGCAAAGTGTGTAAACACGCCTTCAAATAC
AAGTTGCTCATATTGTTGAATGATTTCAATCACTTCTTGATACGTATTAGTATCTTTAATA
CCTAAACGTCCCATTCCTGTATCTAATTTAATGTGCAACCATAACTTTTTCTCTTGCTCACC
AGAAATGTTTTTAATTGCTTCTTTCAACCACTGTTTAGACGGAACCGTTAAGGCAACTCGG
TGTTGTATCGCTTTATCAATATCTTTAGCTGGTAACACACCTAAGACTAAAATTTTAGCAG
TAATCCCATGCATTCTAAGTTCTATCGCTTCATCTAACGTTGCTACAGCAAAAAATGTGGC
GCCATTTTCCATTAAATGACGTGCTACTTTAACACTACCTAGTCCATAGGCATTGGCTTTA
ACGACAGCCATCACTGTTTTATTTGGATGCAATGTACTGAATACTTTGAAATTTGATGCAA
CAGCGTTTAAATCTACATTCATATACGCAGATCTATAATATTTATCCGACAT 
 

> acpS 
Function: protein coding sequence; holo-acyl-carrier-protein synthase (core genome, constant) 
Best match: acpS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2151210:2151569:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 8706 … 9066; Length: 360 bp 
Sequence: 
TTAAAATGCTGACTTTTCTAAAACAACTTGGCTCATCGCATAATGCTCAGTGTGTGAGATA
CTAACATGTACGATGAACCCTTCGTAATCAATCTTTGGTTTGCCAAGTTCGTCGTTGTAAC
AGTCTATATCGTTAAAAGCTACATGTTTTCCTAAGCCTGTGCCTAATGCTTTACTGAACGC
TTCTTTTGTAGCAAACCTGCCAGCTAAAAATTCAATTTTACGTTGCTCATGTGTGAAATTG
TTGAATTTGTGCTGTTCATTTTTAGTTAAAATCCGCTCAACCAATTTTGGCTGCTTACTATA
TAACACTTTTATTCGATCGATTTCGATTAAATCTACACCAATTCCATGTATCAT 
 

> A5IUL8 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A5IUL8_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2151573:2152064:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 9069 … 9561; Length: 492 bp 
Sequence: 
TTATTCCTCATTTTTATTGTTTTCTAAATGTCTCTCGTTATTTAACCATCGTTTCAATCTACG
TGCTTCACTTCTATCTATTAATTCAATTTCAGCTTGACCACCCGCTGTATAAAGGGTCAAA
GTTGCTAATCGATAGCGTCTCATTATAGGACCAACATCGATATCAATATTTTGAATACGA
AAATATGGTATTACTTTTTCATCCAAAAATAAAATGCCGTTTCGTACACGCAAATGGTGTT
TTTCAAATGCATATCTGCAGTGCTTATATCGATATACTGGCGCTATGACAAGCGTGAAAA
CAGCAACAAGTAATATTATAATCACACTACTAACAATGGATATATTGTTAT CTAATATCTC



CCAAAATAGCCAGTTCAAAATATTAAATGCGATTAAAAGTACAAGCGCTAT GGGTATCCA
AAACAGCACAGCACTTAACCTCATCACTTTTTTAGCGTGTGGTGACATAAAATTATAATC
CCTCAT 
 

> Q9ZAH8 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: Q9ZAH8_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2152051:2153634:r]RC 
Position: 053-contig_55_RC: 9547 … 11131; Length: 1584 bp 
Sequence: 
TTATAATCCCTCATCATTTTCACCTCTTAAATACCATGATTTCAATTTATTTGCATCTTCAC
TTCTTGCGTATTTTAGGTTAATCGATTGGGCTCCCACACCTTTAGCAACAATAAAGCTAAA
ATTATTTAAATTGTTGCGTTTAAGTAATGTATGTTGCCAAGTGTCAAATCCTATAATGTGA
TGCGCTTTAAAATAATAAATATTTCGTTTCAATAGCTCGAAATTCTGGATA GTAATTTGTT
CTTCTGTCATTTTAAAACCCGCATGTTTGACATAAAGATATCCTTTGATCACAAATAAACC
AATAATGACTATTGTTATAATCGTAAATAACAATAATAATTGATTCCAAAA ATAACAGCC
AATACCTGCCATAGCTATGACAATAATACTAGGTATTAAAAAGTGTCTGTGGAAACCTGA
CAAAGGCATACCTTCATTAACTTGTTGATAAGATAAATCTGGTACTAAATT CTGGATAATT
TGATATGCTTTGTCTCGTTTAATAAACGGCAATATCGGCACACTACCTGAATCATTGTCAT
CATCTTCGATTTTTTTATTTTCAAAATCACTTGTGATGATAAAATGTATTG CTGTGTAGCC
AAATAATCTTCGTATATATGACTGACGTTCAACAACAGCTTGCAATCGTTTCGTTGGTACA
GTTACTTTCTTCTTGTTAAAGAGACCATATTCAATTTTAAGTTGCTCATTTTCAAGCATCAC
CGAAAAGCCATAAAATCTTATCATCGTTATAATCGTTCCAATAATATATGC CACTATTAAT
ACTAGTAAAATGATGATTAATACTGAAATACTTACAATTTGAACCCATTGA CTAATTTCAT
GATTTAGCTTCGACCATGGGATCAACTCTCTTACAGCCCCGTAAATCGGTACTAAAGCTG
CTAACGTTACACCAATGGCGCCACTGGTCATTGCCATAAATAGTGATTCTTTAAAATTCAT
CTGATATATAGGAATGCGTTTATTTTTCTGATTAAGCATACTATCAGTGTTCTGCACTTCA
TCTAAGCGACCTTCTGCGATGTCTTCCACATTACCTTCAATGTCATGATTACAGTTGTCAT
TCTTCTCAGCACTAGACTTTTGCGCCACTTCTGTCTTCAACTCTGTTTGCAATTGATCAATA
TAGCGTTCAAGATATTCACCTTGTTTTTTCGAAATAACACTTAAGACAATA CCATCACTTG
GTGTTTTGATTTGTAAATCCACACCACCAATAATTTGATTGACGACCCCTTGTGTCATATC
AACGGACTGAATACGTTTTATATTTAATTCTTTACGCTTTTTATTAAAAAT ACCTGTTGTTA
AAATGAAATAATTATCCTCAATCCAATATCGCGTGTTCATAATTCCGACAA TTTGAGAAA
TGTATGATATTAAAAAGAATACAAATACAATACCTATCCATAAATATGATT CGGGATTCG
CATAATCAAAATCTTTCAATTGAAAGATAATGAAAATAAAAAAGACGACTA TGTTTTGTT
TGATAGCATTGATTATGCCATTAAAATATGAAATCGGATGTAATTTTTGAG GTTCAGACA
T 
 

> Q9ZAH9 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q9ZAH9_CC015_CIGC93_AHVD01000025.1[4311:4790:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 11123 … 11603; Length: 480 bp 
Sequence: 
TCAGACATCACTTTCAACCCCTCTCAAATTCGACATAGTTCTCGCTTCGATTATTTTAACA
TCGTCATGAGACATCATCGGTAAATAAATAGTATGACCTGCAGTCATAAATCCAACTTTA
TACAAATTAAGCACTTTACTAATTGGATTAGATTTAATCGACAAGTATTGT AAACGTTCA
ATTCGACTCGTTTCTTCTTTATATATAAAAAATGATGTACGATATTGTACA CTTAGTTGAT
CAACTTTATAAAAGCGACAATGATATTGCCATAAAGGCTTAATAAATAATT TTAATGTAC
TCAGAGCACCTAAAACCAACAAAATATAAAGTAAGTAATGTGGCCATTCAA ATCTTAACC
ATATAAAATAAAAAATGACATACACAGCTACACTCAATATAAATTCTAAGC CATTCGTAA
TGTAGTAATACAACAATGCTGACTTAGGACTCTTAGACAACTTAGTATAAT CTGACAT 
 

> kdpC-chr 
Function: protein coding sequence; potassium-transporting ATPase/C subunit (core genome, constant) 
Best match: kdpC-chr_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2154315:2154875:r]RC 
Position: 053-contig_55_RC: 11811 … 12372; Length: 561 bp 



Sequence: 
TCAATCTTTCATCTTATCAAGAGCAATATTTAGTTCAAGCACATTCACATA ATCATTTGTT
AACACACCACGCTGCTTACGATGTTGAATCAAGTCGGCCACTCTTGAAGTAGATATATGA
CGAGCATCAGCAATACGAGGTGCTTGCTTCAATGCATTTTCAACCGTAATATGCGGATCT
AAGCCCGACCCAGAACTTGTTGCAGCATCTATTGTTACATTTGAATTCCCAAATTTAACAT
GATGTTTCATGCGTGCTATTAATTCGGTGTTTCCATTCGATTCATTACTTCCACCTGATGAT
ACGCCGTTTTTATATAATTTTTCAGGATTCATATTATAATCAACTGCACTCGGTCTCCCGT
GAAAATATCGTGTCTCTGTCCAGTGCTGTCCAATCAATTTTGATCCAACTATACGATTGTC
ATACGTAATTAAACTGCCATTTGCTTGTTGATAAAAAAATATTTGACCAAT TAACGTGAT
AGCTAACGGGAATAAAAATCCACATAATACCATAGTTATTATCGTTAAACA AATACTATT
TCTTATCGTATTCAT 
 

> kdpB-chr 
Function: protein coding sequence; potassium-transporting ATPase B chain (core genome, constant) 
Best match: kdpB-chr_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2154895:2156922:r]RC 
Position: 053-contig_55_RC: 12391 … 14419; Length: 2028 bp 
Sequence: 
TTACACAAAAAATTGTACAATCATATCTATTAATTTAATGCCTAAAAACGG GACGATTAA
TCCACCTAATCCATAAATCAACATATTATTTATAAAGATTCTATCAATGCT GTAACCCTTT
ACTTTTACACCTTTCATGGCAATTGGAATTAAGGCAACAATGATTAATGCATTGAATATC
AAAGCTGATATAATTGCAGATTTAGGTGACGATAAATGCATAATATTTAGT GAAGTCATT
TCTGGAATTGTTGACATCATTAGTGCAGGTAAAATTGCAAAGTATTTTGCTACGTCATTAG
CCAAACTAAATGTCGTTAATGCACCTCTCGTCATTAATAATTGTTTGCCTATTTTTACAAC
CTCTATTAACTTTGTAGGATTCGAATCTAAATCAATTAGATTAGCTGCCTCTTTAGCACTA
ATTGTCCCTGAGTTCATTGCTAATCCTATATTCGCTTGTGCTAGCGCAGGTGCATCATTTG
TACCATCTCCTGTCATCGCAACAATATGGCCTTTCGCTTGTTCATCTTTGATGACTTTAATT
TTATCTTCGGGTTTACACTCTGCAACAAATCTATCAACCCCGGCTCCTTTTGCAATTGTAG
CTGCTGTTAAAGCATTATCACCTGTACACATAACTGTTTCAATCCCCATTTTTCTCAATTC
AGTAAATCGTTCTACAAGACCATCTTTAATCACATCTTTTAAATAAATCAC GCCAAGCAT
GACATTGTTTTCAATGACTATTAATGGTGTGCCACCTTTACTCGATACATCCATACAGAGA
GACTCAATGTTAAGAGGAATATTGCCTTGTTGTTGTTTGACAAGATTTATCATACTATTAG
GTGCACCTTTGAATACCGATATTTCATTTGTAATGATTCCGCTCATTCTAGTTTCAGCTGT
AAAAGGCTTATATGTGCCATCAATGTCTTTAGGCAGCTCATTTATATACATCTGCTTCGCT
AATCGTACAATACTTTTTCCTTCTGGCGTATCATCGTAGATTGATGACATATAAGCAGCGA
CTATCAATTTTTCCCACATTTGTTGATTCACTGGTAAAAATTCACTAGCGATTCGATTGCC
ATAAGTGATTGTCCCTGTCTTGTCTAAAATCATTACATCGACATCTCCACATACTTCTACA
GCACGCCCACTTTTCGCTAATACATTGAATTGAGTAACACGATCCATGCCTGCAATACCA
ATCGCCGATAACAAACCACCGATTGTCGTTGGTATTAAACATACTGTTAACGCAATGAGC
ATCGCAATAGGTAAAATTAAATGCAGGTAAGATGCTATTGGATATAACGTT ACAATAACG
ACTAAAAATATAATTGTTAACGTTGTTAATAATGTAAAAAGTGCAATTTCA TTTGGTGTTT
TATTTCTTTCCGCCCCTTCAACTAAGGCAATCATTTTATCTAAAAAAGATGTACCCGCTTC
ACTCTCAACACGTATTTCTAACCAATCAGATGTTACAAGTGTACCGCCAATGACTCCATC
AAAATCGCCACCTGATTCTTTTATCACAGGTGCAGACTCACCAGTAATTGCAGATTCATC
AACGGTTGCTAATCCATTTATTACAACGCCATCAGCAGGGATTGTTTCTCCATTTTCTACC
CGAATATTTTGTCCGGCTTTTAACTCTGTGGCGTTCACTATCCGATACGCACCATTTTCTTC
TATCAATCGAGCAGTTAAATTTGATTGTGCTTGTCTTAAACTATCAGCTTGCGCTTTTCCA
CGACCTTCAGCAAAGGCTTCTGAAAAATTAGCAAACAATATAGTTATTAAT AATATGATA
AAAATTGTAATCAAATAACCTCGCGATAGATAGCTAGTTCCAAATATGTCA GGAAAACAT
ATTAATATCAACGTTAAAATCATTCCAACCTCAACGACAAACATTATCGGA TTTTTTATTA
ATTGTTTAGGATTCAGCTTATAAAAACTCATTTTCAAAGCTTCTATCACCATTGTTTGATT
GAAATATTTATTTACATGATGCAT 
 

> kdpA-chr 
Function: protein coding sequence; potassium-transporting ATPase A chain 1 (core genome, constant) 
Best match: kdpA-chr_CC005_JH1_CP000736.1[2234952:2236628:r]RC 



Position: 053-contig_55_RC: 14437 … 14587; Length: 150 bp 
Sequence: 
TTATTTTAAAGTTAAAAATTCACCAATAGGACCAAGTAATAGTACTGGAAT AAATGTCAA
ACCACTTAGTAAAACGATAAATACGATTAGTGATACGCCAAAATAAGGTTT ATCAATCGC
TATTGTATATTTATCTTGATGGTATGATTT 
 

> kdpD-chr 
Function: protein coding sequence; sensor histidine kinase (core genome, constant) 
Best match: kdpD-chr_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2158889:2161546] 
Position: 053-contig_55_RC: 16385 … 19043; Length: 2658 bp 
Sequence: 
ATGTCAAACACTGAATCGCTAAACATAGGAAAAAAGCGTGGATCTTTAACA ATTTACATC
GGTTACAGTCCAGGTGTTGGTAAAACATTTGAGATGCTTTCAAATGCCATTGAACTATTTC
AAAGTAACGTTGATATTAAAATAGGATATATTGAACCGCATCAGCGTGATG AAACAAAT
GCATTAGCTGAACAATTACCTAAAATCACAACCAATTTTACTAAACATGGT AGTCATCAT
TTTCAATATTTAGATGTCGACCGCATAATCGAAGAATCGCCGACAATAGTACTTATCGAT
GAGTTAGCACATACGAATATTTCTAGAGATCGTCATGAGAAACGATATATGGATATTGAA
GAAATTTTAAATCATGGTATCGATGTTCATACCACTTTGAACATTCAACAT ATTGAAAGTT
TAAGTAGTCAAATTGAACTGATGACCGGTGTACATGTTAAAGAACGTGTACCCGACTATT
TCATAATGAGCGCCGATGTATTAGAAGTCGTAGATATCTCACCTGAACAATTAATTAAAC
GCTTAAAAGCTGGCAAGGTATATAAAAAGGATAGGCTAGATGTAGCATTTAGTAATTTCT
TTACGTATGCCCACCTAAGCGAACTGCGTACATTGACGTTAAGAACAGTTGCCGACTTGA
TGAGTGATAAAGAAAAAGTCCGACACAATCATAAAACGTCACTCAAACCTC ATATTGCTG
TGGCAATTAGTGGGAGCATTTATAATGAAGCAGTAATTAAAGAGGCATTCCATATTGCTC
AAAAAGAACATGCGAAATTCACTGCTATTTATATAGATGTATTCGAAAAAA ACAGACAAT
ATAAAGATAGTCAAAAGCAAGTGCATCAACATCTCATGCTTGCAAAATCAT TAGGAGCA
AAAGTAAAAGTAGTTTATAGCCAAACCGTTGCATTAGGATTAGACGAATGGTGTAAAAAT
CAAGATGTAACCAAATTAATTATCGGACAACATATTAGAAATAAGTGGCAA GACTTTTTC
AATACACCTTTAATTGACCATTTAATGTCCTTTGAACATAGCTATAAAGTC GAAATCGTTC
CAATCAAACAAATACCTGTTGAATTGAAAATGAACAAATCACCCTATCGTC CTAAAGGCA
AACGTTTCGCCATAGATATGTTAAAAATGATTTTGATTCAAATAATTTGTG TAATGATGGG
ACTGTGGATTTATCAACTTGATAAGCATGAGTCTAGTACGATTATTTTAATGATTTTTCTC
ATCGGCATCATTTTGTTATCCATTTGGACGCGATCCTTCATCATTGGCTTTTTAGCAGCAA
TTATTAATGTATTTGTTTTTAATTATTTTTTTACGGAACCTAGATATACAT TTGAAGTATAT
CGCTTTGACTATCCTATTACATTTATCGTTAGCATTTTAACAAGTATTTTAACGAGTGCTTT
ATTAAAACAAATTAAATTCCAATACTCCATTACTAAAAAGCAACTTTATCG TACAGATTT
ATTATTTCAATTTAATGATTCGATTAAACAAACTTATACAGTTGAAAACTT ACTAATAAAT
GCTGGATACCAAATTAATCAATTATTGCAACAATCAATTACTATATACGTT ATCAATCAAT
CGAAAGTAATTAAAACAATACCATTGCAAAACCATATCGATAATACGACTC AACAGCAT
GAACAAGCATTAAGCTGGGTAATTAAAAATGAAAGACAAGCTGGTGCAACA ACAGATAC
ATTTCCAGGCATTAATAAATGGTTGATACCAATTGGCACATCTCCGATTAAAGGCATTCT
AGCCATTGATTACCAAAGTTCTCAAGTGATTAATCCATATGATGCATCAATATTAGAATC
AATGTTAAATGAACTTTCTCTCGCCGTTGAAAATGTGACGTTACTTAAACAAACGAGAGA
ATCCATGTTACAGGCTGAACGTCAACTGACACATTCAAATTTTTTAAGATCAATTTCGCAT
GACATACGTACACCGTTAACAACAATTATGGGAAATTTAGATATTTTAGTA TCACATAGT
AAAGATATGTCTATCATAGAAAAGGAACAATTACTTGTGCATAGTTTTCAA GAAAGTCAG
TATTTATATCTATTAGTGACAAATATTTTATCATTAACAAAATTACAGTCA TCCAATGTTC
AGATAAAATTGCAACCTTATCTCGTTAGTGAATTAGTAGAAGAAATCGATA TGATTTTAG
AACGTCGCCATTTAAAAAAGCGTATAACTGTATCATCCTCAGTAGATTTACAGTTTATAC
ACATTGACAGTAAGTTGATTTTACAAGCTTTATTCAATTTGATTGAAAATG CAGTTAAACA
CACTTCTACTGACACCAAAATCAATTTATCTATTCGTTATGCTAGCGATGAACAAATCGA
ATTTGCCGTTATAGACGAAGGACCTGGAATTAGTTTAGAAGAACAACAAAA GATATTCGA
GCCTTTTTACACAGGATCAAATAAATATTTTAAAGATAACCAAAAAGAAAG CATGGGACT
AGGCTTATATTTAGTACAGACTATCCTACACAAACATCAATCAAACTTACA ATATAAACC
GAACCAACCACACGGCAGTATATTCTATTTCAATATAGATACAGACTTTAA TGAAGGAGA
CGTATAA 



 

> kdpE-chr 
Function: protein coding sequence; KDP operon transcript regulatory protein KdpE (core genome, 
constant) 
Best match: kdpE-chr_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2161546:2162241] 
Position: 053-contig_55_RC: 19042 … 19738; Length: 696 bp 
Sequence: 
ATGCAATCTAAAATATTGATAATTGAAGATGATCACGCAATCACACATTTA CTTGATGTT
GCATTAACTTTAGATTATTACAATGTAACTACAGCCGACAATGCCACACAAGCACACTTT
AAAATTCAAATTGATAAACCAGATGTCATTTTATTAGATTTAGGTTTACCA GATAAAGAT
GGATTATGTTTGATTTCAGAAATCAGGCAACATACTGACATTCCTATCATTGTAATAAGTG
CAAGACAAGAAGAACAAACAATTATTCAAGCTTTAGATAACGGTGCGAATG ACTATATG
ACTAAACCTTTTAATGTTGATGAGCTTCGGGCACGAATACGAGTCATCGAGAGAATCGCT
AAGTCACATCAAGAAACTAACATTGTATTTACTAACGGTTTGCTAAGCATCGACTTTGGC
TCCAAATCTGTTGTTATTAATAATCAGGAGGTACATTTGACTCCAAATGAATTTAGCTTGT
TAGAACTATTGTCAAATCATAAAGGAAAAGTACTCACTTATGAGATGATAT TAAAACGAA
TATATGGCTATGTTAATAAGACTGAAATGCCTAGTTTAAGAGTGCATATGACATCATTAA
GACAAAAACTTTCACAATGTCATGAGGACGCAAAAGATATTATTAAAACAC ATCCACGC
ATTGGTTATCAAATGTTGCAGTGGAAAGAGAAATAA 
 

> cshA 
Function: protein coding sequence; ATP-dependent RNA helicase (core genome, constant) 
Best match: cshA_CC001-ST772_118_AJGE01000006.1[51248:52768]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 20107 … 21628; Length: 1521 bp 
Sequence: 
TTATTTTTGATGGTCAGCAAATGTGCGACCTTTCATAGGTCTGCTTCCACCGCTGCTCTTCT
CTTTACGGTCGAATTTTTTTGTACTTTTCTTTTTACTTGAGTATCCTTTTGAACGTTTACTCT
TACTGTCAAATTTAGGATTACCACGCTTACTATTTCTGTTACGAGAACCGCTTGGTTTACC
ATTACGGCCTTTGCGAGATAATGGTTTTTCAAAAGTTAATTGAACTTCAACTTCATCGTTC
GCTTCTACTAACTCTTGTAAAAGTGCAGCAACTAAATCAACATCGTTATATTCATTTAACA
ACTCTGTAGAAATACGTTTCAAGCGTGATTCTGACTCTTTAGACATCCAGTTTTCAACTTT
TTCTTTGATGTCATCTTCACGTGCTTGAAGTACTTCTTTACGATGAGGTGGACGAAGTGCA
CTCATTTTTCTACCATTTGCATCTTCAATTTGTCTGATATAATCCATTTCGATTGGATTAAC
AAACGTTACAGCGATACCTTCTTTACCAGCACGACCCGTACGACCAATACGGTGAGTATA
GCTTTCAGTATCTTGAGGTATATCAAAGTTATAAACATGACTCACACCAGAAATATCTAG
TCCTCTTGCTGCTACATCAGTAGCGACTAAAATATTAATTTGGTCATTTTTAAATTTCTTTA
ATACTTCTAAACGTTTCGCTTGTGTAATATCACCATGTAAACCTTCAGCTTTATATCCTTTA
GAAATCAAAGCACTTGTTAATTCATCAACACGACGTTTTGTACGTCCGAATACGATTGCT
AATTCAGGTTGATGAACATCTAGGAAATTTGTAAATGTATCAAATTTCTCT AATTCTTTAA
CAATTGTATAGAATTCTTCGATTTGTGGATCAGACATTTCATTATTCATTGTCTTAATGATT
TTTGGTGATTTCATAAATTGTTGTACTAAAGCTTGGATTGCTTTAGGCATTGTAGCTGAGA
ACAACATTGTTTGACGTTGTACTGCTGGAATTTTATCCATAATAAATCTCATATCATCGAT
GAATCCCATATTCATCATTTCATCAGCTTCATCTAAAATCAAAGTATGAAT TCCGTCAGTT
TTTAATGTGCGACGATTTAAATGGTCGATAACACGCCCAGGTGTTCCGACTACGATTTGT
GGGCCTTTTTTCAAGGCTTTAATTTGGCGTTCGATAGGCATACCACCGAATACAGTAACA
ACTTGGACACCTTGTCCACGGCTAAATTCTCTTAATTGTTCAGCTACCTGCATTGCCAATT
CTCTTGTAGGTGCTAAAATCAACGATTGAACCCCTTGTTTCCCTACTACTTTCTCAATTAA
AGGAATACCGAATGCTCCTGTTTTACCTGTACCGGTTTGAGCTTGCCCAAGGATATCAATT
CCTTGTAACGCATAAGGGATACTGTCTTTTTGGATAGGTGTCGGCTCTTTAAATCCCATTG
ATTCAAGTGACTGAACCGTATTATCCGAAATCCCTAGTTCTTTAAAATTTTGCAA 
 

> murF 
Function: protein coding sequence; UDP-N-acetylmuramoyl-tripeptide--D-alanyl-D-alanine ligase 
(core genome, constant) 
Best match: murF_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2214371:2215729:r]RC 



Position: 053-contig_55_RC: 22144 … 23503; Length: 1359 bp 
Sequence: 
CTATGAAATTAAAGCATTTACAACTTCTTCTAACTTCATACCACGTGATCCTTTAACTAAT
ACACGGTCATGCGCTTTTAAATCGCTTGTTAAAACTTCTATCATATCGTCTTTAGAATTGA
AGTGTTGTGCTTTTTCGACATGTTGCTGGCCCGAATCATAAATATACTTCGCTTCATTACC
AAACGTATACAACACATCTATATGCTTTTCTTCTAAATAATTACCTACACC GATATGCATT
TCTTTGCTATTTTCACCTAATTCTAAAACATCTCCTAAAATTAGAATGCGACGCCCTGTCA
AAGTACTCAGTGTATCAATAGCTGCTCTCATACTTGTAGGACTTGCATTATAGGCATCATT
TATCACAGTAATATCATTTTCTAATGTATGTTGCTCCATACGCATACCAGTTAAGCTGACA
TTTTTTAAATTTTGATAGATTGTGTTATATGTCAAACCTAATTCATGACCA ACCGCAATGG
CAATCGTCGCATTTTTCATATTATGCTTTCCTAATATTGGTAGATCATAATGTTCTTTATTA
TTAATCGTAAATGAAATACCTGTAGTATCTCTATCATCAACAGAACAAACT AATGCATTA
TCAGTAGCAACACCGATACTAATACATTTTGCATTTTCAACTTCTTTAACATGCGGTTTCA
ATAATGGTTCATCGCCATCATATATAAACGTACCATTATCTTTTAGACCTATTGTAATTTC
AGATTTAGCTTTAGCAATCCCCTCGCGCGAACCTAAATCTTGCATATGTGACTCACCAATA
TTAGTTATAACTGCAATATCTGGTTGAGCGAGGTTTGACAGAAATTCAATTTCATGGAAA
CCTGACATCCCCATCTCCAATATTGATATTTCAGTATCATTATCTAATTCCAAAATAGTTA
AAGGTAAACCAATTTCATTATTGTAATTACCTTGCGTTTTCTTAACTTTAA ATTCGGTATG
CAATACACTTTCAATCATATCTTTAGTCGTTGTTTTACCATTAGACCCTGTGACGGCAATT
ACTTTAGGGTTTACATGTCTCAAGTAAGCTTGTGCCAATTGTTGTAATGCCGTTAATGTGT
CTTCAACCCATATAATAGGCCCGCTTACATTTTCATCTATAGGTGTTCCTCTTTGATAAAA
AGCAGCTCCAGCACCATCTTGTAATGCTTTAGAGACAAAGCGATGACCGTCAACATTTTC
ACCTTTAAATGGTATAAATAACATATTTTTAGAAATTGCTCGTGAATCAAT TGTGACTCCA
TTTATCACTTGATTTAAAAATTGATCTTCAATTTCACAAGGAATCCATGAT TGAATTTGCT
TTAATGTAACATTAATCAT 
 

> ddlA 
Function: protein coding sequence; D-alanine--D-alanine ligase (core genome, constant) 
Best match: ddlA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2166020:2167090:r]RC 
Position: 053-contig_55_RC: 23517 … 24588; Length: 1071 bp 
Sequence: 
TTAGTCAATTTTGTATTTATTTTTCTGTTTATCCTGGTGACGTTCTTTAGCAAGCTCGATAA
GTTTTGTAATCAGTTCTGGATAAGATAAGCCCATATTTTCCCATAACTTTGGATACATACT
GAAAGCCGTAAATCCAGGCATTGCATTTGTTTCATTAATATATATTTGGTTGTCTTCTGTT
ACAAAGAAATCAGCACGGACTAAACCAGAACAATCTGTCGCTTTGAATGCCTCTAATGCC
ATATTTCTAAGCGTTAATTGAACATCTTCGTCTAAGTCAGCTGGAATTTGTAATTGAACCT
TACCATCTTTATATTTTGATTTGTAATCGTAAAACGCGACATCTTTTACGACTTCACCTGG
CCATGTCGCTTCAGGATAGTCATTTCCTAAAACTGCTACTTCAATTTCACGTGCGTTAACG
CCTTGTTCTATAACAAGCTTACGGTCAAATTGGAATGCTTCTTTAATACCTTCTTTAAGTT
CCGCTTCATTATTACATTTACTGATACCTACACTTGACCCTAAGTTAGCAGGTTTAACAAA
GACTGGGTAATTTAATTTATCATTTACTAATTTTAAAATGTTATGTTCATA TTTTTCATATT
CAGAACGTAAGAAACTAATATAAGGTAACTGTGGTAACCCTCGATGTTCAAATAATTGTT
TCATTACAAGTTTGTCCATAGAACTTGCAGCTGACAATACACCATTTCCTACATATGGTAC
ATCCAAAACTTCAAAAAGTCCTTGAATCGTGCCATCTTCACCATTAGGACCATGTAATAA
TGGGAATACTGCATCGTATGGTTGTCCTGAACTACTTTCTTTCAATAGCTGTGAAATCTCA
AGCGCCTCTCCATTTTCTAAATGAAGCTCATCAGTAGATTTAATTTCAGCTGTAATATTAT
TTTGCTTTCTCCAATCACCATCATTGGTAATATAAATGATATCAACATGATATTTGTCTTT
ATCTATTGCATTTAATACATTTTGTGCTGTCAGAATCGATACTTCGTGTTCTGCACTTTTCC
CTCCAAAAACGATACAAATATTTTCTTTTGTCAT 
 

> ftsW 
Function: protein coding sequence; cell division protein  
Best match: ftsW_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2217132:2218334] (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 24905 … 26108; Length: 1203 bp 
Sequence: 



ATGAATTATTCATCTCGTCAACAGCCGGATAAGCATTGGCTTCGCAAAGTAGACTGGGTA
TTAGTAGCCACTATAGCTGTTTTAGCAATTTTCAGTGTTCTGCTTATTAACTCGGCAATGG
GCGGTGGTCAATACAGTGCTAATTTCGGTATCAGACAAATTTTTTATTACATTTTAGGTGC
AATTTTTGCAGGTATCATCATGTTTATTTCACCTAAAAAGATTAAACATTA TACATATTTA
TTGTATTTCTTAATCTGTCTATTATTAATAGGCTTGCTCGTTATTCCTGAGTCACCTATTAC
ACCTATTATCAATGGTGCCAAAAGTTGGTACACGTTTGGCCCTATCAGTATTCAGCCATCT
GAATTCATGAAAATTATTTTAATTTTAGCATTAGCGCGTGTCGTTTCTAGACATAATCAAT
TCACATTCAATAAATCATTCCAAAGTGATTTGTTATTATTTTTCAAAATTA TTGGTGTCTC
GTTAGTACCAAGTATTTTAATATTACTGCAAAATGACCTAGGAACTACATT AGTATTAGCT
GCTATTATTGCAGGTGTGATGTTAGTAAGTGGTATAACATGGCGTATCTTAGCACCTATCT
TTATTACAGGTATTGTTGGTGCAATGACAGTCATTTTAGGTATTCTATATGCACCCGCATT
AATTGAAAATTTATTAGGTGTCCAACTGTATCAAATGGGACGAATCAATTC ATGGCTTGA
CCCCTATACATATAGTAGTGGTGATGGCTATCATTTAACTGAATCACTTAAAGCTATCGGT
TCTGGACAGTTACTAGGTAAAGGATACAATCACGGTGAAGTTTATATACCTGAAAATCAT
ACTGACTTTATCTTTTCAGTGATTGGAGAGGAACTTGGCTTTATCGGTTCTGTCATATTGA
TCTTAATATTTTTATTTTTAATCTTCCATCTAATAAGATTAGCTGCGAAAA TTGAAGATCA
ATTTAACAAAATCTTTATCGTTGGTTTCGTCACTTTACTTGTGTTCCATATTTTACAAAATA
TTGGTATGACAATTCAGTTGTTACCAATCACTGGTATTCCATTACCATTTATTAGTTATGG
TGGTAGTGCGCTATGGAGTATGATGACTGGAATAGGTATAGTCTTATCAATTTATTATCAT
GAACCAAAACGATATGTCGATTTATACCATCCAAAAAGTAATTAA 
 

> Q9XBC0-chr 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q9XBC0-chr_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2219084:2219377:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 26857 … 27151; Length: 294 bp 
Sequence: 
TTAGTCTTTAATCAATTTTTGAAAAGTCACTAATAACTCTTCCATTGCCTCTTCCTGAGCA
CCTTGATTAACTTTATTCATAATACAACTTTTCATATGTTGTTCTAATAAC TTTATCGCAAC
ACTGTTTAACGCCGAACGTGTCGCTCTTATTTGCGTAAGGACATCATCACAATAGACATCT
TCTTCAATCATGCGATTAATCGCTCTCACTTGTCCTTCAATTCGATTTAAACGTGATTTAA
GATTCGTTTTTATTTGTTCAGAATGATGTGCATTATCTTGTTCAGTCAT 
 

> cls2 
Function: protein coding sequence; cardiolipin synthases 2 (core genome, constant) 
Best match: cls2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2219543:2221027] (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 27316 … 28801; Length: 1485 bp 
Sequence: 
ATGATAGAGTTATTATCCATTGCACTCAAGCATTCTAATATTATTTTAAAT TCAATATTTA
TTGGTGCATTTATTTTAAACTTATTATTCGCCTTTACCATTATTTTCATGGAAAGACGTTCT
GCCAATTCTATCTGGGCTTGGTTACTAGTCTTAGTTTTCTTGCCTTTATTCGGCTTCATTTT
ATACTTACTATTAGGACGACAAATTCAACGTGACCAAATTTTCAAAATTGA TAAGGAAGA
TAAAAAAGGATTAGAGTTAATCGTTGATGAGCAATTAGCTGCTTTAAAAAA TGAAAACTT
TTCAAATTCCAATTATCAAATTGTAAAATTTAAAGAAATGATTCAAATGTT GTTATATAAT
AACGCAGCATTTTTAACAACAGACAACGATTTAAAAATATACACAGACGGC CAAGAAAA
ATTTGATGACCTAATACAAGACATCCGTAATGCTACTGATTATATTCATTTTCAGTACTAT
ATTATTCAAAATGATGAATTAGGTCGTACCATTTTAAATGAACTTGGTAAA AAAGCGGAA
CAAGGTGTAGAAGTTAAAATTCTTTATGATGACATGGGTTCTCGTGGACTGCGTAAAAAA
GGCTTACGCCCGTTTCGCAATAAAGGTGGACATGCTGAAGCATTTTTCCCATCAAAATTA
CCTTTAATTAACTTGCGTATGAACAATCGAAACCATCGAAAAATTGTTGTA ATAGATGGG
CAAATTGGATATGTTGGTGGTTTTAATGTTGGTGATGAGTACTTAGGTAAATCAAAAAAA
TTCGGCTATTGGCGAGATACGCATTTACGAATTGTCGGGGATGCAGTGAATGCATTGCAA
TTACGATTTATTCTAGATTGGAATTCACAAGCCACACGTGACCACATCTCCTATGATGATC
GTTATTTCCCAGATGTAAATTCTGGTGGAACAATTGGCGTTCAAATAGCTTCTAGTGGTCC
TGACGAAGAATGGGAACAGATTAAATACGGCTATTTGAAAATGATTTCATC TGCTAAAAA



ATCGATTTATATTCAATCTCCCTATTTCATACCTGATCAAGCCTTTTTAGATTCTATTAAAA
TTGCGGCATTAGGTGGTGTTGATGTCAATATCATGATTCCTAATAAACCTGACCATCCGTT
TGTTTTTTGGGCTACTTTAAAAAATGCAGCATCCTTATTAGATGCCGGTGTTAAAGTATTT
CACTACGACAATGGCTTTTTACACTCAAAAACACTTGTTATAGATGATGAAATTGCAAGT
GTGGGAACAGCTAATATGGACCATCGCAGTTTCACATTGAATTTCGAAGTCAACGCTTTT
ATTTATGACCAACAAATTGCCAAAAAATTAAAACAAGCTTTTATAGATGAT TTAGCAGTA
TCTTCTGAATTAACAAAAGCACGTTATGCTAAGCGAAGTCTTTGGATTAAATTTAAAGAA
GGTATTTCACAATTATTGTCACCTATCTTATAA 
 

> A5IUN5 
Function: protein coding sequence; metal-dependent phosphohydrolase HD subdomain protein (core 
genome, constant) 
Best match: A5IUN5_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2156888:2157535] (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 28828 … 29476; Length: 648 bp 
Sequence: 
ATGCAACAATCAGACGTCATTAGTGCTGCCAAAAAATATATGGAATCTATT CATCAAAAT
GATTATACAGGCCATGATATTGCGCATGTATATCGTGTCACTGCTTTAGCTAAATCAATCG
CTGAAAATGAAGGTGTTAATGATACTTTAGTCATTGAACTCGCATGTTTGCTTCATGATAC
CGTTGACGAAAAAGTTGTAGATGCTAACAAACAATATGTTGAATTGAAGTC ATTTTTATC
TTCTTTATCACTATCAACCGAAGATCAAGAGCACATTTTATTTATTATTAA TAATATGAGC
TATCGCAATGGCAAAAATGATCATGTCACTTTATCTTTAGAAGGTCAAATTGTCAGGGAT
GCAGATCGTCTTGATGCTATAGGCGCTATAGGTGTTGCACGAACATTTCAATTTGCAGGA
CACTTTGGTGAACCTATGTGGACAGAACATATGTCACTAGATAAGATTAATGATGATTTA
GTTGAACAGTTGCCACCATCTGCAATTAAACATTTCTTTGAAAAATTACTTAAGTTAGAAT
CTTTAATGCATACAGATACGGCGAAGATGATTGCTAAAGAACGTCACGACTTTATGATGA
TGTACTTGAAACAGTTTTTTACGGAATGGAATTGTCACGACTAG 
 

> txbi_universal1-var1 
Function:  rho independent terminator of oxaA 
Best match: txbi_universal1-var1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2172406:2172478:r]RC 
Position: 053-contig_55_RC: 29762 … 29792; Length: 30 bp 
Sequence: 
TATTTCAAATAAAAACAGCAGTAGGATGAC 
 

> txbi_oxaA 
Function:  rho independent terminator of oxaA 
Best match: txbi_oxaA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2222431:2222513:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 29863 … 29946; Length: 83 bp 
Sequence: 
TATTGAAGCGAAAAATAATGTGCGCCCTATAAAGTTAAAATTATCTTCAAC TTTTAGGGT
GCACATTATTTGGACTTGCTAAG 
 

> oxaA 
Function: protein coding sequence; membrane protein (core genome, constant) 
Best match: oxaA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2158348:2159220:r]RC 
Position: 053-contig_55_RC: 29947 … 30820; Length: 873 bp 
Sequence: 
TTATTTCTTTTTCTTTTTAGACACAACTTGTGTGTTTTTGCCTTTTTTATTGCTGCCGCCGTT
GTGCTCTCTTTCATACGCTTCAATGAAAGGTTGTACTTCTTTTTTAGCGACTTTTTCATAAT
AAATGTTCGCAAAGTGTGTTTGAACTACAAGGAACGCCGCACTGACTGACCAGTACAAAC
CAAGTGCTGATGCTGAGCTTAATGAAATCCAGATAATCATAATTGGTGAAATGACCATCA
TCATGTAACCCATTTGACGTTGTTCGTCTGGCATCGTTTTACTTGATACATATGCTTGGAT
AAAGTATAAAACACCGGCAATAATTGTAATCCAAATATCAGGACGTCCTAA ATCGAACC
ATAAGAAGTGTGGATATTTAAACAAACCATCTACAAGTTGGTCTTTAAGTA CAAAGTATA



ATCCCATGATGATTGGCAATTGGATTAGCATTGGTAAACAACCCAACATACTCTTAATCG
GGTTCATGTCATACTTTTTATATACTTGCATTAATTCTTGGTTTGCAGCCATTTTTTCTTCTT
GTGTACGCGCACGTTTCACTTTTTCTTGAATTTTTTCAACTTCTGGCTTTGCAACTTTCATT
TTTTGACGCATCATATGACTATTTTTATAGTTTGACAACATGAATGGTAATAAAATAATAC
GAATTACCAATACAAGGATAATAATAGCTAAACCATAATTGTCGTTTAATA AGTTATTTC
CCAACCAATCCAATACATTTTTCATTGGATCTACGAATGTATTGTAGAAAA ACCCACTAC
GTTTTTCAGGTTTAGAATAGTCACAACCAGCCAAAAAGACCATAATACCTAAAAATAATG
GTAGTAACGCTTTTTTCTTCAT 
 

> thiM 
Function: protein coding sequence; hydroxyethylthiazole kinase (core genome, variable) 
Best match: thiM_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2159949:2160740:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 31548 … 32340; Length: 792 bp 
Sequence: 
TTATTCCACCTCTTGAATACGAATCCGTTGTTGATAGGTTGTTTCATTTAAATGATATAAC
GTATCAAGCAACAATGGTGAAAACGTACCAGGACCACCACAATTTTCATTTTCAGCAGCT
ACCTCAGCAGCAATATTAAATACGCTTACCGCTTCAATTAACGCTTCTATGTCTGGTTCTG
TTTCTCTAAATAAAAATCCAGCAATAACGCCTCCTAATAAACAACCAGCTC CAGTTACTC
GTGCTAATAATGGAGATCCATTAGCTAATACGAAGGCTTTATTATCTTGAACAATAACGT
CCTCTTTACCTGTGATTACTATTGCAGTTTTATATGTTGCGTAAGCCTTTTTCGCTATTGCA
ACCGCATCAAGATTAGCATCACTATCTGTACCTTTCATAGTTGCTGTATCATCAATCAACG
CTAATATTTCAGATGCATTGCCTTTAATTACTGATACTTTCGCTGATTTCAATAATAATTTA
CAAAATTGCTTTCGATATGTAGAAGCACCAACAGCTACAGGGTCAAATACAATAGGTAA
GCCTGCCTCATTTGCCGTTTGAGCAATCGCAATAATATCTTGTTCATTTTCTGCTGTTAAA
GTACCGATATTGATTAATAGCGCTTGTGCAACTTTGTAAAATTCTTCAGCTTCTTCGGGAG
CTTCACTCATTGCAGGGCTAGCACCAATACTTAATAAACCATTCGCTGTAAAATTTTTAAC
TACATCGTTTGTATAACAAATTGTTAATGGGTTTTCAATACGTATTTTATT TAGATAATTC
AT 
 

> thiE 
Function: protein coding sequence; thiamine-phosphate pyrophosphorylase (core genome, constant) 
Best match: thiE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2173549:2174190:r]RC 
Position: 053-contig_55_RC: 30905 … 31547; Length: 642 bp 
Sequence: 
CTAATTATTAAAAAAATCTTTGAATCGATTAACAGTCTTTTCAATATTTTC ACTTTTAGAA
ATGGCTGAAATGACTGAAATTCCATTGGCACCTGCTTCTACAATCGGCGCCACATTATTA
GTATTGATACCGCCAATAGCTACAATCGGTAGTTGCGGATTCATTTCTTTAAACGTTGCAA
TCATTTTTGGACCTACTGGTATATGCGCGTCATGCTTCGACGGCGTAGGATAGATTGGTCC
AACACCTATATAATCAACATGAGTTAAATCAGATTTTGCATACTCATCTAA ATCACTAAT
ACTAAGTCCAATAATTTTATCAGTGAAATATTGTGCTATCTCTTTGACTTTCGCATCATCTT
GACCGACATGTATACCATCCGCGTTAATTTCTTTTGCCAAGGATACATCATCATTAACGAT
AAAAGGCACATCATATTGATGACAGAGATGCTGTAATTCTTTAGCTAATACAAGTTTATC
GTTTCCTTTTAAAGCTGATTCACCCTTTTCTCGAAATTGGAAAAGTGTAATCCCTGCCTTT
AATGCTGTTTCTAATACTTCATGAATAGTTCGATGACTCGGAACATCGGAGGTCCCACAA
ATAAAATACACATTTAGATACGATTGGTTAAACAT 
 

> thiD2 
Function: protein coding sequence; phosphomethylpyrimidine kinase (core genome, constant) 
Best match: thiD2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2174967:2175797:r]RC 
Position: 053-contig_55_RC: 32323 … 33154; Length: 831 bp 
Sequence: 
TTATTTAGATAATTCATCGTCTAATCCCTCTTTCTTTAAATATGCAAAATG ATTCACTGGA
CCTCTACCACGGCCGATTTCAGGCGTATATTGTATACTCATTGAAATAAACTTTTTAGCCT
TGTGTACAGCCTCAAATAATCGTCTACCTTTTGCAAGTTCTGCCGTTATAACTGCTGAAAA
TGTACACCCTGTTCCATGCGTATGTTTTGTTTTAAATCGTTCATTTTCAAATGTTTGAACAC



CTTCGTTAGTAAATAAATAATCTTTTGCTATATCAGTATCATTTGAATGAC CGCCTTTAAT
GATGACACCTTTACTACCAATCTCATTAATAAAGATGCGGCCAGCCTGCATAATTTTTTCT
TCACTATCAATGGTTAGTCCCGTTATTTCTTCAGCTTCTGGTAAATTCGGTGTTACTATGTC
AGCTAATGGCAATAACCTATGCTGCAAGTTTTGCTTTGTGTCATTATCCATTAATGAATCA
CCGCTTTTCGCCAACATAACAGGATCAATTACATATGGAATAGATTCATGTTGCATTAAA
TAATGACGAATCGTTTCCATAGTATCTGCTGTAGCAATCATCCCCGTTTTAATAGCATGCG
GTAAGGTATCGTTGAAGACACTATCAAGTTGTTCATCTACCCATTGATGATTTAAATTATG
AATATGTTGTACGCCCAATGTATTTTGAGCAACAATACTTGTAACGACGCCCATACCATA
TACACCACATGAATGAAATGATTTTAAATCAGCCATTACGCCGGCACCACCTGTTGGATC
AGTACCTGCAATGGTTAATGCTATTTTAGGTTTAATCAT 
 

> tenA 
Function: protein coding sequence; TENA/THI-4 family protein (core genome, variable) 
Best match: tenA_CC001-ST772_118_AJGE01000006.1[39040:39729]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 33146 … 33836; Length: 690 bp 
Sequence: 
TTAATCATTTACTTTTCCTCCAAATTCCCATTGTTCTAGTGTCATAGCCATATTGAAAAATC
GACGCTCATGTATGCAACTTTCTAAAAATACTTGCTTTACTTGTTCCAATTCCTTGTCAGA
CATTGATTCGGCTAATTTATTCATTAATGCCTCAAATACGTTAATTATGTCATCCATTTCA
GTACTATAAAAATCAAACCATTTTGCCGTATCTTTTTCTCTATTAAGCTTATGATCACTTTG
AGAGCGCTTAGCTAATTCTGCATAAATATATGGACAAGGTGCCATTGCAGCAATTGTATA
AATAGCATTTTCACGACTATGCGCTTGGAAATACATATGTTTAATGTAATGGTCGCCACTT
GGAGGCCAAACTTTTGTTTTAATGATTTCTTCGTATGATTCACCAACAATTTGCGCTAAAA
TATCATGCGCAAGTACTTCACCTTCAACCATAAATTCTATTTGCTCTACTAAAAATTTTAC
GTCATTCATGCTATTCATTTTTGGAATTAACAAAGCATATAAGTTTGTGAA TTCTTTTAAA
TAAGCTGCATCAGCTTGTAAATAGTGACGTAATGCATCAGCTTGTATATTGCCTAATAAC
ATTTTTTGAATAAAGTCATCCTCATAAATATCATTAATGATTGGCTTTGCA GCTTGGTACA
ATTTTTGTGAAAATTCCAT 
 

> TPP_riboswitch_L2 
Function: noncoding RNA thiamine pyrophosphate binding riboswitch/locus 2 (core genome, 
constant) 
Best match: TPP_riboswitch_L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2176559:2176661:r]RC 
(completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 33915 … 34018; Length: 103 bp 
Sequence: 
TCACTTCAATAACTACTTTCCTACGTTGGTACTAACCAAATCAGGTCATAAGGGTCTGAAC
AATTCATCTCAGCCATATCATTAGGCTCCCCTAGTAGTTCCT 
 

> sceD 
Function: protein coding sequence; transglycosylase (core genome, constant) 
Best match: sceD_CC001-ST772_118_AJGE01000006.1[37958:38653]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 34222 … 34918; Length: 696 bp 
Sequence: 
TTATGCAGTAACCCAATGTCCAGCGCCACCAGTGTTATATAATTTTACTGCTGCGGCATCT
TGAACACTTTCAGGAGCATTTGCTGGTGATACACCTTTATATTTAGCAGGTGCTACTGAAT
CCCAAGTTGATTGTAAGAATTGATACTTACCAGCTGCACCTGATGTTGGATTTACAGCAT
GAATATTACCACCTGATTCACGTTGAGCAATTTGTTTTAGATGAGCATTCACATTTACTGA
TGAACCTTCTGATGCTTTTGATTCAGTTGGTGTTGCAGTAACTTGTGAATTGTTTGATATT
GATGCTTGTGGTTGTTGAGTTTGAGCATTTTGTGGTGCTTCAACTTCTTGTGATTGTACTTG
ATTAGCTTGAACAGCTGATGGTGCAACATTATTAGTTGCAGGTGCTTGTGCACTCATGTCT
GCTCCATTAGCACCTGTTGCATGGTAATTCCAAGCAAAGTGTGTACCATCTGATTCAAAG
TGATAAGTAAACCCTTCATAGTCAAATGTATAATTATAAGCCCCAGCTTCAATTGGTTTTT
GATTTAATGTTTGATCATTTGATTGCGCCATTTGCGCTAAAGATGCTTTATTTAAGTCCGC



TTCACTTGCATGGGCTTCGTGACCTGCATTTCCTGCTACGATTCCTAAACCTACTGCTAAT
GATGATGCGAGTAATGTTTTCTTCAT 
 

> ywpF 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: ywpF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2178676:2179116] (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 35895 … 36336; Length: 441 bp 
Sequence: 
ATGAAAACTTTTAAAGCAGTAAGGTTTCAAATTGTGAATGAACACGGCAGA ATTATAGAA
TATGAATTAGAAGATGGCGTAATAATTAATAAAGAGGAAAGTGGCACGGGT TGGTTGCTT
GAAATTGTCATTTCTAATGAGCATTATGAAACATTTAAGGAATATCAAGAC AATGAACAG
TTATTGGATATTCGTGTCGTCATCACGCGTCCAGCCAATGATCCAGCTTTATTTGAATCTA
CTGTGAAAAGTATTAAAAATTTTAAAACAACAATGTCTATCGTATTTGAAT GTCATATTTA
CACTTTACGTCAACAGTATGCTGAAAGTTTATTAGAACAACTTATTGATGATGGATTATCT
GGTGAAGAATTAAAAAAATCATTTAATCGAATGATGCAGTCTAAACCAAAG TTAAAGGA
TGAAAAATTAGAAGAGTAA 
 

> fabZ 
Function: protein coding sequence; beta-hydroxyacyl-(Acyl-carrier-protein) dehydratase 
Best match: fabZ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2179174:2179614:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 36393 … 36834; Length: 441 bp 
Sequence: 
TTATTTTACATCTTGAATTGCAAATGTAAGTTCACAACTACAAGCAAGTTG ACCATCGAC
AGTAGCTTTAGCATTACCTTTACCGATTGGTCCTTTAATTTTAGTGATTTCTACTTCCAACG
TTAAAGTATCACCAGGTACTACTTGACGTTTAAAACGACATTTATCAATAC CAGCAAATA
AAGCGATTTTACCTTTATTTTCTTCACTATTTAAAATAGCTACCGCACCTGTTTGAGCTAA
CGCTTCAGTAATTAATACGCCTGGCATTACCGCATACTCAGGAAAATGCCCTTGAAAGAA
TGGTTCGTTTCCTGATACTTGTTTAATAGCCACACAACGTTGACCTTCTTCATATTCAACT
ACTTTATCAATTAATAAAAATGGCTGTCTGTGAGGTATAATTTGTTTAATT TGGTTATAAT
CAAAAATTGTTTCCAT 
 

> murA 
Function: protein coding sequence; UDP-N-acetylglucosamine 1-carboxyvinyltransferase 1 
Best match: murA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2229436:2230701:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 36867 … 38133; Length: 1266 bp 
Sequence: 
TTAATCGTTAATACGTTCAATGTCTGCACCTAATTGCTTCAATTTACCGTGTAAGTCAACA
TAGCCTCTATCTAGGTGCGTTAATTCAGTAACGCTTGTTTTACCATCAGCAACTAATCCAG
CTAAAATTAAGGCTGCTGCTGCTCTTAAATCAGTCGCTTTAACTTGTGCACCTTGCAATTG
ACTTTTACCTTCAAGTTTAGCACTACGACCTTCTACATTGATATTAGCATTCATACGTTTG
AACTCTGCAACATGCATAAAACGGTTTTCAAAAACAGTTTCGGTTACGACTTTATGACCA
TTTGCCGTTAATAACAATGCCATCATTTGTGATTGCATATCAGTCGGGAATCCAGGATGTG
GTAGTGTTTTGATGTCTACAGGTTGTAATTCCCCTTCAGCACGTACACGAATACCATCTTC
TTGATAGTCCAATTCAACGCCCATTTCTTCTAGTTTATAGACTAAACTCGCCATATGTTCT
TTGATTGCACCACGTACAAAAATATCACCACGCGTTATAGCACCAGCGATTAGTAATGTG
CCTGCTTCAATTCTATCTGGAATGATAGCATGTTCTACACCATGTAATGATTCTACACCAT
TGATTGTAATTGTGTCTGTACCAGCACCAGTAATTCTACCACCCATTTCATTAATGTAGTT
TGCTAAATCGACAATTTCAGGTTCTTTAGCTGCATTTTCAATTAAAGTCTTACCCTTAGCT
AATGATGCTGCCATAATAATATTTTGTGTTGCTCCTACACTTGGAAAATCTAAATGAATTG
ATGTACCTTTTAATCCATCTTTAGCATTAGCATAAATATTACCATTTTCAA GATGAATTTC
TGCGCCTAAAGCTTCAAAACCTTTAATGTGTTGCTCAATCGGTCTACTTCCAATTGCACAA
CCACCAGGCAATGCAACAATAGCATGTCCTAGTCTTGCTAAAAGAGGTCCCATAACTAAA
ATACTTGCACGCATTTTACTAACATATTCATATGGTGCCTCTTCATTTAGAGTCTTTGTTGC
ATCAACGACAACAGCATTTTCGTCCTTTTTGTATGTAACGTCAGCATTTAAAGTTGTTAAT



ACATTATTTATTGTTTCTACATCACTTAAAGCTGGAACATTAACTAATTTA CTCGGTTTAT
CAGAAGCTAATAAAGATGCTGTCAATATTGGTAATACTGCATTTTTAGCACCTTCTACTTT
AACTTCACCCGTTAATTTATTTCCACCTTTGATTACTATTTTATCCAT 
 

> STAR 
Function:  Staphylococcus aureus repeat element 
Best match: STAR_CC008_TCH1516_CP000730.1[801877:802102:r]RC 
Position: 053-contig_55_RC: 38791 … 38821; Length: 30 bp 
Sequence: 
TGCGGGGCCCCAACATAGAGAAATTGGAAC 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC030_MRSA252_BX571856.1[2068297:2068469:r] 
Position: 053-contig_55_RC: 38793 … 38823; Length: 30 bp 
Sequence: 
CGGGGCCCCAACATAGAGAAATTGGAACAC 
 

> atpE 
Function: protein coding sequence; ATP synthase F1 sector subunit epsilon (core genome, constant) 
Best match: atpE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2181819:2182223:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 39095 … 39500; Length: 405 bp 
Sequence: 
CTATTTTAATTCAGCCACACGCAAACGGTTATTTGCTCTCTCTAAAGCTCTTTCGGCTCTA
TGAATATCAGTATTGTCGTCATCATTTTCCAAGTGAGACTCTGCTCTTGCTTTGGCTAATTT
AGCTCTTTCAACATCAATTTCTCTTGCAGTTTCTGCAGTCTGAACAATGATTGAAACTTTA
TCTTTTCTAACTTCAACAAAGCCATCGCTTACAGCAATATATTCAGTTCCATCGTGAAATT
TCACTTTTACAAAGCCTGTTTTTAAAGCAGCTACAGTTGGAATATGTCCACTCATGACACC
TATCTCACCAGCTGTTGTTTGCATAACAACGAGTTCAACATTATCACGATTGTAAACAGA
ACCATTAGGAGTGACAATATCTAGGTTTAATGTATTCAT 
 

> atpD 
Function: protein coding sequence; ATP synthase F1 sector subunit beta (core genome, constant) 
Best match: atpD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2182243:2183655:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 39519 … 40932; Length: 1413 bp 
Sequence: 
TTATACTTCAACACCCATATCTTTAGCTTTTGCAATAACATCATCCATGCTACCAACTAAA
CGGAAAGCATCTTCTGGAATATGGTCATATTTACCATCTAAGATATCTTTAAAGTTTGCAA
CTGTTGTCTTAACAGGTACATAAGAACCTTTTTGACCAGTAAATTGTTCCGCTACGTGGAA
GTTTTGAGATAAGAAGAATTGAATTCTACGTGCGCGTTCAACTGTTTGTTTATCTTCATCA
GATAATTCGTCCATACCTAAGATAGCAATGATATCTTGTAATTCACGGTATTTTTGAAGTG
TTGATTGTACATCACGAGCTACTTCATAATGTTCTTGACCTACAATTGATGGTTCCAATGC
TCTTGATGTAGACGCTAATGGATCCACGGCTGGATAAATACCCATTTCAGTTAATTTACGT
TCTAAGTTTGTAGTTGCATCTAAATGGGCAAACGCTGTCGCAGGCGCTGGGTCAGTATAG
TCATCGGCAGGTACGAATACCGCTTGAATAGAAGTAACTGATCCTTTTGTTGTAGACGTA
ATACGTTCTTGTAATTGTCCCATTTCAGTAGCAAGTGTTGGTTGGTAACCTACTGCAGAAG
GCATACGACCTAATAATGCAGATACCTCAGAACCAGCTTGTGTAAATCTGAAAATGTTAT
CGATGAATAATAATACGTCTTGACCTTGTTCGTCACGGAAATATTCAGCCATTGTTAAACC
AGATAATGCAACACGCATACGTGCACCAGGTGGCTCATTCATTTGCCCGAATACCATGGC
TGTTTTCTTAATTACACCACTGTCACTCATTTCGAAGTATAAATCGTTACCTTCACGAGTA
CGTTCACCTACACCGGCGAATACAGAAATACCACCGTGCTCTTGAGCGATGTTGTTAATT
AATTCTTGGATTAATACTGTTTTACCTACACCGGCACCACCGAACAATCCGATTTTACCAC
CTTTAATATAAGGTGCTAGTAAATCTACTACTTTAATACCTGTTTCTAAAA TTTGAACTTC



TGTTGAAAGTTCATCGAATGCTGGTGCTTGACGATGGATAGGATCGCGGCGAACAGAATC
ACTAATTTCTTCTTTAAGGTCAATTGTTTCACCTAGTACATTAAATACACGACCTAATGTT
TCGTCACCAACAGGTACACTAATTTCTTTGCCTGTATCTTTTACATCCATGCCTCTTTGGAC
ACCATCAGTTGAATCCATCGCAATTGTACGAACAACGTCGTCACCTAATTGCAGCGCAAC
TTCTAATGTTAGTTGTATTGTACCTTCTTCTTTAGGCACATCAATAACCAAGGCGTTATTA
ATTTTAGGAACTTCGTTATGTTCAAATCGAACATCAATTACAGGACCCATAACTTGAGTTA
CACGGCCAATTCCCAT 
 

> atpG 
Function: protein coding sequence; ATP synthase gamma chain (core genome, constant) 
Best match: atpG_CC001-ST772_118_AJGE01000006.1[31056:31922]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 40953 … 41820; Length: 867 bp 
Sequence: 
TTATTCAAGCGCTGCGGAACCACCAACAATTTCAGTAATTTGTTGCGTAATTTCTGCTTGT
CTCGCTCTGTTATATTCTAATGATAAGTCATCAATAAGTTCAGTTGCATTATCAGTGGCAT
TTTTCATCGCAGTCATACGTGTCGCATGCTCACTTGCTTTTGCGTCTAATATTGTTCCGTAA
ATCAAACTCTCAACATATTGAGGCAAGATTACACTTAAGATAGATTCTTTA TCTGGCTCA
AATTCATAAGAAGACAAATGACCATGCCCCTTACTAGAATCCTCTTGAGATAATGGTAAT
ACTTGTCTAGATGTAGGCTTGTTTTCAAGAACGCTGACATAATGACTATAGTATATATTTA
ATTCATCAATTTCTTCTTCACTGTATAAGTCTATAGCATGGTTAGCTAGTGCTTGAACAGA
TTTGAAAGAAGGTTGATCAGGTACGTCTACTTGAGAATACTCAATGTCATAACCTCTATTT
TTTAGGAAATCAACACCTTGTTGCCCTAAAACTACAATACTGTATTCGCTACTATCTTGAT
GTTTCGCTTCAATATCAGTAATCAATTTTTTAAGCACGTTTGCACTATATGCACCTGCTAA
ACCTTTATCACTCGTGATAACTAAATATCCACTTCTAGTAATTTTACGAGGTCTTAGCATT
GGATGGTTTGTATTGCTACTTGCCCCTGCAACTGCAGTAATTGCATCTTGCATTTTATCCA
TATATGGTGTGAATTGTTTTGTATTTTTTTCAGCTCTACGAAGTTTTGAACTTGATACCATG
TTCATCGCTTTCGTAATCTGCTTCATTTTTTTGGTTGATTTTATTCGAGTATCTATTTCTTTA
AGAGAAGCCAC 
 

> atpA 
Function: protein coding sequence; ATP synthase subunit alpha (core genome, constant) 
Best match: atpA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2184574:2186082:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 41850 … 43359; Length: 1509 bp 
Sequence: 
TTATTCAGATTTGCTAAAGCTTTTTTTGAATTCGTTAATTGCTGTGTCAAACTTCTCAGCAT
CTGGTAAGCCACCAGTTTCTCTGATTTCATTTAACAGTTCAGTAGCATTTGATTCTGCCCA
GTGGTTTAACTCATCTTCAAAACGTGTGATATCTACAACTGGAATATCATCTAAATATCCT
TTTGTTAATGCATAAATAATCAACACTTGGTGTTCGACTGGTAATGGTTTGTTTTGATCTT
GTTTTAAGACTTCAACAGTACGTTTACCACGTTCTAATTTACTTGCAGTAAATTCATCAAG
GTCTGAACCGAATTGTGCAAATGATTCAAGTTCTCTGTATGACGCTAAGTCAAGACGTAA
CGTACCAGCAACTTTCTTCATTGCTTTAATTTGTGCAGATCCACCAACACGAGATACAGAT
TGTCCAGCATTAATCGCTGGTCTTACACCTGAGAAGAATAAATCAGATTGTAAGAAGATT
TGTCCATCTGTAATTGAAATAACGTTTGTTGGTACATAAGCTGAAATATCACCAGCTTGTG
TTTCGATAATTGGTAATGCAGTAATTGAACCGCCACCTAAGTCATCGTTTAATTTTGCTGC
TCTTTCTAATAATCTACTATGTAAGTAGAATACGTCACCTGGGTATGCTTCACGACCTGGA
GGTCTACGTAATAATAATGATAACTCACGATAAGCTGCTGCTTGTTTAGTTAAATCATCAT
AAACGATTAAAACATGTTTACCGTTAAACATGAATTCTTCACCCATTGTTA CACCTGAATA
TGGTGCAATATATAATAATGGAGAAGGTTCAGAAGCTGATGCTGCTACAACAATAGTGTA
GTCTAAAGCGCCTGCTTGTCTTAACTTTTCAACATTTGCTCTTACTGTTGAATCTTTTTGAC
CAATAGCAACATAGATACAAATCGTACCTTGATCTTTTTGGTTCAAAATTGTGTCAATTGC
AATTGTTGTTTTACCTGTTTGACGGTCACCGATGATTAACTCACGTTGACCTCTACCAATT
GGTACTAAAGCATCAATTGCTTTGATACCTGTTTGTAATGGCTCATCTACTGATTTACGAT
CCATTACACCAGTAGCTTTTTTCTCTACTGGACGTGTTTTAGTTGTGTTAATCGGTCCTTGT
CCATCAATAGGTTGTCCTAATGGATTAACAACTCTTCCGATTAGTTCTTCACCTACTGGTA



CTTCCATGATACGACCAGTACGTTTAACTTCGTCACCTTCAGTAATACCTGTGTATGGTCC
TAAAATAACCACACCCACGTTTGACTCTTCAAGGTTTTGGGCTAAACCAAGTACGCCGTT
ATGGAATTCTACTAGCTCACCAGCCATAACGTCATTTAATCCGTGAATTAATGCAATACC
ATCACCAATTTGTAATACAGTACCTACATCAGTTACGGACATTTCTGACTCATAATTTTCA
ATTTGTGAGCGAAGTAATGCACTGATTTCTTCAGCTTTTATGGCCAT 
 

> atpH 
Function: protein coding sequence; ATP synthase subunit delta (core genome, constant) 
Best match: atpH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2186104:2186643:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 43380 … 43920; Length: 540 bp 
Sequence: 
TTAATTAACTCTTCTAAATTTTCTTTGTAATTGGACAAGATCATTTCTAAC ACTACCATCTA
ATACAGTTGTGCCGACTTTAACTCTAAATCCACCAATTAAATCTGGATTAATTTTTGTATC
TACAATAACTTTAGATAACTTCGTTTGTTGAGTTACTAGTTTGACAATCTTATCTAACTCTT
CTTGACTCAATTCATATGTTGACTCAATTGTTGCAAAATCTTGATTGTAGTGTCCGTTATA
TAAGCTTTGGAACGCCTTGAATACGTCAGCTATTAATGAGATATGTCTATTATCTGCTAAC
ACGTACATCATATTTTTAATGTATGGATTAATGTCAGTAAATACACCATTA ATCAACTCAC
GACGTTGTTCTGCTGTTTGAGTTGGATTACTGTCAACCATTTTCAATTGCTCAATTTTATCT
TTTACTGCTTCATTTATAACTGTTAATTCTTCATTAATAGTCTCTAAATTA TTTGTATCTAA
TGACACGTCAAATAATGCTTTAGCATACTTGTTAGCTACTTTTACCAT 
 

> atpF 
Function: protein coding sequence; ATP synthase subunit b (core genome, constant) 
Best match: atpF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2186643:2187164:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 43919 … 44441; Length: 522 bp 
Sequence: 
TTATTTATCGCCTGCCTCTTTTAGATACTTGTCAACCAATGCTTTTTGGTCTTGTTCAGAAA
TTTCTTTTCTAAGAACTTTAGAAGCAATTAACACTGATAGTTCAGATACTT GATTATTAAT
ATCTGCAATGGCACGTTCTTTTTGGCTATTGATTTCACTTTGTGCTGTTTCAATCATACCGT
TTGCACGTACGTTTGCTTCATGAATAATTTGTTCTTGCTGTTGACGTGCTTGAACCTTAGC
ATCTTCTAAAATCTTTTGAACTTCTTCTTGTGTTTCTTTAAGTTTTTGTTTATTTTCTTCTTC
AAGTTTCTGTGCATTTAACTTAGCTTGTTCTGCGTCATCGATATCTCTGTTAATATCTCTTT
CACGTTTATCCATTACATCTTTCAATGGACCCCATGCGAACTTTTTAAGTAACGCAAGTAA
CACGATGAAAGTTAGGACCTGTACAATCACAGTACCCCACTCAACGCCTCCAGCTGCACC
AAGAACGAATAAGTTAGCTGTTTCAGTCAC 
 

> atpL 
Function: protein coding sequence; ATP synthase subunit c (core genome, constant) 
Best match: atpL_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2187361:2187573:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 44638 … 44851; Length: 213 bp 
Sequence: 
TTATCCAGCAAATGTCATGAATGCAATTACTACACCGATGATAGGTAATGCCTCAACTAA
ACCTACACCAATGAACATGATACCCATTAATTGACCACGTGCTTCTGGTTGACGTGCTAC
ACCTTCAACTGTTCTTGAAACGATTAAACCGTTACCGATACCTGCTCCTAATGCTGATAAA
CCAATTGCGATTGCTGCTGCGATTAAATTCAT 
 

> atpB 
Function: protein coding sequence; ATP synthase subunit a (core genome, constant) 
Best match: atpB_CC001-ST772_118_AJGE01000006.1[27254:27982]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 44893 … 45622; Length: 729 bp 
Sequence: 



TTAGTGTTCATCTGCCACTTTATGTGACATATAAACCATCGAAAGCATAATAAAGATATA
TGCTTGGATTGTTCCTACAAATATTGAAAATGCTTGCCAAACAATTAATCCTGGGATACTA
ATAATCCAACCCCATGCTGGTTCGTTAAAGAATAAGCCAGCAAGTAATGTTAAAAGTATC
TCACCTGCAAATATGTTACCGTACAAACGCAGACCAAGCGTTAATGTTGAAGTGAACTCT
TCAAAAACATTAATAATTGCCAATGGCCAAAACGGCTGTACATAACCTTTA AGATATTGT
TTCGTACCACGCATTTTAATTCCATAAAAGTGAGTTAACAGTATTATCGTTGTAGACAACG
TTAAAGTCACTGTTGCATCAGCTGTCGGTGATTTCCACCACAATGTGTGATCTTTCGTTAC
TATAGAAAACGGAAGACCTAACATATTAGCTATAAAAATGTACAGAATCAG CGTTACTGC
TAAGAAGTGGAATTGACCACCTTTTTTCCAAGCCATGTTACCTTCAATGATTCCCCTCACG
AAATCAAAAATCCATTCAACGAAATTTTGTTTGCCAGTTGGTCTTTTTTTCAAATTACGCG
TACAAATGATAGCAAGTAGAAAAACAAGAAACGCCGTAACAAGTATCGTCA ATATACTT
GATAAATTGAAAACGATATCAAAACCGAATAAATTCCAACTCACGAGCGGG GATTTGTG
ATCCAT 
 

> atpI 
Function: protein coding sequence; membrane protein related to F-ATPase (core genome, variable) 
Best match: atpI_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2188365:2188718:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 45642 … 45996; Length: 354 bp 
Sequence: 
TTATTTGCTCACCTTTAGTAAAGGACGTATGATAACTACAACATATGAAAT CATTAAACC
AATAATTATACCGATGATACTTACATGCGCTTTATTAAGGTACCAAATCAT ACAGGCAAT
AATTGCAACTAAGTATCGCCACATATTTCCAGTTGAAATATGCATAGTGTCTGGTCTTTTA
GCTTTAGCTAAATAGCATTCAAAAATACATGTGTTGATTGCAGAACCAGTAACACCAATG
ATTAATCCTAAGATAAATGCATGGTGTGTATAAAGGTATAATCCTCCCAAT ATTATTATTA
GATAAAAATAATATTGAATGAACTGTTTAAAAATGTTGTAGAAACGACTCA T 
 

> mnaA 
Function: protein coding sequence; UDP-N-acetylglucosamine 2-epimerase (core genome, variable) 
Best match: mnaA_CC001-ST772_118_AJGE01000006.1[25583:26713]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 46162 … 47293; Length: 1131 bp 
Sequence: 
TCAGAAATCGCTTGGTTTTTCAGTGATTAAATTCAAATAATACTTAATATG ATTAACTATT
CTTTCTGAAGCAAATCCATCACCGTAAGGATTAGATGCTTCAGACATTTGATGATATAAT
CTCTCATCATCGATTAATTCTTTTGCAGCTTGATACACATTTTGCTTATTTGTTCCAATGAC
TTTTAATGTGCCAGCTTCAACACCTTCAGGACGTTCTGTAACGCTTCGCAAAACTAAAACT
GGCTTATTAAATGATGGCGCTTCTTCCTGAATTCCACCTGAATCTGTCAAAATAAAATAA
GATTTTTTAGCAAAATTATGGAAATCTACTACGTCCAAAGGTTCAATCAAT TCAATTCTGT
CATGACTACCTAAAATCTTTTGAGCCACCTCTCGAACTTTCGGGTTTTTATGCATTGGATA
TACTAGTGCTAAATCAGTATACTCATCTATTAAGCGTCTAACCGCTTTAAATATATTTTCC
ATGGGTTGCCCGATATTTTCTCGTCGGTGTGCTGTCATAAGAATGAATTTTTTGTCATGGT
ATTTATCCATGATGTTAGATTTATAATTGTCATCAACTGTATATTTCATAG CATCAATCGC
TGTATTACCAGTGACAACAACACTTTCTGAATATTTCCCTTCACTTAACAAATGCGATGCA
GCATTTTTAGTAGGTGCAAAATGTAAGTCAGCTAATACACCAACTAATTGTCTATTCACCT
CTTCCGGAAAAGGTGAATATTTATCATAACTTCTAAGCCCTGCTTCAACGTGTCCAATCGG
CACTTGGTTATAAAATGCCGCTAAACCACCTGCAAATGTCGTCATCGTATCACCATGTAC
AAGTACCATGTCTGGTTTTTCTAATTGAACCACTTGTTCTAATTGAGTGATTGATTTAGAA
GTTATCTCAGAAAGTGTCTGTCCTGATTTCATAATATTCAAATCGTATTTTGGTTTGATTTC
AAAGGTACTTAATACTGAATCAAGCATTTCTCTATGCTGTGCTGTAACAACAACAATTGG
CTCGAGCATTTTTTCTTGTTCCAAAGCTTTAACTAAAGGAGCCATCTTTATGGCTTCGGGT
CTTGTTCCAAATATGGTCATAATCTTTTTCATCAA 
 

> upp 
Function: protein coding sequence; uracil phosphoribosyltransferase (core genome, constant) 
Best match: upp_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2239825:2240454:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 47313 … 47943; Length: 630 bp 



Sequence: 
CTATTTAGTACCAAACAATCTATCTCCAGCGTCGCCTAACCCTGGTGTGATATATGCTTTA
TCATTTAGCTTTTCATCAAGTGCAGCAATATAAATATCTACATCCGGATGTGCTTCATGCA
TCTTTTCTACGCCTTCTGGTGCTGCAATTAAACACATGAAGCGAATATTTTTAGCGCCACG
TTTCTTCAATGAAGTAATAGCTTCAATTGCTGATGCGCCTGTTGCTAACATAGGATCAACA
ACAATGATTTGTCTTTCAGTAATATCTTGAGGTAACTTAGCAAAATACTCTACAGCCTTTA
ATGTTTCGGGATCTCGATATAAACCGATATGTCCAACTCTGGCTGCAGGTACTAAACTTA
AAATACCATCAGTCATACCTAAACCAGCTCTTAAAATTGGAACGATAGCTA ATTTTTTAC
CAGCTAATCGTTTAGCCGTCATTTTAGTTACAGGCGTTTCAATATCAACATCCTGAAGCTC
TAAGTCTCTAGTTACTTCATATGCCATCAACATACCAACTTCGTCTACAAGTTCTCTAAAT
TCTTTAGTACCTGTATTTACATCTCTAATATAGCTTAGTTTGTGTTGAATTAATGGATGATC
GAAAACGTGTACTTTACTCAT 
 

> glyA 
Function: protein coding sequence; serine hydroxymethyltransferase (core genome, constant) 
Best match: glyA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2190693:2191931:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 47970 … 49209; Length: 1239 bp 
Sequence: 
TTATTGATATAGAGGATATTCAGCTGTTAATTTCGCAACGCGTTCTTTAGCTTGTTGTAAT
TTTTCTTCATCTTTACTATTTTTCAATGCTAAACTGATGATTTTTGCAACTTCCTCAAAAGC
TTTTTCATCAAATCCACGCGTTGTTGCAGCAGGTGTACCTAAACGTATACCACTCGTTACA
AAAGGTTTTTCTTGATCGAACGGAATGGTATTTTTGTTACATGTGATACCAACTGAATCTA
AAGTCTCTTCAGCTTCTTTACCAGTAAGTCCTATAGACCCTTTTACATCAACAGCTACTAA
GTGATTATCTGTACCGCCAGAAACAATTCTAAATCCTTCATTAATTAATGCTTCTGCAAGA
ACTTTTGCGTTTTTAACCACTTGTTGTTGATACGTTTTGAAATTATTTTCTAACGCTTCTCC
AAAAGCAACTGCTTTTGCTGCAATAACATGCTCAAGAGGTCCACCTTGAATACCAGGGAA
AATTGTTTTATCTATGTCTTTTTTATATTCTTCCTTACATAAAATCATACC ACCACGTGGTC
CGCGTAATGTTTTGTGTGTTGTAGTTGTTACAAAATCAGCATATTCTACTGGATTTGGATG
TAAACCTGCCGCTACTAATCCTGCAATATGTGCCATGTCTACCATTAACTTAGCGTTTACT
TCATCTGCGATTTCTTTAAACTTTTTGAAGTCAATTGTTCTTGAATATGCTGATGCTCCTGC
CACAATAAGCTTAGGCTTATGCTCTAACGCTAATTTACGAACTTCATCATAATTGATTCGT
TCTGTGTCTTTATCTACTCCATATTCAACGAAATTGTAGAATTTACCACTAAAATTAACAG
GCGCTCCATGTGTCAAGTGACCACCATGACTCAAATTCATACCTAAAACTGTGTCGCCCA
TTTCTAATGCAACTAAGTAAACAGCCATGTTCGCTTGTGAACCTGAATGTGGTTGAACATT
GACATGTTCAGCTCCAAACAATGCTTTAGCACGATCAATTGCGATGCTTTCAGTAACATCT
ACAAACTCACAGCCACCATAATATCGGCGTCCTGGATAGCCTTCAGCATACTTATTAGTC
AACACTGAACCTTGTGCTTCCATAACCGCTTCCGATACAAAATTTTCCGATGCGATTAACT
CTATGTTGCTATTTTGTCTCTGAAATTCTCTCTCGATTGCTTCTGCGATAACTTTATCTTGC
TTGGTGATATAAGACAT 
 

> sua5 
Function: protein coding sequence; YrdC/SUA5 multi-domain translation factor protein (core genome, 
variable) 
Best match: sua5_CC001-ST772_118_AJGE01000006.1[21538:22593]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 50282 … 51338; Length: 1056 bp 
Sequence: 
TCATAGTTCACATCCTTTAATAATGTGATTACCTGCAGCTTTTAACATGCGATTCATAATT
GCTTCTGTATTATCATTCAGCTCAAAGCCGTATATATACGCCGCTGAAATATTTTCATTTT
CATCAAGTGAATGTAACACATCATAAAGATTATGACTCGCTTGTTTAACAT CATTGTCATC
CTGACATAATTGAATGAATTGCGCTTCACTTGGTATAAACGCCACCTTATTACTCGGCACA
ATAAAAGCTATAGAAGACCAATCTTTACCGTCATTTCCAATTTTGCTCTCAATATCTGTAA
TAATTGTAAGTGGTGTATTGGGTGAGTAATGCTTATACTTCATACCTGGTGCAATTGGCTG
TTCAGTATCATTATAATCAGCATGGGCGATACTATTCGGAAGTATTTCTGTAATCATTGCT
GCTGTTATAGAACCAGGTCTTGCAATTTTATAAGGAAAAGATGTGCAATCTAAAACCGTA



CTTTCTAATCCTTCTTCACTTTGTTCAGCTTGAACAATACCATCGATACGGCCATTCAAAT
CTTGATATACATGATTGAAAGTTGTTGGTGAAGGTCTACCACTTAAATTAGCACTTGGAG
CAGCTAGAGGTTCATTTATGATTTGTAATAATTGTCTACCTACAGAATGGCTTGGCATTCT
AACAGCAACTGATGATAAACCTCCAGAAACTTTTCGACATAGATAGCCTGGCTTTAACGG
CAATATAAACGAAATAGGGCCCGGCCAGAATGCCTGCATTAACTTTTCTACGCGTGGATC
CAAAGTATATGTAAAATCTTTTAATTGACCTTTACTGTGTATATGAACAAT AAGCGGATTG
TCAGATGGACGGCCTTTAGCTTCATATATTTTAGCTACAGCTTCTTCATCTGTCGCATTTG
CTGCAAGTCCATAAACTGTTTCAGTTGGTAAACCTATTAAACCACCGTTTAAAACAATGT
CTTTTATTTCATTAATTTTAGGATATTGCTGTAAATCTTCATTATATTCTCTAACATCCCAA
ATTTTAGTATCCAACTTAATCAC 
 

> prfA 
Function: protein coding sequence; peptide chain release factor 1 (core genome, constant) 
Best match: prfA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2194958:2196034:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 52235 … 53312; Length: 1077 bp 
Sequence: 
TTATAATTCACCATTATTAAGTTCTTTCAATTTATCTGTCTGCTCTGATAAAGTCAGTGCAT
CTATAATTTCTTCTAAATGGCCTTCCATAATTTGCCCTAATTTTTGAAGCGTTAGACCTAT
ACGATGGTCTGTTACACGGCTTTGTGGATAATTATAAGTTCGAATACGTTCTGAACGATC
ACCAGTACCGACTGCTGATTTACGTTGTGACGCATACTTTTGTTGTTCTTCTTGAACTTTCA
TATCGTATAAACGTGCTTTTAACACTTTCATTGCTTTTTCACGGTTTTGAATTTGAGACTTC
TCAGAAGATGTTGCAATGACACCAGTTGGTAAATGGGTAATACGTACTGCAGAGTCAGTT
GTGTTTACGTGCTGACCACCTGCACCACTTGAACGATACGTGTCGATTTTTAAATCTTCAT
TTCTAATTTCAATTTCTACATCTTCAACTTCTGGTAAAACTGCCACTGTAGCTGTTGAAGT
ATGAATACGTCCACCTGATTCTGTTTCAGGCACACGTTGAACGCGGTGCGCACCATTTTCA
AATTTCAATTTACTATACGCGCCATTACCAGAAACTGAGAAACTAATTTCT TTGTAACCAC
CATGGTCACTTTCAGACGCTTCTACTATTTCAGTTTTGAATCCTTGTGATTCAGCATACTTT
GAATACATACGCATTAAATCACCAGCAAAAATCGCAGCCTCATCACCACCTGCTGCTGCT
CTTATTTCTACAATAACGTCTTTGTCATCATTAGGATCTTTAGGAATCAATAATATTTTAA
GCTCTTCTTCAAGATTTGGAAGTTCAGCTTTAATACCATTACTCTCCTCTTTTAACATTTCT
ACTTCTTCTTTATCATCAGTCTCACTTAACATTTCTTCAATATCAGCTAATTCTTCTTTTTTA
GCTTTATAGTTACGATAAACATCTACAGTTTTTTGTAAATCAGCTTGCTCTTTAGAATATT
TACGTAATTTATCTGAATCATTTACAACATCTGGGTCACTTAACAGTTCATTTAACTGTTC
GTATCTTTCTTCTACAATATCTAATTGATCAAACAC 
 

> tdk 
Function: protein coding sequence; thymidine kinase (core genome, constant) 
Best match: tdk_CC005_N315_BA000018.3[2169392:2169991:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 53312 … 53912; Length: 600 bp 
Sequence: 
TTATAATTCCTCCTTATTATTATCACTAGGTGCTACGATATGGTGCGCGCGACAACGTGGC
TCATAACTTTCATTGGCACCTACTAAGATAATCGGATCATCGATTTTAGCTGGTTTACCAT
TTATTAATCGTTGCGTTCTACTAGATGAAGAACCACAAACAGCACAAACTGCTTGAAGTT
TCGTTACTTGTTCACTGACAGCCATCAATTTAGGCATTGGTTCGAACGGTTCGCCCCTAAA
ATCCATATCTAATCCAGCAACAATAACACGGTGTCCATCTGCTGATAGTTTTTCTACTATA
CTTACAATTTCATCGTCAAAAAATTGCACTTCGTCTATTCCTATAACATCAACATTAGTTA
AGTTGTGCGTCATAATTTCACTTGCTTTAGAAATATTAATCGCTTCAATGGCATTACCATT
ATGAGAGACCACTTTTTCTTTATGATATCGATCATCAATCGCCGGTTTAAATACAACGACT
TTTTGTTTAGCGTATATACCCCTTCTTAGACGTCTTATTAGTTCTTCGGATTTACCGCTAAA
CATACTACCTGTAATACATTCTATCCAACCGGAATGGTAAGTTTCATACAT 
 

> rpmE2 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L31 type B (core genome, constant) 



Best match: rpmE2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2196981:2197235:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 54258 … 54513; Length: 255 bp 
Sequence: 
TTAGTTGTTTGATTTAAGACCAAACTTTTTGTTGAAACGTTCCACACGTCCATCCGCAGCA
GCGAATTTTTGACGTCCAGTGTAGAATGGATGTGAATCAGATGAAATATCTAAACGAATA
ACTGGGTATTCTTTTCCATCTTCCCACTCCATCATTTCTGAAGATGTTTTTGTAGAACCGCT
TAAGAATTTGAAGTTTGTAGTAGTATCTAAAAAGATTACTTGGTGATACTC AGGATGAAT
TCCTTGTTTCAT 
 

> rho 
Function: protein coding sequence; transcription termination factor (core genome, constant) 
Best match: rho_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2247142:2248458:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 54630 … 55947; Length: 1317 bp 
Sequence: 
TTAAATTATAGGTCGACCCGTTTTAGTACTTTCTTCTGCAGACTTTTGTAGCTGCTTGAAG
AAATCTTCATTATTCTTAGACCTTTTAAGTTTGCGAATAAATCTTTCAGTA AAGTCAGTTG
AGTCAGTGAATAGATTTCTTAATTGCCATAATGTGTCTAATTCAGATTTACTTATTAACAA
TTCTTCTTTACGCGTTGAACTTCTGCCAATATCAATTGCAGGGAAGATACGACGTTCAGAC
AATTTACGATCTAAATGTAACTCCATGTTACCTGTTCCTTTAAATTCTTCGTAAATCATAT
CGTCCATACGTGAACCCGTATCAACTAATGCAGTTGCAAGTATTGTTAAACTTCCACCCG
CTTCAATATTTCTCGCTGCACCGAAGAATGCTTTTGGTTTGTGTAAAGATGCAGGATCTAA
ACCACCTGATAATGTACGACCACTTGGTGGAATAACTAAGTTATAAGCGCGTGCTAATCT
CGTTATAGAATCCATTAAAATAATGACATCTTCCCCAATTTCTACTAAACG CTTTGCACGT
TCAAGTAATAATTCAGCTACTTTAACATGGTGTTCTGGTGGTTCGTCAAACGTTGAATGAA
CGACTTCAGCAGCTTCTACTGAGCGTTCTAAATCTGTCACCTCTTCAGGACGCTCGCCAAC
TAACAAAATAAATAGCTTTGCATCTGGTTTGTTCGTACTGATTGCATTCGCTATTTCTTTTA
ATAACGATGTTTTACCTGCTTTAGGTGGCGCCACTATTAAACCACGTTGACCTAAACCAAT
CGGTGTTACTAAATCCATGATGCGCGTTGAATAATTTTGTGTTTCTGTCTCTAATTTAATA
CGCTCATCTGGATAAAGTGGTGTCAAAGCTTGGAAATGCGGACGTTTCTTCACTTCTTCTG
CGTTATGGTCATTGACAAAGTCAACTTGTAATAAGCCATAATATTTTTCGTTATCTTTAGG
TTTTCTAACTTTCCCAGTTACTTTATCCCCACGTTTAATTTCAAAACGACGAATTTGGCTA
GCAGATATATAAATATCTTTTTCCCCTTTAGAATAGTTCACTGTTCTTAAAAAACCATAAC
CATCTGGTTGTATATCATCTAAGATACCTTCCATATAATAGTTACCATCTTTTTCCATTTGT
GCTTCCATAATAGCTAGAACAAGTTCTTTTTTATTTAATTTACTATAGTTCGTCAACTTAA
GAGTTTTAGCTTTTTGAGTGAGTTCCTTGGTAGTATAGTTCTTGTACAATTCGTGGAATGA
TTCATACTGAGGAGATGTACGTTCTCTTTCAGGCAT 
 

> aldA3 
Function: protein coding sequence; aldehyde dehydrogenase/locus 3 (core genome, variable) 
Best match: aldA3_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2248705:2250132:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 56193 … 57621; Length: 1428 bp 
Sequence: 
TTATTTAAAATATCCAGCTATAGATTTCACTTCTAAGAACTCTTCAATACC ATAATCGCCC
CATTCACGACCTAAACCAGATTGTTTATAGCCACCAAATGGTAAATCTGGCTTTCTACCTG
CTTCGTTTATTTCTACTGTACCTGCTTCAATAGAACGAGCTACTTTATGCAATGTTTCTTTG
TCCTTACCAATAACATATCCTGCCAAACCATATTTTGTATCATTTGCAATTTGAATCGCTT
CATCTAAATCGTTATAAGTGATAACTGACATTACTGGCCCAAAAATTTCTTCTTGTGCTAT
CGTCATTTGATTATCTACATTAATAAAAATTGTCGGACGTGCAAAGTATCCTTTTTCAAGT
CCTTCTGGTTTACCAGGACCACCATAAAATAATTCAGCACCTTCTTCAATACCTTTATTAA
TATAATTTTGTACTTGATCAAATTGTTTTTTACTAATGATAGGGCCTACTTGTGTACCATCT
TCTCTTGGATTACCGACACGCACTTGGCTAAATTGTTCTTTTAATTCAGCTAAGAATGCAT
CTTTAATTTTGTTAGGCACTAAAACACGTGTACCAGCTGTACATACTTGACCAGTATTATT
AACAACTTTGCCTGTTGTTGCTTTAGCCGCTTCTTTAATATCTACGTCATCTAGGACGATA



TATGGTGATTTGCCACCAAGCTCTAATGATACCTTTTTAAAATCTTTAGCGGCTTTTTCCA
TAATTTTAGAACCAGTAGGGCCTGATCCTGTGAATGACATCATGCGTACTTTAGGATGTTC
AGATAAAGGATTCCCAACACCAGCACCATCACCATTAACAAGGTTAAATACACCTTTAGG
AACACCGACTTTATCAAAAATCTCAGCTAAAATAACAGCTGCAAATGGTGT TTCTTCAGA
TGGTTTAAGTACAACTGGACTACCAGCCGCAAATGCTGCTGCTAATTTTAATGATGTTTGG
TTTGTAGGGAAGTTCCACGGTGTAATTAATCCAGATACACCGATTGCTTCTTTAACAACTA
AATCATCTCCGCGGCGTTCTTCAAATTCGTAGTTATCTAATGCGTCTCTCGCTGCAACAAA
ATGGTTTAGTCCCATTTGATAATGGACACGCTCAGATAATGATAAAGGAGCACCTAATTC
ATCCGTAATAGCTTGTACAATATCGTCTTTTCTGTTTTCATATTCTTTTACAATTTTATCTA
ATAACGCTTGTCTTTCTTTCACAGATGTATGACGGAACTCTAAATAAACATCGTCTGCCGC
CTCGACGGCTTTATCAACATCAGCTTTATTACCTTTAGCAACTTTCCCGATTACTTCTTCGG
TTGCTGGATTTATAACTTCTATCGTTTCATTACTATTACTTTCTACCCATTCGCCATTAATG
TATTGCTTTGTGTAGTCTCTCAT 
 

> murZ 
Function: protein coding sequence; UDP-N-acetylglucosamine 1-carboxyvinyltransferase 2 (core 
genome, constant) 
Best match: murZ_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2250794:2252053:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 58282 … 59542; Length: 1260 bp 
Sequence: 
CTATACAGTTTCCGTCCAAATATCTGCACCTAAAGCTTTTAAGTGTTCTACAATATCTGTA
TAACCTCTATAAATATGTTTTACATTGTAAATTGTAGTTACACCCTCAGCAATTAAACCAG
CAATAATTAAACAAGCTCCTGCTCTTAAATCGCTAGCATAAACTTCAGCACCATGTAATG
TTGATGGTTTTATCGTTGCTGTGCCTTCGTCAACTTCAATATTTGCACCCATGCGCTTTAAT
TCTTCAACATGTTTAAAACGCTCCGGATAAATCGTATCAGTTACAAATGAAGGACCATTT
GCCATAAATAATAATGGTGTAATAGGCTGTTGCAAATCAGTAGCAAAACCTGGATATACT
AGTGTTTTAATATCAACAAATTGATATGGCGCATTATTATTGATGCGAATT CTTTCGTCTC
TTACATCAACATTCACACCTAATTCACTAAATTTAGCAGTTAATGTTTCTA CATGTTTCGG
AACAATATTATTTAATATAACATTTTCTCCACATGCTGCAGCGATACACAT ATATGTGCCT
GCTTCAATTCTATCAGGTATAACTTGATACTCAGAACCATGTAATTCTTTGACACCATTGA
TTTTAATTGTTGATGTGCCCGCTCCCTTAATATTAGCTCCCATACTTGTTAAGAAGTTAGC
AACATCAACTACTTCCGGTTCTTTAGCAGCATTTTCAATTACAGTTTGTCCTGTTGCATAA
ACTGCAGCTAGCATAATGTTAATTGTTGCACCTACGCTAACCATATCTAGAAAAATATGC
GCACCTTTTAATTCTTTAGCTTCAATTTTCATTGATGTCGTGCTTGATTCATCAATTTCAGC
ACCTAAAGCTTTAAATCCTTTAATATGTTGATCAATTGGACGTGGCCCAAGTGGACATCCT
CCCGGTAAACCAATCACACATTTTTTAAATCTACCTAACATGGCACCCATCATATAGTATG
AAGCACGTAATGATTCAACTTTATTATTTGGTAATGCAGCATTTTGTATTTCAGTTGTATC
AACTTCTAATTCCGTACCATTTAGTGATGCCTTAATATTTAAATCTTCTAATAAACTCACT
AAAGTTTTAACATCAGAGATTTGCGGTAACCCTTCTAATTTCACATGTCCTTGAGCTAATA
ATGTTGCAGGAATGATAGCTACAGCACTGTTTTTCGCGCCACTGATATTAACTTCCCCATT
TAGTGTGCGTCCACCTCTTATTTTTATTACCTCTTGAGCCAT 
 

> fbaA 
Function: protein coding sequence; fructose-bisphosphate aldolase (core genome, constant) 
Best match: fbaA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2252519:2253379:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 60007 … 60868; Length: 861 bp 
Sequence: 
TTATTTAGCGCGGTTTGAAGTACCGAACTCTTTAATTTTACCTTTAACTGTTTCTTTGATGG
CTTCACGTGCAGGTCCTAAGTATTTACGAGGATCGTAAACTTCTTTGTCGTTATTTAAAAC
GTCACGAACTGCTTTTGCTGAAGCGATTTGGTTTTCAGTGTTTACGTTAATTTTAGCTGTA
CCAAATGGAATTGCTTTTTGGATATCTTTAGTCGGGATACCAGTACCACCGTGTAATACTA
ATGGTAAACCTGTAGATAAACCGATTTCTTCCATTTCTTTAAATCCTAATTTTGGTTCACC
TTTGTATGGACCATGAACTGAACCTAATGCTGGCGCTAATGCATCAATACCAGTTTTTTCA
ACTAGTTCTTGACATTCTTTAGGATCAGCATAAATGATGCCGTCTGCTACAACATCATCTT
CTTGTCCACCAACAGTACCTAATTCAGCTTCTACAGAAACACCTTTTTCATGAGCGTATTC



AACAACTTTTTTAGTTGTTGCTACGTTTTCTTCGAATGGGCTGTGTGAAGCATCGATCATT
ACTGATGTGAAACCAGCATCGATAGCTTCTTTACATTTTTCAAAGCTTGAACCATGGTCTA
AATGGATTGCTACAGGAATAGTGATGTTTAAGTCATGCATTAACCCTTCAACCATTTTAAC
AATTGTGTAGAAACCGCTCATGTAACGAGCAGCACCTTCAGAAACACCTAAAATTACAGG
TGCATTTTCTTCTTGTGACGCTTCTAAAATTGCTTGAGTGAATTCTAGGTTATTAATATTGT
ATTGACCTACCGCATAACCATTTTCTTTTGCATCAATTAACATTTCTTTCATTGAAACTAA
AGGCAT 
 

> pyrG 
Function: protein coding sequence; CTP synthase (core genome, constant) 
Best match: pyrG_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2254227:2255837:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 61715 … 63326; Length: 1611 bp 
Sequence: 
TTATTTATTTTGTTGATATTTTAATGAAGCTTCAATAAATGATTTAAAAAT CGGGTGCGGA
CGATTTGGTCTAGATAAGAATTCTGGGTGGAATTGACAAGCAATAAAGAAATCATTTGTC
GGAATCTCTACCATTTCTACTAAACGTCCATCTGGACTTGTACCAGAAATTACCATACCAT
TTGCTTCTAATTGTTCTCTATAGTCATTATTAAATTCATAACGATGACGATGTCTTTCTTCA
ATTTCCGCTTTACCATAAACATCTTGTGCCAATGTGCCTTCTTTAATAGAACATGGATATA
AGCCTAAGCGTAATGTACCACCTAAATCTTCGATATCTTTTTGTTCTGGTAATAAATCTAT
AATTGGGTATGGTGTTGCTGGGTCTAATTCAGCTGAATGTGCGCCTTCAAGTCCTAATACG
TTTCTTGAAAATTCAACTGTTGCAAGTTGCATTCCTAAACAAATACCAAAG AATGGTACA
TTGTTTTCTCTAGCATACTTAATTGCACTAATTTTACCTTCACTTGCACGGAAACCAAATC
CACCTGGTACTAAAATACCGTCGACATCTGCAAGGTATTCGGCTGCATTTTCATCTGTTAC
TTCACTTGAATCAATCCATCTAATGTCAATATCTTTGGCAAAAGGATATCCAGCATGTTTC
AATGATTCAACAACTGATAAATATGCATCTTGTAAGCTAACATATTTACCT ACTAAACCA
ATTGTAATTTTACCATCTAAATTATTAACGATATCTAACAACTGTTTCCAT TCATCAAGCT
GTGTTTCATATTTCGCGTTTAATTGTAAACGTTTAATAACGATATCATCCATATTTTGTTGG
CTTAATTGTAATGGAATTTCGTATAAAGAGTCTGCATCACGACATTCAATAACACTTTCTT
TATTAATGTCACAGAATAATGCAATTTTATCTTTTAAATCTTGTGTCATTT CATATTCAGTT
CTTACAACGATTAAGTCTGGTTGAATACCTAAGCCTCGTAATTCTTTAACACTATGTTGTG
TTGGCTTCGTTTTCATTTCTCCAGCAGCTTTAATATAAGGCAGTAATGTACAGTGAACATA
CATAACATTTTCTCTACCTAAATCGCTACGAATTTGACGAATCGCTTCAATAAACGGTAAT
GACTCAATATCACCTGTTGTACCGCCAATTTCAGTGATAACAACGTCTGCATTCGTACTTT
CCCCTGCAAGTAATAAACGTTCTTTAATTTCATTTGTAATATGCGGAATAACTTGAACTGT
TCCGCCTAAGTAATCACCACGACGTTCTTTTTTCAATACGTGTGAATACACTTTACCGGCT
GTCACATTTGAAAACTTGTTTAAATTAATATCAATAAATCTTTCGTAATGT CCTAAGTCTA
GGTCAGTTTCTGCACCATCATCCGTTACGAATACTTCACCATGTTGATAAGGACTCATTGT
ACCTGGGTCAACATTTAAGTATGGATCGAATTTTTGAATTGTTACATTTAGACCTCTATCT
TTTAATAATCTACCTAGAGAAGATGCTGTAATACCCTTCCCTAATGATGAAACTACGCCA
CCTGTTACAAAAATAAATTTTGTCAT 
 

> rpoE 
Function: protein coding sequence; DNA-directed RNA polymerase delta subunit (core genome, 
variable) 
Best match: rpoE_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2256173:2256703:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 63661 … 64192; Length: 531 bp 
Sequence: 
TTAATCGTTGAAGTCTTCTTCGTCTTCAAACACTTCTTCGTCTTCGTCTAGTTCATCTTCAT
CTTCTTCAATGACTATATCCGAATGATTGATTTCTTCTTCAACCTGCTCATCTTCTGGATCA
TTTAGTTCTTCTTGATCATCTGTTTGAGCTGGAATATCATCGTCGTCATCCATTTCATCTTC
GCCCAATAATTTTAAGTTTTGATCTTCTTCATCATCTGCATCCAGAATATCGAATTTTTGA
ATAGTTGGTGCGATTTTCTCTTCAATATCATCTACCGAATACCAATCACGTAATCCCCATA
AATTTTCTCCAACATTTAAAAAACGACCATCTGTGTTTAAATCTGTGTAAA ATTGTACAAC
GCGATTTTCAATTTCTTCGTACTCATAATCACCTAACGCTCTAAACTCATCGATGATATCA



TATAAGTTCATAGTTTCGCCTTTATCATTCAATAATGTATAAGCCATATCA ATAAATGATT
TTTCATCAACCATTTGTTTTGTATAATCTTGAATTTTCAT 
 

> coaW 
Function: protein coding sequence; pantothenate kinase type II 
Best match: coaW_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2258100:2258903] (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 65588 … 66392; Length: 804 bp 
Sequence: 
ATGAAAGTTGGCATTGACGCTGGCGGTACACTAATTAAAATCGTTCAAGAGCAAGATAAC
CAACGTACTTTTAAAACTGAATTAACTAAAAATATTGATCAAGTTGTGGAA TGGTTAAAC
CAACAGCAAATTGAAAAATTATGCTTAACTGGAGGTAATGCAGGTGTCATTGCTGAAAAC
ATCAACATTCCTGCACAAATTTTTGTAGAGTTTGATGCTGCATCTCAAGGACTAGGTATTT
TGTTAAAAGAGCAAGGCCATGACTTAGCAGATTATATTTTTGCAAATGTTGGTACCGGTA
CGTCACTACATTATTTCGACGGCCAATCACAACGTCGTGTAGGCGGTATCGGTACAGGTG
GAGGCATGATTCAAGGACTCGGTTATTTACTAAGTCAAATCACTGATTATAAACAGTTAA
CTGACATGGCACAACACGGTGATCGTAACACTATCGATTTAAAGGTTAGACATATTTATA
AAGATACCGAACCACCCATTCCCGGTGATTTAACAGCAGCTAATTTTGGTCATGTACTAC
ATCATTTAGATGCTGATTTTACACCTAGCAATAAATTAGCAGCCGTTATTGGTGTCGTTGG
CGAAGTTGTTACGACAATGGCCATTACTGTTGCACGTGAATTTAAAACTGAAAATATCGT
TTATATCGGTTCTTCATTCCATAATAACGCTTTATTACGCAAAGTTGTGGAAGATTATACT
GTGTTACGCGGTTGCAAACCGTACTATGTTGAAAACGGCGCATTTTCAGGTGCTATTGGT
GCATTATATTTAGGTAAATAG 
 

> txbi_coaW 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of coaW 
Best match: txbi_coaW_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2258894:2258970] (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 66382 … 66459; Length: 77 bp 
Sequence: 
AGGTAAATAGAAAAAGACCATTTATATGCGCGTTGTTTTAAATAAACGCTA TATAAATGG
CCTTTTATTTTATGGTC 
 

> tx_A5IUS7 
Function:  rho-independent terminator of coaW 
Best match: tx_A5IUS7_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2210230:2210272:r]RC (completely 
identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 67509 … 67552; Length: 43 bp 
Sequence: 
CTAGAATCGAAAAAAGCTTGTTACAAACGCATATTCAGTCAAC 
 

> A5IUS7 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: A5IUS7_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2210313:2211506:r]RC 
Position: 053-contig_55_RC: 67592 … 68786; Length: 1194 bp 
Sequence: 
CTAATAGTGTTCAAGTTCAGCTAAAAATGCGCGTTCATTCTCCAGTACTGTTTCTTTTGAA
TCACCATGCCAAATACAGCCAAACCTTGATTTAACTTTATCTTCACCGTACCAATCACCAT
CATAATAAGATAACGGGTATAAACTACCTTCTTTGACATATTTCAAAATCG TATTGAAGA
AATGTGTGTTATCACCTTTTGAATGATAACTATAAAACTTTTGATATCCTGAATTCAACTC
GTTAGCAAGTAATAACATGCTCGTTGAACCATTTTGTCTAAAGTTTAAATCAATCGCATA
AACGTTATCATCCTCATCGACGAGTAGGTCAAAACCAGCTACACCAAAGAATCCTTGATT
CACACCGTTTTCCATAATTTGTCTACCTGCTTCTATAACGTGCTCTGGTACATTAGTAGTA
TTTTCATTTCCGTTATAAAATCCGTACTTATCCGTTAATTGCGTTGCCGCACCAAGATATT
GAATGCCTAGCGATTCCGAGTATGCAAACTGAACGCAATAATTCGCTTTTTCTTCAATCTT
CTGTTCGATAATAAGCGAATTCGTTTCAGCAGTTGCCTCTTTAATACGCGTTATCGCTTTT



TGTAAATCTGCATCATGATAACAAATCATAACGCCATAGCCACCTGCTGTCGGAAGATCA
TCTCCCGGCTTAATTACTAACGGGAATTCTCAATTCTTAATCTCGTTTTCGAATTGCTCAA
TTTTTACAACTTTTCTTTTTGGTAAAAACTTCCCATTTGTCCATTCAGGTATTCTTGCTTTA
TTATTTAAAGCAACAAATAACGTTTTATCTAATGCATAATATTGCTGATTC AAGATTGTTT
CATCATGAATATATTGAAAATAAATCTTTTTATTTTCCTTATGTGCCAATT GTTTGATCAA
GTTTTCGTAAGATTGCTGATTGTTAAATGTAAAAATTGAGTTCGGTACTTCCTTACCAATA
ACTTGAAATAGCTGATGCAATTTGTCTGTCGCACTAGCTTCGTGAACAATAACAGGTAAT
TGATTTGCTATTAATAACTCCCTACCAGTTAAAAAATTAGATTGATGTTCGTCCGGTTTCA
ACCATGGATTCGATATATACGAAGGTCTTGACGTATAGACAACATCTTTGTCATATAAAT
CACTTAACGTTAAGTTCGGCTCATTACCATTATTTGTCAT 
 

> hmrA 
Function: protein coding sequence; putative peptidase  
Best match: hmrA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2261297:2262481:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 68785 … 69970; Length: 1185 bp 
Sequence: 
TTACTTCCCATTCCCTTTCAAATGCGCATGCTCTTCAATAATGTCTTGATAAACGTCTTGAT
TTGTAATTAACTCTAACCCCATCAACGCCATTATTTTAGCACCTTTAATTAATGCTTCATC
ACCATGTACACTCGCAGCCGCCTCTCTAAATCTATGCGTATGTCCTACTAAATTACGTGAT
CCTATTTTAATATGAGGATGTATTGTTGGCACAACATGACTTACGTTCCCTGTATCCGTAG
AGCCATAACCAAAATCATCATCAATAACTGCTTCACCAACTTCTTCAGCATATTTAGCAA
ATAAATCATCTAATTTCGGCGTTTTAATGAATTCATTCACACCGTTTTGAATTGGACCAAA
TTCATAATCACAACCAGTCTGTATCGCAGCTCCACGTGCGATTTGATTTACTTTTTCTGTT
AATATATCCAATTCTTTACGCGTCATTGCTCTAGTATAAAAACGAGCATGTGTATAGTCTG
GAATAATATTAGCTGCTTTCCCGCCATCTAAAATCACACCATGCACACGTTGATCTTTTTT
AATATGTTGTCGTAGTTGTGCTACACCATTAAAATAACTAATCATAGCGTCTAATGCATTT
AACGCTTCATCTGCATTTTCAGAGGCATGAGCACTTTTTCCGTAAAATTTAACATCTAAAA
CATCCACTGCCAAAGTATCAATCGTTTTATAAGTTTCATTTCCCGGATGAATCATTAAGGC
AATGTCTATTTGATCAATCACACCAGCCTTGACATAAGAAGCTTTAGCGCTACCATTTTCC
CCACCTTCTTCAGCTGGACATCCAAGAACGACTACTTTACCACCAATTTGGTCAATCACTT
GCTTCAAACCAATTGCACCAAGCACACTTGCAGTTCCAATGATATTATGACCACAAGCAT
GACCCAACCCTGGCAAAGCATCGTATTCTGCTAAAAAACCTATAGCTGGCCCGTCAAGAC
CTGAATCATATGTCGCTATAAACCCAGTTGCATGCCCAGCAATCTCGGTTTCAATTTCAAA
ATCATGCTCTTTCAAACGATCTATTAAAGTTCGAGACGCAAATATTTCTTCATTACCAAGT
TCAGGACGTTCATGAATTCTATGACTGATTTCGATATAACTATATTTATTTGTTTCTATATA
ATCGAGAATTTGTTGTTTTTCACTCAT 
 

> luxS 
Function: protein coding sequence; putative autoinducer-2 production protein (core genome, constant) 
Best match: luxS_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2262792:2263262] (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 70280 … 70751; Length: 471 bp 
Sequence: 
ATGACAAAAATGAATGTTGAAAGTTTCAATTTAGATCATACTAAAGTGGTT GCCCCATTT
ATTAGATTAGCGGGAACGATGGAAGGATTAAACGGAGATGTCATTCACAAATACGACAT
TCGTTTCAAACAACCAAACAAAGAACATATGGATATGCCAGGACTACATTCATTAGAACA
TTTAATGGCTGAAAATATTAGAAATCATAGTGACAAAGTTGTTGATTTAAG TCCTATGGG
TTGCCAAACTGGTTTCTATGTATCATTTATTAATCATGATAATTATGATGA TGTATTAAAT
ATTGTTGAAGCAACTTTAAATGATGTGCTAAATGCTACTGAAGTGCCTGCTTGTAATGAA
GTACAATGTGGCTGGGCAGCAAGTCATTCATTAGAAGGTGCTAAAACTATCGCTCAAGCA
TTTCTAGACAAACGAAACGAATGGCATGATGTTTTCGGTACAGGAAAATAA 
 

> qrrB 
Function: noncoding RNA antisense RNA (core genome, constant) 
Best match: qrrB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2213319:2213663:r]RC (completely 
identical) 



Position: 053-contig_55_RC: 70598 … 70943; Length: 345 bp 
Sequence: 
AATGATGTGCTAAATGCTACTGAAGTGCCTGCTTGTAATGAAGTACAATGTGGCTGGGCA
GCAAGTCATTCATTAGAAGGTGCTAAAACTATCGCTCAAGCATTTCTAGACAAACGAAAC
GAATGGCATGATGTTTTCGGTACAGGAAAATAAATCTTAGTCAATCAAGTTAATCAGAAA
AGCAGTCGAACAATGATGTTACAATCGCCATTGTCCAACTGCTTTTTATTATGCTTCAAAG
TCAAAAAATCGAACAAATGAAAAAGTAAAATCTTTAACATTTGTCCGATTT ATTTGAGAA
CCACTATAATTTCTTAATTAGTCCCATTAACACGAACTGCATAG 
 

> pdp 
Function: protein coding sequence; pyrimidine-nucleoside phosphorylase (core genome, constant) 
Best match: pdp_CC005_N315_BA000018.3[2187346:2188647:r]RC (completely identical) 
Position: 053-contig_55_RC: 71266 … 72568; Length: 1302 bp 
Sequence: 
CTACTCTGTAATGATTTTATGAATTAATGTAGGCGATACAACATGATCAGCAATTGTTATG
CTTGAATCTAATTTTTTAACAACATCGTCTACATCTTGGCGATTACTGTGAATCGTTAATA
ATGATTCTCCTTCTTCTACTTTATCACCAATTTTTTTATTTAAAACAATAC CAACCGCTAAA
TCAATATCATCCTCTTTTGTTAAACGTCCCGCTCCTAACATCATCGAAGCGACACCTATAT
CGTTAGAGACTAATTCAGTCACATAACCTGATTTTTTAGCTTTATATTCAATTTGATATTG
AGCTTGTGGCAAACGCTCTGGATGGTCAATAACAGTTTCGTCGCCACCTTGGTTTTTAATA
AATGTTTTGAATTTTTCTAATGCTGCACCTGAATTAATTGCCTCAATTAGCAACGCTCTCG
CTTCTTCAAGCGTTTCAGCTTTGTTTGCAAGTACAACCATTTGAGAACCTAATGTTAATAC
AAGTTCTGTTAAATCTTTCGGACCTTGTCCTTTCAACGTATCAATTGCTTCTTGTAACTCAA
GCGCATTGCCAATCGCACGTCCAAGTGGCTGATTCATATCAGAAATAATCGCCATCGTAT
TACGTCCCACATTATTACCAATACGTACCATTGCGTGCGCTAATGCTTCAGCATCTTCTAA
TGTTTTCATAAATGCACCGCTACCAGTTTTTACATCTAATACAATTGCATCTGCACCAGCA
GCAATCTTTTTACTCATAATTGAAGAGGCAATTAATGGTATTGAATTGACA GTACCAGTA
ACATCCCTTAAGGCATATAATTTTTTGTCTGCAGGAGTTAAATTTCCTGATTGTCCTACAA
CTGCCACTTTATTTTCATTAACCAATTTCACAAATGTTGCTTCATCTATTTCAACATGAAA
ACCATCAATTGCTTCTAATTTATCAATCGTACCACCTGTATGACCTAATCCACGCCCACTC
ATTTTTGCAACAGGAACATCTACAGCTGCTACTAATGGTGCTAAAACCAATGTAGTTGTA
TCTCCTACACCACCTGTTGAGTGCTTATCTACTTTGACACCTTTAATATCACTCAAATCTAT
CATATCACCAGAATTAACCATAGCCATCGTTAATGCTGCACGCTCATCATCATTCATATCT
TGGAAATAAATCGCCATTGCTAAACTTGATGCTTGGTAATCAGGAATATCCCCTTTAACA
TAGCCGTCAATAAAGAAATTAATTTCTTCCGTTGTTAGTGTATGACCGTCACGCTTTTTCT
CAATAATGTCTATCATTCTCAT 
 

> deoC-L2 
Function: protein coding sequence; deoxyribose-phosphate aldolase locus 2 (core genome, constant) 
Best match: deoC-L2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2265358:2266020:r]RC 
Position: 054-contig_56_RC: 87 … 237; Length: 150 bp 
Sequence: 
TAGTCGCTCTGCTGCATATTTAACATGCGTTGGATTCACACATACAGATTTAAAATGGTAT
GCTTTCGCTTCATCGATGATTTGATCGATTTGCGTACGTGTTGACTCAGGCTTCAATAAAG
TGTGATCAATCAATTTTGCACTATTCAT 
 

> deoD-L2 
Function: protein coding sequence; purine nucleoside phosphorylase locus 2 (core genome, constant) 
Best match: deoD-L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2216546:2217256] (completely 
identical) 
Position: 054-contig_56_RC: 550 … 1261; Length: 711 bp 
Sequence: 
ATGACAAAAGGTACACCACATATTCAACCAAATGGAGTAAAAATTGCTAAA ACAGTATT
AATGCCTGGCGATCCGCTACGCGCAAAATATATTGCTGATAATTTTTTAGAAAATGTTGA
ACAATTTAACGATGTACGTAACATGTTTGGTTACACTGGTACATATAAAGGTAAAGAAGT



TTCTGTAATGGGTTCTGGTATGGGTATTCCAAGTATTGGTATTTACTCATATGAGTTATAC
AACTTCTTTGATGTAGATACAATCATTCGTATCGGTTCTTGTGGCGCATTACAAGAAAATG
TTAACTTATACGATGTTATTATTGCACAAGCTGCATCAACTAATTCAAATT ATGTAGATCA
ATACAATATTCCAGGTCATTTCGCGCCTATCGCTGACTTCGAGTTAGTAACTAAAGCTAA
AAATGTCGCTGACCAAATCGGTGCTACTACACACGTAGGTAACGTATTATCTTCTGATAC
ATTTTACAATGCCGATCCAACATTCAATGATGCTTGGAAAAAAATGGGTATTTTAGGTAT
CGAAATGGAATCAGCTGGTTTATATTTAAATGCGATTCATGCTGGTAAAAAAGCACTTGG
TATTTTCACAGTAAGTGATCATATTTTACGTGACGAAGCTACTACACCTGAAGAACGTCA
AAATTCATTTACACAAATGATGGAAATCGCTTTAGAAATCGCAGAGTAA 
 

> dpsA 
Function: protein coding sequence; general stress protein 20U (core genome, constant) 
Best match: dpsA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2217377:2217820:r]RC (completely 
identical) 
Position: 054-contig_56_RC: 1381 … 1825; Length: 444 bp 
Sequence: 
TTAGCTTAAGTAAGATTTAAACATCCAATTATGTTTATCTACTGATGTTTG CATACCTATA
AACATATCTTCTGATACATCATCGCCAGCATTACCAGCAATTTCGATTGCGTTTTCTAATT
GTTTTGAGATATTTGTGAAGTCTTGTGATAATTCTTCAACCATTTGTTCTGCAGAGTAACC
TTTCGCAGCTTCTTTAACAATTGATTGCTCTAAGCATTCAGTTAATGTACCTACAGGGTTT
CCTCCTACCGCTAAAATTCTTTCAGCTAATTCGTCTACATATTGGCTTGCTTCATTATATAA
TTCTTCAAATTTAACGTGTAATGAGAAGAAGTTAGGTCCTTTCACATACCAGTGGAAATT
ATGTAGCTTTGTGTAAGCTACTGTCCAGTTTGCTACTTGTTGATTCAATTCTTTTACAACAT
CTTGTTGATTACTCAT 
 

> manA1 
Function: protein coding sequence; mannose-6-phosphate isomerase/locus 1 (core genome, constant) 
Best match: manA1_CC005_N315_BA000018.3[2194552:2195490:r]RC (completely identical) 
Position: 054-contig_56_RC: 5200 … 6139; Length: 939 bp 
Sequence: 
TTACACATAGCTAATCATCAATGTGAAATCGCCTTCAAAGACACTATCCAAATCTTCAGA
AGTCAAAATAAAGTTTGTACCAGTAGTCAGTTTGAAAATTTCACCATCGACAATCATTTG
TCCTTCACCTTCCAACACTGTAACTAAACAGAACTCTCTAGGCTTCATATAATTTAACGTG
CCAGAAATTTCCCATTTAACCAATGTAAAGAAATCATTCGATACAATGTGT GTACACTTA
TGGTTTTCAATAATTTCACTTTCAGGCAAAATATTAGGTAATGGTGCATTGTACTGAATAA
CGTCTAAAGCTTTTTCAATATTTAACGGTCTATCATTATATTGATTATCTTGACGATTGAA
ATCATAAAGTCTATATGTAATGTCTGACGATTGCATCGTTTCGTATGCTAATATTCCTGAA
GAAATAGTATGTACTGTTCCTGCTGGAATAAAATAGAATTCTCCAGGTTTTACTTTAATAT
ATCTAAGTATCGACTCTATCGTTCCGTGTTGAACATGATTCGCAACTTCTTCTCTAGACTC
TGCTAATGTCCCTATAACTATTTCTGCATCTTCTTCTGCATCTATAATATACCAACATTCAG
ATTTGCCATATTGCCCGTTTTCATGCTCATAAGCATAAGAATTATCAGGGTGCACATGAAT
AGAAAGTGATTCTCTTGCATCCACTATTTTAGTTAGAAGCGGAAAATCTTTGCTTGGGAA
ATCACCAAACAATTCACGATGTTCTGACCAAATACGGTCTAATGTTTGACCTTGATATGGT
CCATTAATAATCTCGCTCGTACCATTTGGATGTGCTGACACACACCAACATTCCCCAGTTG
TATCATTGTCTAATTGATATCCAAACTCACTTAGACGTTGACCGCCCCATAATTTTGTTTTT
AAAATTGGTTGTAAAAATAATGGCAT 
 

> Q1Y8Q1 
Function: protein coding sequence; putative protein/contains epimerase domain (core genome, 
constant) 
Best match: Q1Y8Q1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2222571:2223236:r]RC (completely 
identical) 
Position: 054-contig_56_RC: 6574 … 7240; Length: 666 bp 
Sequence: 



TTAATCCTTTTCAATTTCAAATTGAGTTAAAGCATCTTTAATGTCCTGCTCACCACTAATA
ATTTGAAACTCTTGGTGATTAAAATGATTGGATGTGACAATTTCTTTTAAT ACTGTCGCAA
CATCTTCTCTAGGAATTTCACCTTTACCATCAAAATATTGTGCAGCTTCTATCTTTCCAGAT
CCTGCTGCATTTGTAAGTGCCCCTGGATGTAAAATTGTATAATTCAAACCTGAACGTCTTA
AATAGTCATCAGCGTAATGTTTAGCTATTGTATATGGCTTTAAATCACCGCTATCATCAAA
AGCCTGACGTCTCGAATCATATGTTGAAACCATGACATAGTGTTTAATATTAGCCTCTTTA
CTCGCAATCATTGATTTAACAGCACCATCTAAATCGACAATAATTGTTTTATCTGCACCCG
TGTTCCCTCCAGAACCTACTGAAAAGATAACTTTATCGAATGGTTTAAACGTCTCAGTTAA
AGTCTCTATTGAATCATTTTCAACATCAACAAGAATTGCTTTCATACCTTGTGATTTTAAC
GCATTAAGTTGATCTGATTGCCTAACACCAGCAGTAAATGGTACATTTTCTTTTGCTAATT
GTTGCACTAGTAACGAACCTACACCGCCATTAGCACCTATAACCAAAATATTCAT 
 

> czrA 
Function: protein coding sequence; regulator of zink and cobalt transporter protein (core genome, 
constant) 
Best match: czrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2223388:2223708] (completely identical) 
Position: 054-contig_56_RC: 7391 … 7712; Length: 321 bp 
Sequence: 
ATGTCAGAACAATATTCAGAAATAAATACAGATACATTAGAACGCGTAACT GAAATTTTC
AAGGCATTAGGCGATTACAATCGAATACGTATCATGGAATTGTTATCAGTCAGTGAAGCA
AGTGTTGGTCACATTTCACATCAATTGAATTTATCTCAATCAAATGTCTCGCACCAATTAA
AATTACTTAAAAGTGTGCATCTTGTGAAAGCAAAACGACAAGGCCAATCAA TGATTTATT
CATTAGATGACATCCACGTAGCAACTATGTTAAAGCAAGCCATACATCACGCGAATCATC
CTAAAGAAAGTGGGTTATAA 
 

> czrB 
Function: protein coding sequence; zink and cobalt transporter protein (core genome, constant) 
Best match: czrB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2273497:2274474] (completely identical) 
Position: 054-contig_56_RC: 7713 … 8691; Length: 978 bp 
Sequence: 
ATGTCTCATTCACATCATCATGACCATATGCATAGTCATGTAACTACAAATAATAAGAAA
GTATTGTTTATATCGTTTTTAATAATCGGTCTATATATGTTTATCGAAATCATCGGCGGTCT
CCTTGCTAACAGCTTGGCATTACTATCTGACGGTATCCATATGTTTAGCGACACATTCTCA
TTAGGTGTTGCACTTGTCGCATTTATTTATGCTGAAAAGAATGCCACAACTACAAAAACA
TTTGGTTATAAACGTTTCGAAGTACTCGCAGCGTTATTTAACGGTGTAACGCTTTTTGTAA
TAAGTATTTTGATTGTTTTTGAAGCGATTAAACGTTTCTTTGTTCCTTCTGAAGTTCAATCA
AAAGAAATGTTAATCATTAGTATTATCGGTTTAATTGTCAATATCGTTGTT GCATTCTTTA
TGTTTAAAGGCGGCGACACTTCACACAATTTAAATATGCGTGGTGCTTTTCTACATGTTAT
CGGAGACTTATTAGGTTCAGTTGGCGCCATTACTGCAGCTATTTTAATTTGGGCATTTGGA
TGGACAATCGCCGATCCTATCGCAAGTATTTTAGTTTCCGTTATTATTTTAAAAAGTGCTT
GGGGTATCACAAAATCTTCAATTAACATTTTAATGGAAGGCACACCAAGTGATGTTGATA
TAGATGAAGTTATAACTACTATTAAAAAGGATTCACGAATACAAAGTGTGC ATGATTGCC
ATGTTTGGACAATTTCAAATGATATGAATGCATTGAGTTGTCATGTTGTTGTAGACCATAC
ATTGACAATGAAAGAATGTGAATTATTATTAGAAAACATTGAGCATGATTT ATTACATTT
AAATATTCACCATATGACTATTCAATTAGAAACGCCTAATCACAAACATGA TGAATCGAT
TATATGTTCAGGAACACATAGTCATTCACATAACCATCATGCTCATCATCACGCGCATGT
ACATTAA 
 

> Q9ZB00 
Function: protein coding sequence; lytic regulatory protein (core genome, variable) 
Best match: Q9ZB00_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2274740:2275831] (completely identical) 
Position: 054-contig_56_RC: 8956 … 10048; Length: 1092 bp 
Sequence: 
TTGTTTACTTACTTTAAATCAGCATTTAAAAATGCTAAACCACAATTATTA ATAACATTGA
TATATGCACTTATAGCATTTGCTGTAATTGCAGTTGTATATTTACTTGCTAATTTCCAGCTT



GCTAAGTATGCACAAACTATTGCAATTTATTCACAATTTGGGCAAAAACCA CCAGTAGAT
GCATATTTAAAAGTTATCGCTGTATTACTTATAGCAGCTGTAGTTTCACTGTTTGTTTTAGT
TCAAATTTTTATCGGAATTACAAATGTTATGAAACGAGCAATGAGTCATGA AAAAGTAAA
ATTTACCGATTTATTTATTGCATTTAAAAAAGGTAATTATTTAAAGAGCGT TCTGATCGGT
CTTGTATCTATAGCAATGATTATCGTTCTTTCACTTCTGACATCATTACTATACAAATTATT
TTCTCCAGTATCAGAAATGATTATGAATTCAGTACAATCATCATATGCAGA TAGTACACA
CCTGATTGGTATTGCTATTACAACTCAAAGCATCATAATCATTGTTGTTTTATTGATTAAA
GCAATTATTACTTGGTTATTGTTAATACCTATTTTCAACTTTATGACTAGTTTCGTTGAATC
AACTAACGATAAAGTAAAAACACACTTAGCTAATGGATTTAAAGCAATGAA AAATGGTC
AAAAAACATTTTTCAAATTTTTCATTGGAATACTATTATTAAACTTAATTA TTATTTTATTT
AAAACACCTGTTGGTTACTTGATTTCATTTAATACGCAATCACTCTCTCAAAGTGTTGCAG
AAAATATCATAAGAGTTTATACAGTAATGACAATCATTTTATTCGTTGTTA TTCATGCAAT
CATTTTAATGGGTATCGTTCAATATTACTTAAAACGTGGTCAAAAAATTAC TAAAGATAA
AGTAAAAACAGCTGACAAGGATAAAAAAGTTGTCACTGAACCAAAAAATAC AAAAGTAG
AAAATGGTAAAGTGACAACATCTGTTGAAACAAAAACAGAAAAAGCACAAG ATTCATTA
AATGATAATACAACAAAAACGATGACTTCAGATAAACCAGAAGACAATCAA CCAAAATA
A 
 

> A8YYB5 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: A8YYB5_ref_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2226480:2226560:r]RC (completely 
identical) 
Position: 054-contig_56_RC: 10480 … 10561; Length: 81 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTATGGTCTTGAGTACTAATCAATACTAAACCAATGATTGTTAA TACAACCATC
AGCATTTCAAAATCAGACAT 
 

> rli28 
Function: noncoding RNA Listeria sRNA rli28 homolog, locus 3 (core genome, variable) 
Best match: rli28_L3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2226487:2226667:r]RC (completely 
identical) 
Position: 054-contig_56_RC: 10487 … 10668; Length: 181 bp 
Sequence: 
TTATGGTCTTGAGTACTAATCAATACTAAACCAATGATTGTTAATACAACC ATCAGCATTT
CAAAATCAGACATGCTAGTCCTTTCTAGGAGTAACAACTATAACCATAGGCATCACCCCT
TTATTAAGAGATTAGCCACCATCTATCCAACTTGCTCAATAAATATTATAA CATGCACAC 
 

> res 
Function: protein coding sequence; plasmid resolvase pla 
Best match: res-COL_trunc_CC005_JH1_CP000736.1[2306356:2306519:r]RC 
Position: 054-contig_56_RC: 10682 … 10846; Length: 164 bp 
Sequence: 
TCATAGTATAAGTTTTTTCATTTCTTAATCAACTCGATAAACAGTTGAGTGACATACCCTT
GTCTAACTAGCTATTTCTTCCCCTGTTATCGTTTGTTCATCATATAAAAATTTAATTTCTCA
TTTTTTATTCTCTGATAAAGAAGAGCACCAACCTTTTCGGC 
 

> tnpIS232 
Function: protein coding sequence; transposase for IS232 
Best match: tnpIS232_trunc_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2226890:2227200] 
Position: 054-contig_56_RC: 10890 … 11201; Length: 311 bp 
Sequence: 
AAAGAGAAATCGTCAGTCTATTATTGATAAGTATTATCCTATCCTCGAAAA ATTACTTTCA
GACACTAGTGAACAAAAATTTTACTATAAGCGTATACTTTGGCAATATTCG AAGGAAAAA
CATGGATTAACCTGTGCATATTATACATTTAGAGCTTATATACTTAAACAT GATGAATTTA
CTCCTTATATTATGAAATGTTATCAATAGATGTCGCCTAAAGATACAACAA GATTCGAGA



CAAAACCTGATCATCAAGCACAGTTTGACTGGAAAGAAAGCATTAACTTTA AAACGAAA
GATAATCAAA 
 

> Q6GES5 
Function: protein coding sequence; haloacid dehalogenase-like hydrolase (core genome, variable) 
Best match: Q6GES5_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2277864:2278733:r]RC (completely 
identical) 
Position: 054-contig_56_RC: 12080 … 12950; Length: 870 bp 
Sequence: 
TTAATCAGCTAAAAAATGCTTTGCTAAATATTTTGCTGCGCCATCCTCTTCATTCGTGTAT
GCCGTTACATCTGAAGTTAATGCTTGGATTTCAGGGCGTGCATTTTTCATAGCAACTGTAT
AATGACCAAATTCAAACATTGCTCTATCATTGTCGCTATCTCCAATAACTAACGTTTCTTC
TTGATGAATACCAAAATGTGCAATCATTTCTTTAATGCCTGTACCTTTATCAGTTTGATAA
GCCATTGTTTCCGCATTAAATCTTGATGAATTTGAAACACTAATCTGTAGTTGCACATGAT
TTTGCTTTAATTCATCTCTAAATGCTGTTATTTTTTCTAAATTAGAACTGAATAGATAAATT
TTTGAATATTCACCTTCAGGAAACTTAGTTACCCAATCTATCTTACCAGCAAGCGCATCTT
GTCTTGAAGACCATTCACTATGACTTACGCCATTAATAGGATCTTGACTACGAATCATATC
TCGCATCCATGTTTCATCTTCTTTTAAAGAAACTCTATTACCTTCAAAAGGAAATACCTCA
TAATAAATTTGTTGGCGCTTAGCTAAATTAGTAATTTGTTGCACTTGAGCCAATGATAAAC
CATGCTTGAAGATAATTTCTCCATCTACTTCTCCAATTGTTCCATTTGAACTAATGATGCC
ATTAACCGCAAAATCTTGAGGTACAAGTTGATGTATTTCAGAATGCGAACGTCCTGTTGC
CAAAAATACTTTATATCCTTTCTCTCTCAATTGATTAATGACATCTTTCGTATACGTTGATG
CTTGATTATTTTCATGTAAAATTGTTCCATCCATGTCCAAAAATATTGCTTTTACGTTATCC
ATATTGCCCTCCAC 
 

> A5IUU4 
Function: protein coding sequence; putative ABC transporter ATP-binding protein (core genome, 
variable) 
Best match: A5IUU4_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2278789:2279571:r]RC (completely 
identical) 
Position: 054-contig_56_RC: 13005 … 13788; Length: 783 bp 
Sequence: 
TTACTCTAACATTGCCATAGAAAATCGATTATTCCATCTTTGAACTGCTACATTTTTCTGG
AAAAATCGTGACATGTTTTCAGATGTCAAAATATCATCTATTAATCCTTGT TGTACACTTT
CCCCATCTTTTAATAGCAAAATTTTAGTAAAGTTACCAGTAATTTCTTCAA TAAAGTGCGT
CACATAAATCATCGCAAGCGTTGGATATGAATCTGACAATGAGTCAAGTATATTCAATAG
TGACTCACGAGCAATAAAGTCTAAACCAGCTGCTGGCTCATCTAAAATTAAAACCTGAGG
TTGCCCCATTAAAGCTCGTGCAATCATCACTCGTTGTTTTTCACCTGTAGATAAATAACCA
ATATATTGTTGCGCTTTAGCAGATATTCCAACTAATTTAAGTAAATGATGT GCTTCATTAC
GTACCTCATCATCAATATCTTGATAAACACCAATTGATTTAAAAGCACCGCTTATCACCAC
ATCGATTACTCTTTCACCCTCTTGAAACTTTTCCAGTAAACTATGAGATACAAAACCTATA
TGTTGTCGTACAGTCTCTGCAGAATACCCTACCTTGCCTGGCATTTTACCAAATAGATTAA
CACCGCCAGTTGTCGCAGGCTCATATGCATTTAATATATTTAATAGCGTTGTCTTACCAGC
ACCATTCAACCCATATAATATCCATTTATCACCTTTAGCAATTTGCCAAGAAATATTTTTT
AAAATTGTTTTTCCTTGCTTCATTCGCCCAATTTGATCTAATTGAATTAACAT 
 

> glmS 
Function: protein coding sequence; glucosamine--fructose-6-phosphate aminotransferase (core 
genome, variable) 
Best match: glmS_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2279803:2281608:r]RC (completely identical) 
Position: 055-contig_54: 86 … 1892; Length: 1806 bp 
Sequence: 
TTATTCTACAGTAACTGATTTAGCAAGGTTACGTGGTTTATCCACATCTAAATCTCTGTGT
AATGCTGCATAATATGAAATCAATTGTAATGCAACTACTGAAACTAATGGT GTCAATAAT
TCATGTACATGAGGAATGACATAAGTGTCGCCTTCTTTTTCAAGACCCTCCATAGAAATA



ATACATGGATGTGCACCACGTGCTACTACTTCTTTAACGTTACCACGAATTGATAAATTAA
CGTTTTCTTGAGTTGCTAAAGCAACAACTGGTGTGCCATCTTCGATTAATGCAATCGTACC
ATGTTTAAGTTCGCCACCAGCAAAACCTTCTGCTTGAATGTAAGAAATTTCTTTAAGTTTT
AACGCACCTTCTAAACTTACGTTATAGTCAATAGTACGTCCGATAAAGAATGCATTGCGT
GTTGTTTCTAAGAAATCTGTTGCAATTTGTTCCATAATTGGTGCATCGTCAACAATTGCTT
CTATTGCTGTTGTTACTTTTGCTAATTCTCTCAATAAATCAATATCTGCTTCACGACCGTGC
TCTTTTGCAACGATTTGAGACAAGATTGATAATACTGCAATTTGTGCAGTATATGCTTTTG
TAGATGCAACTGCGATTTCAGGACCCGCATGTAATAACAATGTGTGGTCTGCTTCACGTG
ATAAAGTTGAACCTGCAACATTAGTGATTGTTAATGATTTATGACCTAATT TATTAGTTTC
AACTAATACTGCACGGCTATCTGCTGTTTCACCTGATTGAGAAATATAAACGAACAATGG
TTTTTCAGATAATAATGGCATGTTGTAGACAAACTCTGATGCAACGTGTACTTCAGTTGGT
ACGCCAGCCCATTTTTCTAAAAATTCTTTACCTACTAAACCTGCATGGTAGCTTGTACCTG
CTGCAATAACGTAAATGCGGTCTGCTTCTTTAACATCATTGATGATGTCTTGATCAATTTT
CAAGTTACCTTCTGCATCTTGATATTCTTGAATAATACGACGCATTACTGCTGGTTGTTCA
TGAATTTCTTTTAACATGTAGTGTGCATAAACACCTTTTTCAGCATCTGATGCATCAATTT
CAGCAATATATGAATCACGTTCTACAACGTTTCCATCTGCATCTTTAATAATAACTTCATC
TTTTTTAACAATAACGATTTCATGGTCATGGATTTCTTTATATTCGCTTGTCACTTGTAACA
TTGCAAGTGCGTCTGATGCGATAACATTGAAACCTTCACCAACACCTAATAATAATGGTG
ATTTATTTTTAGCAACATAGATTGTGTCTTTGTCTTCAGCATCTAATAAACCTAATGCATA
TGAACCATGTAATAATGACACAACTTTTGTAAATGCTTCTTCAGTTGAAAGTCCTTGATTT
GAAAAGTATTCAACTAATTGAACGATAACTTCTGTATCTGTTTCTGAAATG AATGATACA
CCTTGTAAGTATTCACCTTTTAACTCTTCATAGTTTTCAATAACACCGTTATGAACTAGAG
TAAAACGGCCATTTGATGATTGATGTGGATGAGAGTTTTCATGATTCGGTACACCGTGTG
TTGCCCAACGTGTGTGACCGATTCCAACAGGTCCATCAAAATCGCTACTATCAGCAACTT
TACGTAATTCTGCAATACGACCTTTTTCTTTAAATACAGTTGTATTATCATCATTTACTACC
GCGATACCTGCAGAGTCATAACCTCTGTATTCTAATTTTTCTAAACCTTTTAATAATAATT
CTTTGGCATTATCATAGCCAATATAACCAACAATTCCACACAT 
 

> RF00234 
Function: noncoding RNA glucosamine-6-phosphate activated ribozyme (core genome, constant) 
Best match: RF00234_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2232027:2232243:r]RC (completely 
identical) 
Position: 055-contig_54: 2093 … 2310; Length: 217 bp 
Sequence: 
TTCTGGCGATCTTATTAACTTTGTCCATTAAGTCACCCTAATGTTTTACTTAATAAGCTAA
CGAATGAGCCACATCCGGGATAGCATCCGCCGATCTATTCGATCACTATCCTCCTCGTCTA
CAAATACATATATTGCACTCTATAAAGGCCACTCATATATTAACCTTTAAT CTTCAAATAC
AAATATTTATTTGCACAGGCGCTTTAACTGTACT 
 

> mtlA 
Function: protein coding sequence; PTS system mannitol-specific EIICB component (core genome, 
variable) 
Best match: mtlA_CC001-ST772_118_AJGE01000074.1[16584:18122:r] (completely identical) 
Position: 055-contig_54: 2572 … 4111; Length: 1539 bp 
Sequence: 
ATGTCGCAAACTGAAGAGAAAAAAGGAATTGGTCGTCGCGTTCAAGCATTCGGATCATTT
TTGAGTAGTATGATTATGCCAAACATTGGTGCATTCATCGCTTGGGGTTTCATCGCGGCCA
TTTTTATAGATAATGGATGGTTACCTAACAAAGATTTAGCTACTTTAGCAGGACCAATGA
TTACTTATTTAATCCCATTATTGATCGCATTTAGTGGTGGTCGTTTAATTTATGATTTACGT
GGTGGTATCATCGCAGCAACAGCAACTATGGGGGTCATCGTTGCATTACCTGATACACCA
ATGTTACTTGGTGCAATGATTATGGGTCCACTTGTTGGTTGGTTAATGAAGAAGACCGAC
CAATTGATTCAACCTAGAACGCCACAAGGTTTTGAAATGTTATTTAATAAC TTTTCTGCTG
GTATTTTAGGATTTATCATGACGATTGCAGGATTTAAAATTTTAGCACCACTTATGAAATT
TATTATGCATATTTTATCAGTGGCAGTTGAAGCATTAGTACATGCACACCTACTTCCACTT
GTAAGTATTTTAGTAGAGCCTGCAAAAATTGTATTTTTAAACAATGCGATT AACCATGGT



GTATTCACACCGCTTGGTGCAGATCAAGCTGCAAAAGCTGGTCAATCAATTTTATACACA
ATTGAATCTAACCCTGGACCAGGTTTAGGTATCTTACTTGCTTATATGATTTTTGGAAAAG
GCACTGCAAAAGCAACGTCATATGGTGCTGGAATTATCCACTTCTTAGGTGGTATTCATG
AAATTTATTTCCCATATGTATTAATGCGTCCTTTATTATTTATCGCTGTTATTTTAGGTGGA
ATGACTGGTGTTGCAACTTATCAAGCAACAGGATTTGGATTTAAAAGTCCCGCGTCACCA
GGTTCATTTATAGTTTACTGTTTAAATGCACCTAAAGGTGAATTCTTGCACATGTTGCTCG
GTGTCTTCCTTGCTGCACTTGTATCATTCGTTGTAGCTGCTTTAATTATGAAGTTCACTAGA
GAACCAAAGCAGGATTTAGAAGCTGCGACAGCTCAAATGGAAAATACTAAA GGGAAAAA
ATCAAGCGTTGCTTCTAAGTTAGTATCTTCTGATAAAAATGTTAATACAGA AGAAAATGC
TAGTGGTAATGTTAGTGAAACATCTTCATCAGATGATGATCCTGAAGCGCTATTGGATAA
TTACAACACTGAAGATGTTGATGCACACAATTACAATAATATAAATCATGT TATTTTTGCC
TGCGATGCGGGTATGGGTTCTAGTGCAATGGGTGCAAGCATGTTACGTAATAAATTTAAA
AAGGCGGGCATTAATGATATTACAGTTACAAATACTGCGATTAATCAATTGCCAAAAGAT
GCTCAATTAGTTATCACTCAGAAAAAACTAACTGATCGTGCTATTAAACAA ACACCAAAT
GCCATCCATATTTCAGTGGATAATTTCCTTAATTCACCAAGATATGAAAAA CTTTTAAATA
ATCTAAAAAAAGATGATCAAGCATAA 
 

> mtlR 
Function: protein coding sequence; mannitol operon transcript antiterminator (core genome, constant) 
Best match: mtlR_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2283862:2285994] (completely identical) 
Position: 055-contig_54: 4145 … 6278; Length: 2133 bp 
Sequence: 
ATGTTATTGAGTACACGTGAAAAAGAAATGATAGCCCTATTGATTAAGTAC CACAGTCAA
TATATCACTATACACGACATTGCTCAGCAACTTGCGGTGTCCTCTCGTACTATTCACCGTG
AATTAAAAGGTGTTGAAGCATATTTAACTTCATTTTCATTAACTTTAGAAC GCGCAAACA
AAAAAGGGCTACGCATTGCTGGCGCAGATTCTGATTTAAACGATTTGAAGCAATCGATTG
CACAACATCAAACCATTGACTTATCTGTTGAAGAGCAGAAAGTAATTATTA TATACGCTT
TGATACAAGCCAAGGAGCCAGTTAAACAATATAGTTTAGCGCAAGAAATTGGCGTTTCTG
TCCAGACTTTAGCAAAGATGTTAGATGATTTAGAGCTTGATTTAAATAAGT ACCAACTAT
CTTTATCTCGAAAGCGTGGCGAAGGCATTTACTTGGTAGGTACTGAATCAAAGAAACGTG
AATTTTTAAGTCAATTAATGGTGAATAACTTAAATAGTACTAGCGTTTATT CAGTAATTGA
AAATCATTTTGTCTTTCATTCATTAAATCAAATCCACAAAGACTTTGTTGA CTTAGAGCGC
ATTTTTAATGTTGAAAGACTATTAATGGACTACCTAAGTGCCTTACCCTACCAACTTACCG
AATCAAGTTATTTAACTTTAACTGTCCATATCGTGCTATCCATTTCACGTATAAAAAATGG
AGAGTATGTCGCATTAAACGATGATATTTATGATTCTGTACAAAACACATT TGAACACAA
AGTAGCAAGCGAACTTGCTGATAAACTTGGTCAAATATATGACGTCACGTTTAATCAGGC
AGAAATTGCTTTCATTACTATCCATTTACGTGGAGCTAAACGAAAAAATCT TAATGATAC
ATCATTAAATAATCGTTGTGAAGAAAACAAAATTAAAGCGTTTGTTAACAA AGTAGAAAT
GATTTCCGGTATGACATTTGCAGATTTGGATACTTTAGTAGATGGACTGACGCTACACCTT
AATCCTGCAATCAATCGTTTGCAAGCTAATATCGAGACCTATAATCCGTTAACAGACATG
ATTAAGTTCAAATATCCAAGACTATTTGAAAATGTAAGATTAGCTTTAAAT GATTGTTGG
CCTGATTTGATTTTTCCAGAGAGTGAAATTGCTTTTATAGTTTTACACTTTGGTGGCTCGA
TTAAAAACCAAGGTAATCGATTTTTAAACATATTAGTCGTTTGCAGCAGTGGTATGGGAA
CTAGTCGTCTATTATCAACTCGTCTAGAGCAAGTTTTTAGTGAGATTGAGCGTATTACACA
AGCATCAGTCAGCGATTTGAAGTCACTAGATTTAAGTCAATATGATGGCATTATTTCTACT
GTGAATTTAGACATCGACTCCCCCTATTTAACGGTAAACCCATTATTACCAGATAGTGAT
ATCAGTTATGTCGCACAGTTTTTAAATACAAAGTCTACGTTCCAAGAGACGCATGATAAA
TCATCAAACATGATTGATAAGGATGATGTTCATGTTGAAACGAAAGATGTT GATGGCAAC
ACATCTTTTGAAAATGAACAAACTTCATACTTAACTTCAGTTTTCGAAAAA CATTTAAGTG
ACGAAAAATCAGAACAATTATTGCATCATATGCGTTCGGGTTTAACTTTGCTTGATTCAGT
GAAAATAGTTAGTACCGAAGTTAAACAGTGGCAAACATATATCGCAGATTA TCTATATCA
ATGCGATGTAATAAACGATCCAACGTCATTCGCTGAACTACTAGAGCAACGATTGATTGA
CAATCCAGGATGGATATTAAGTCCATATCCTGTTGCAATACCACACCTAAGAGACAATAT
GATTAAACACCCTATGATTCTAATCACAGTTTTAGAAGAACCGTTAACATT GCCTAGTATT
CAAAATGACAATCAAACAATTAAATATATGATTTCCATGTTTATTCCTGAC AATGATTTTA
TGGCATCACTGGTAAGTGACTTGTCCGAATTTTTAAGTTTGAAATTAGAATCTATTGATAC



TTTTATGGAAAATCCACAGGAACTTGAAACATTATTAAGAAACAAATTTTT AGAACGAAT
TAAAAAACAATTTATTTAG 
 

> mtlF 
Function: protein coding sequence; mannitol-specific phosphotransferase enzyme IIA component 
(core genome, variable) 
Best match: mtlF_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2286006:2286440] (completely identical) 
Position: 055-contig_54: 6289 … 6724; Length: 435 bp 
Sequence: 
ATGAGCGAATTATTTAGTAATGACAATATCTTTTTAAATGTAAATGTTAAC AGCCAAAAT
GAAGCAATTGAAAAAGCAGGTAAAGCCTTAGTTGATAGTGGTGCTGTAACAGATGCTTAT
ATTCAAGCAATGAAAGATCGTGAGCAAGTTGTATCAACATTTATGGGAAAT GGCTTAGCA
ATTCCTCATGGCACAGATGAAGCTAAAACAAATGTGATTCACTCAGGTTTAACATTATTA
CAAATCCCTGAAGGCGTTGACTGGGATGGCGAAGTAGTTAAAGTTGTAGTGGGAATCGCT
GGTAAAGATGGCGAACATTTAGACTTGTTATCTAAAATTGCAATTACATTT AGCGAAGAA
GAAAATGTGGATCGTATCGTTCAAGCAAAATCTGCAGAAGAAATTAAACAA GTATTCGA
GGAGGCAGATGCATAA 
 

> mtlD 
Function: protein coding sequence; mannitol-1-phosphate 5-dehydrogenase (core genome, variable) 
Best match: mtlD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2286440:2287546] (completely identical) 
Position: 055-contig_54: 6723 … 7830; Length: 1107 bp 
Sequence: 
ATGAAAGCAGTTCACTTTGGTGCTGGTAACATAGGTCGTGGTTTCATTGGTTATATTCTTG
CAGACAACAATGTTAAAGTAACATTTGCAGACGTCAATGAAGAAATCATTA ATGCTTTAG
CTCATGATCATCAATACGATGTTATTTTAGCTGATGAGTCTAAAACAACGACGCGCGTGA
ATAATGTTGATGCAATTAATTCAATGCAACCTTCTGAAGCGTTGAAACAAGCAATTCTAG
AAGCTGATATTATTACAACAGCTGTTGGTGTTAACATACTACCTATTATTGCTAAATCTTT
TGCGCCTTTCTTAAAAGAAAAAACAAACCATGTTAATATTGTTGCTTGTGAGAATGCTATT
ATGGCAACTGATACATTGAAAAAAGCAGTACTTGATATTACTGGCCCTCTTGGTAACAAT
ATTCATTTTGCTAACTCAGCAGTTGATAGAATTGTACCATTACAAAAGAAT GAAAATATA
TTAGACGTTATGGTTGAGCCATTTTACGAATGGGTTGTTGAAAAAGATGCATGGTATGGT
CCAGAACTAAACCATATTAAATATGTTGATGATTTAACACCATATATTGAG CGTAAATTA
TTAACTGTGAATACAGGACATGCATATTTAGCGTATGCTGGTAAATTTGCAGGTAAAGCT
ACCGTATTAGACGCTGTAAAAGATAGTTCAATTGAAGCTGGCTTACGCCGTGTTTTAGCT
GAAACAAGTCAATATATTACTAATGAATTTGATTTTACTGAAGCGGAACAA GCTGGTTAT
GTTGAAAAAATAATAGACCGTTTCAACAATTCTTATTTATCTGATGAAGTG ACACGTGTC
GGACGAGGTACGTTACGTAAAATTGGCCCTAAAGATAGAATTATAAAACCATTAACATAT
CTTTATAATAAAGATTTAGAACGCACTGGTTTATTAAATACAGCTGCATTG TTATTGAAGT
ATGATGATACAGCAGACCAAGAAACTGTTGAGAAAAATAATTACATTAAAG AACACGGT
TTAAAAGCGTTTTTAAGCGAATATGCTAAAGTTGACGATGGCTTAGCCGATGAAATAATT
GAAGCGTACAATTCACTTTCATAA 
 

> sasB 
Function: protein coding sequence; LPXTG-sorted surface protein B chv 
Best match: sasB-CC133_ref_CC133_ED133-shep_CP001996.1[2253619:2259735:r]RC 
Position: 055-contig_54: 8148 … 15594; Length: 7446 bp 
Sequence: 
TTATTCTTCAGTTTGTTGGTCTTTCTTAGTGAATCTTCTAATTAAGAATGCCATACCTGCAC
CTAGAGCTAATTCAGCATATGGTAAATCGTCATTATGTGACATACCAGTATCTGGTAAAG
TTTTAGCTTGTTGTTTAGGCTTATTAACTTTTCCTTGTTGGTCTGATTTTGCATTTGCTTTGT
TTTCTTCAGGCTTAGTTACATTAAGCATATCTTGATGCATACTATGACTACCATTTGAAAC
TGTTGCTGGAGATGCATTGGCACCGTCGTTTTGCGTAGCTTTATTGTTTGCAGCTGAACCA
ACTGATTTTTGCGTATCATTAGTTTGCATATCTTTAGCTTTATTGTTTGCAACTGGGCCAAC
TGATTTTTGCGTATCATTAGTATCTGCTGTTGCCGTATCATCTTTTTGGCTAACATTAGTTG



AAGTCATTTTATCTTTTGCTTCAGAAGATGCAGATGTTGATGGTTTATTCGAAACTTCAGT
ATCAGCTTTGCTTGGCGATTTATCTGCTTCGTTAGATGCAACGTTAGTTTCAGACTTAAGT
TGTCCTGCATCAGTTTGATTTGTCGTACTTTCTTCTTTATCTTTTGATGTATTAGAAGGTAC
ATTTGGTTCTGTTATGTCTGCTGAAGGCAATGTTTCAGTTGTTGATTCAACCATACTTTGA
TTTGTTGAATCTCTACCATCTTTTTCTGCCTTAGCTTTATTTTCAGATTTTGGTTGTGCAAC
CTTGCCATTAGTTGATTGAGATTCAGCACTATTATTTACTTCAGCATTTTGTTTTGAATCAT
TTACAGATGCATTATCTTTACTATCAGCAGATGATGCTGCTTCTGTGCTCGCAGTTGTTGG
AGCCGTTGCTGTTGATCCTGTTGGTGCATTCTCGTTTGTTGCTGTAGTTGTACTATTGTTAT
TTGTTGTGCTTTCTGCTGGCGTTGCATTATCTGTTTCTGTTACAGGTTTATCAGTTGTGCCG
TTATTAGTTGATTCTACTTCTGGTTTACTAGTTACATCGTTATCCATTGTCGGACTGTTTGT
TGATGCATCTGCACTAGAATTGTTATTAGCTTGCGGTTTATCCTTTGCACCATCAGTTGCT
GATGTTACTGTTGTTTCACCTGTTGCCGCATCACTATTATTTGGTGTTGTCGGAGAAGCGT
CTGCTTTGCCATTATCTGTCGTCTCAGATACGTTAGGTTGTCCAGTGTTTTCTGGTGTTGCA
TTAGCATTTGAATTTGCTGTTGCATCATTATTATCTGTACCATTATTAGTATCATTAGCATC
TGGATCATTCTGAGGCACAATCGCTTCAATTGCAGGTATCGTTACATTTTGTAATTCAGCA
ACCTCTGTATTTGTTTGTGTTTTATCTAATTTATCAGCAAATCTGTCAAAATATCTACCTAA
ATCTGTACGTGCAATTTCTTTCGCCGATGCATCTGCATCTGCATTTTTAATTATTTCTATTT
GCTTGTTAACCACTTCTCTAATTGCTTCCAAAGCATTTTTCTTAACTACTGGATTAATACGT
TGTGCTTTAAGTTGTTCAAGCGCACTATTTTTGACAGTAGCGATTTCTGCATTTGTAGTTT
GATCAGAAATATCTTCAGTTGCTTTTGATAAAATGTCTTCTAAAGCATTCGTAAACGCTTC
TTTTTCTTCAGTTGTAGCATCAGCGTCGACATTTACACCTGCTTCAATCTGGTCTAGTGCA
GTTTCTAATTCTTCGATAGCTTTTTGTTTTTCTGTTGAGTCAATTTGAATGTTATCAAATGC
CTCAAGTCCTTGAGCTTTCGCTTTTTCAACTTCAGCAGTTGTTGTTGCATCAGTAATACCTT
GTTTAGCTTGATCTGTAATTTGTTTAATCATTGCTAATGCTTCAGTTTTTTCTTCAGCAGTT
AACTGGTCACTATGATCAATTGATTCTTTCGTATCTTCTGCTTTAGCTTCAATAGCTTGGTT
CGCTTTAGGTTTAACAGTAGCATCTACTTGAATAGTATCAATTGCTGCTTTACCTTGTGTT
AATGCATCATCAACGTCACCATTATCCACACCATTATTAATGTTTTCTAATGCAGTTTGAA
CATTTTGGTCAACTTGCTTAATTGCTTGTTGCTTTTCATCTTGTGTTGCATTAGTGTCAGCT
GAAATATTATTTTTCTTCTGATCTGCATAAGCATATAAATCTGTTGTAGCTGATTCTTTTTT
ACCTGTTGGAATTGTGTAATCGTTAATATTATCTAAGTCATTATGAATTTGAACTTCAATG
TCATCTTTAGAAGTAGCTTGATTAACATTTTGATCCGCAGTTTGTTTTAATTCAGCAAGTT
TTTGTTTCGCTTCAGCAATTTCACTTGAAGTCGATGCGTTAGAGTTATCCGCTTCGTTTACT
TTAGCATTATATGCATCTTCAATTTTAGCTAAAGCATCTTTTTTGTACTCACTAAATGTTTT
AACTGCATTAATTTTAGCTTTTCCTTCTTTAACTGCATTATCAACATATTCATTTGTTGATG
ATTGATCGACATTTGTTTTCGCTTGATTTAATTCAGTATCAACTTCTTGTTTTGCATCATTA
ATTTCTTGTTGTGATGCATTTGGTGTTTGTTCTATTTGTGTTTTCTTATCAGCTGCAGCTTG
ATCTAATTCTTTTTTACCTGCTGGTTTCTTAACAGGATTTGCATGAAGTTGTTGAACTTTTT
GTACTGCTGTATCTTTAGCAGTAGTTACATCACCTGTAGTAGTTGCTGCATTAATATTATT
TAAACCTTCTTCATATGCTGCTCTAACTGGTCCAATATCGTTACCTTTTTCTTCATTAGTAG
TCTCATTATTATTAAGTATTTCAGTTATTTTATTTTGCATTTCAGTTAGCAATTCTGCTCTT
GCATTCGTTTTAACATCTGTTGATGCTTGAATTGGGTCAATTGCTTGAATTGCATTATCTTT
TGCAGTGTTTACATCATCGATTGACTGTGCATTTTCAATATTTTGATTACCTTGTGTTAATT
GTGCGTCTACTTGTTGATTTGCTTGTTCTTTTTCTTCAGTAGTCGCATCTGCAGTTTGTGCA
ATAAGCGCTTTTTGTTCGTTTGCTTTTGTTGCTAATTCATCTTTCGCAACATCTTTAATTGT
TGTATCTGCAGTAATACCTTGAATATCAGCAACTGCTTGATCTTTAATTTGCGTAACATCA
TTAGTTGTTTGTGCATTTAAGATATCTTGATACGCTTTTTCTTTAGCTTTTAAAACTAAATC
TTTTGCTGCATTTTTCTCTTCAGTTGTAGCGCCAGTTGTATTATCAATTGCTTGATTTTGAG
TTGTCACAGCTTGATCAACTTCATTTTTCGCATTCGATTTAACTGCTGTTGCTGGTTGTGTG
CTTTGAATTGAATTCTTTCCAGCGTCTTTCGCTGTATCTACACCATTATCATCAGTTGCAGC
TGTAATATTATTTTTCGCGTCTGTAACTGCTGTTGCTAATTGTTGAATAGCTGCTTCTTTTT
CTTCATTTGTAGCGTTCTGATCATTATTGATAACATTTGTTTGCGTTGCTTGTAATTGATCA
ATCTCATCTTTAGCCGCTTGTTTCTTAACAACTTTTGGTGTTACCGCATTAATTGCTGCTTC
TGCATTAGCTTTCGCTTCATCAACTTGTGCGTTAGTAGTTGCTGCTGAAATGGCTTGATTT
GCTTTACCATTTTCAGTATTTGCTTCTGCATCAGCTGCTTGTTTTTCTTCATCTGTTGCATCT
GGTGTAGCTTGAATCTCTTGCAATTTGTTATTTAAAATTGCTGTGATTTCATTACGTGCAG
TTGCTTTTTTATTAACTGTTGGTGTTACTTGATCAATACTAGTTTCACCTGTCGTTTTCGCT



TGGTCTACATCATTTTGACTATTAGCAGCTTCAATGTTGCTATTTGCTTGTGTCACAGCATT
ATCTACGTCCGCATTAGCCGCTGCAATTTCTTCAGCAGTAATATCTTGCGTTTGAGCGATT
GCTGTTTTACGTTCATTCGCTTTCGTAGCAATTGCTTGTTTCGCATTATCTTTAGTTGTTGT
TGCTGGCTGAATCGCTTCAATTTTAGCAATTTCTGCATTTTTAGCCGCTTCAACTTCCACAT
TTGAATGAGCTGCATCTATTGCTGCATCAGCAGCCGTTTTTTCAGTTTGAACTTGTTGTTT
AGCAGCTTCTTTTTCTTCTGTTGTTGAACCGTTATTAGCATCAATTGCTGTTTCTTGAGCTT
GTACTTTATCTGCAATTGCTTGTTTTGCTGCTGGTTTAACATTTGCATCTGGCGTAATTGCA
GCTATTGTAGCTTCATTAGTAGTTTTTGCATTATCTACATCTGTATTTGCTGTAGCATTATC
TATATCAGCGTTTGCAGTAACTACTGCTTGATCAACTTTATCTTTTGCAGCTTGTTGTTCTT
CAGTAGTCGAATCATTCATTGCTTCAATTGCAGTTTTACGTTCACTTGCTTTTTGAGCGATT
TCCGCTTTAGCATCCGATTTCTTAGTTGTGGCAGCTTGCACTTGATTAATTGCAGCAATAC
CATTGTCTTTAGCTGTTGTTACATCACTGTTTGTATTTGCAGCATCAAGATTTGTTCTTGCT
TCTTGCTTTTTAGCATCTAATTCTGTATATGCAGCTTCTTTTTCTTCTGTAGTTGAAGCATT
GCTATTTTGGATTTCTTGTTTACGTGTATTATATGCGTTTTCTACTTCTGTATCAGCTGCAG
GTTTAACTTTTGCTTGTGTTTGAATTGCATTGATTTTATCTAATACTTTTGCTTTAGTATCA
GCCACTTCTTGTTGTGATTTAACAACTTGGATGTCATGTAAACCTTCTGTTTGAGCTGCAT
CTACTGCTGCATTTGCCTCTGCTACTTCTTCATCAGTTGCATTTGAAACTGTAGCATTTTGC
GCTTTTCTAGCTGTAGCTGCTTGTCTAACTTCTTTATAAGCATCCATTTTAGTTTGAGTTGA
ATCCGTAATATTCTCAATTTTGAATATTTCTTCGTTTTTAACGCGTTCTAAATCTTGTGCAG
TCGTTGTCGCTTCAATTGCTTTAACACCAGAAACTTTAGCTGCATTAATACGTTCAATAGC
TTCCGCTACTTCTTCATTTGTTGTATCAGGATTTAAAGGTGCTTGATCAATTTGTGCTTGAA
CAACTTCGTCAAATTCTTCAAGAGCTGCTGCTTTAGCTGTTGTAGCAGGTGTAGTTTGATT
AATATCATTGATTGCTTTTGTTTTAATGGCTTCTACTTGTGCATTTGTTGTTGCTGCATCAA
TATCTTTAATTGCCTTTGTTTCAATTTTACCAATTTTATCATTTGCTACATCTTTTTCATCTT
GTAATGATGCATTTGACTTTTTAATTTGTTGTTTACGAGTTGTAACTGCTTGGATAATATCT
TGTTTCGCTTGAGGTTTAACTGTTGGTGTAATCACATCTTGTTCTAACACTGCGATACCAT
TATCTTTTTCAGTTGTGACACCTTGTGATGTTGTTTGTTTATTAATTTCTGCGATTGCATTA
TTTTTATCATTGTTAATTTTAGTCACAAGCGCTGCAACTTCATCTTGCGTAACTTTTTTACT
TTGTTGTGCTGCTGTAACCTTTTCTTGAGCTTTAGTATCTAATTCAGCAATTGCTGCTTGAT
TATCAATTAATGCAGCTTGTAATTTAGTTACTAAACCGTCAATATCCGCTTGAGATGCACG
ATTTGCAGTTTCAACGTGATTCGCATCTTCATTTAAAATAGTGTCTGCTTGTTGTTTAAGTT
TATTGTATTCTGCAATTGATGCTGTTGTGTAATGACTATTATCAACTTGTGAGTTTACTTGT
TGTTGCAACGCATCTTTGTTCATTTCAACCGCTACTGAAAATGGATCTGCAGTTAGTGTAA
CTTCTGGTTGCGCATTATTAATTACAACATCTGAAGCAGTACGATATGTTAATTTTTCATT
AAAATCAATATTTTTAGGTGTATCGATATTCGCAACATTAACTTTATATGA TAATTTTAAA
GATTTATCTGGGAATAAAACTTCTTTAGTGTGTGTACCACGTGCCGTTGTCACACCTTGGC
TTGTAAATGTAACTTTATTTGCAGTTTGATCATAATTAACAGTCATATTTT TCAATACTGT
ACTGTCTTCATTACCATTAGGGAATGTTGTAGTTAATGAATCATTAACGTAAGTTACACCT
TGTGGTAATGTTACTTCATATTTAAATTGATCTGCTTTTAATGAAGCACCAAAATTACCAT
TGTTACCGATTTCAGTATTAATAGTATATTCTTTATTGTTAGTTGCTTTCGGTGCTAAATCT
CTATTTTTGACATATAAATGTGATCCTGAGAATAGACCTACATTATCAATG AATGAATAG
TATTTATAACCATCTTTATTTGTTGTAATTCTTGAAGCATCAGCAACTGCTGTATTGTCAG
GAATAAATTGTAAATCTAAACGATCAGCATCAGTTGGTACTTTAAATAAAT GTGCAGTAC
CAGTCTTAGCAACATTTACAGTTGCTAATTCAGTATTTTTCTTAGCATCTTTAATAACTAA
ATTTGTTGCACCTTGCTTACTATTCGTTTGCATAGTAGTAAAGTTAATAATTAATTCTGAA
TCTGGTTTTACATTTACAGTTTTTGTAATACCGTTAAAGTTACCATGATCTGTAGAATCAT
TTGCATTCACACGACCTAATGCAGCCACGTTTCCTTTAGCTTGATAGTTTTGAGGGTTATT
CTTATCAAACATATCGCTTCGTCTTAATTCTGAGTTAACGAAACCAATCTTACCGTTGTTA
ATTAATGAATAACCATTTACTTTATCTGTAACAGTTACAGTTGGATCCTGTCTATTCTCAT
CTGTTGATATGGCAGGATCATCAAATGTTAATGTCGTATTAATACTGCCTTCACCAGTATT
GCTAGCATTTGGATCTTGAGTTTGTGCGTTTGCTGCTACAGGTGCTGCTGGTTGCGCTGCT
GCTGGAGCATTCGCTGGCTGTGTTTGATTTGCCGGTGTTGCATTATTATTAGGTGTTGCTT
GGTTATTTCCTTGACCTGCTTGGTTTGCCGGTGCTGCTTGATTTCCAGGTTGTGCTTGTGCA
GCGTTATTCGGATCAGCTTGATTACCTTGTCCAGCTGGTTGTGCTGCTCCTCCTGCTGGAT
TAGCCTGTCCACCTTGGTTTGCTGGCTGTGCTGCAGGATTAGCTTGAGCACCAGCATTTGC
GTTAGGCTGTGTATTGGCATCAGCTGGTTGTGCTGGTTGATTTTGTGCAGGCTGATTTTGC



TCTGCTGCAGACGCTGTTGTCGGGTTAGTAGATATAAAAGTAACAGTGGCAATTAAAGCT
GAAAAAATACCGACATTAAATTTTCTGATACTAAATTTTTGTTGTCTGAAT AAATTCAT 
 

> glmM 
Function: protein coding sequence; phosphoglucosamine mutase (core genome, constant) 
Best match: glmM_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2295588:2296943:r]RC (completely 
identical) 
Position: 055-contig_54: 15871 … 17227; Length: 1356 bp 
Sequence: 
TTATTTATCTAATCCCATTTTATCTTGAACCACATCAGCTATTTGTTGTGCAAATCTTTCAG
CATCTTCATCAGTTGCTGCTTCAACCATGACACGAACTAATGGTTCTGTTCCAGAAGGTCT
TACTAAAATTCGACCTTCTCCATTCATTTCTACTTCTACTTTAGTCATAACTTCTTTAACGT
CAACATTTTCTTCAACACGATATTTATCTGTTACGCGTACGTTAATTAATGATTGTGGATA
TTTTTTCATTTGTCCAGCTAATTCACTTAGTGATTTACCAGTCATTTTTATTACAGAAGCTA
ATTGAATACCAGTTAATAAACCATCACCAGTTGTATTGTAATCCATCATAA CGATATGCC
CAGATTGTTCTCCACCTAAGTTATAATTACCGCGACGCATTTCTTCTACTACATATCTGTC
GCCAACTTTAGTTTTATTAGATTTAATTCCTTCTTGTTCAAGCGCTTTGTAAAAACCTAAA
TTACTCATAACAGTAGAAACAATCATGTCATTATTCAATTCTTGATTTTTA TGCATTTCTTG
ACCAATAATAAACATAATTTGGTCACCGTCAACGATTTGACCATTCTCATCTACTGCTATG
ATTCTGTCTCCATCGCCGTCAAATGCTAACCCAAAATCACTTTCAGTTTCAACTACTTTTT
CAGCTAATTTTTCAGGATGTGTAGAGCCACATTTCTCATTGATATTATATCCATCAGGACT
ACATCCAATTGTTTCAGTATCTGCTTCTAAATCACCAAATAAGAATGGCGCTAGTGATGA
TGTTGAACCATTTGCACCATCTAAAACAATTTTCAAACCTTCAAAGTTAAC ATCTACTGTT
GATTTTAAATAGCTCAAATATTTTTGTGCCCCTTCAAAGTAATCTGAATAA TGTACAATAT
CATTGCCAACTGGTCTTGGTAATTCTGGATTTTCTTGATCCAATAATGCTTCAATTTCATTT
TCTTGTTCATCTGATAGTTTAAAACCATCTGATCCAAAGAATTTAATACCA TTATCTGCAA
CTGGATTATGAGAGGCTGAAATCATTACACCTAACTCTGCACCCATATCGCGTGTTAAAT
ATGCAACACCTGGTGTTGAAATAATACCTAATCGCATCACTTCTGCACCAATTGAAATCA
AACCAGCTATTAATGCTGATTCTAACATTTCACCTGAAACTCTAGTATCGCGACCTACAA
GTACACGTGGGTGTTTTTCACCTTTATTATGTGCTAGAACATAGCCACCGTATCTTCCTAA
TTTAAATGCCAATTCAGGTGTTAGTTCTTGGTTTGCGACACCTCTTACTCCGTCTGTACCA
AAATATTTTCCCAT 
 

> dacA 
Function: protein coding sequence; cyclic di-AMP cyclase (core genome, constant) 
Best match: dacA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2297904:2298713:r]RC (completely identical) 
Position: 055-contig_54: 18187 … 18997; Length: 810 bp 
Sequence: 
TTATTTCACACCTTTCTTTTGAAAGCGTGTGCCAAACCAATGTTCAGCAAGCAACTCTTCA
AAAATTTCGTTTGAAATGTCTCGTCGTAATTTTCCATCAAATGTTACCGAAATATCACCAG
TTTCTTCAGATACAATAACGGTAAATGCATCAGATACTTCTGAAATACCAA CCGCAGCTC
TATGTCTTGTACCCAAACTTTTAGATATCTTAGGACTATCAGACAATGGCAAATAACTTGC
TGCTGCTGCAATCTTAGTGCCTTGAATAATCATTGCACCATCATGTAAAGGTGTGTTAGGT
ATAAAGACATTAATTAAAAGTTCTTGCGAAATATTTGAATCCATTGCAATA CCTGTTTCAA
TATAATCTTGAAGACCTGTTTCTTTTTCAAAGACAATTAATGCACCTATACGTCTTTTAGC
CATATATTGCACAGCCTTTGAAACCGATTGAATCAATTTCTCTTCATCTTTACTATACGTA
TTAGAAGTATAGCGTTTTAAAAAGCTACCTCTACCAAGTTGTTCTAACGCACGTCTAATTT
CTGGTTGGAATATTACTATTAAAGCTAATACCCCCCATTGAATAACGATATCGAATAATTT
AGATGTTGCAGTCAAGTTCAATATCATACTTATCTGCTGACCAATAACAATTACTAATATC
CCTTTAAGTAATTGTATCGCTTTAGTTCCCTTAAAGACCGTGATGAGAAGATAAAGTACA
TACCAAACTATCAGTAAATCAAGGATACTCGTTACAATTTTTAACGTACTG AGGTTTTGA
AAAAAGTTGGAAAAATCCAT 
 

> argI 
Function: protein coding sequence; arginase (core genome, constant) 



Best match: argI_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2298902:2299810:r]RC (completely identical) 
Position: 055-contig_54: 19185 … 20094; Length: 909 bp 
Sequence: 
TTATAATAAAGTTTCACCAAAAAATGTTCCAACTAATGAAACCGCTTGTTC AGCAGTATG
ATTATTACTGTCAATCAATGGATTTACTTCAACTAAATCCATTGAGGAAAT TAAATGTGAT
TGATGCAGTAATTCCAATGCAAAATGGCTTTCTCTATAACTAAGACCACCCAAAACTCTA
GTACCAGTGCCTGGCGTTTCAAGCGGATCTAAAGCATCAACATCTAAAGATAAATGAACG
CCATCAACATTGCGTGACTTCAAATATTCTATTGTATTTTCAATTACTTCCTTTATCCCTAA
TTTATCAATATCTGACATAGTAAATGTTTTAATATTATGATCTTTGATAAA TTGTCTTTCAC
CTTTATCTAAATCTCTCATACCAATTAGTACGATGTTTTCTGGCTTGATTACATTACTATTT
AATTCTAAAAGTTCTTTGGGACCTTCGCCTGTCAAAATCCTTAGAGGCATACCATGAATAT
TTCCACTTGGTGACTCTTCAGGTATATTTAAATCACCATGTGCATCATACCAAATAACACC
TAAATTATTATAATGTTTACTTATTGCTGATACTGAACCTACCGCAATAGA ATGATCACCA
CCAAGAACTAGAGGAAATCTGTTATTTTCAATTGATGCTGAAACCTCTTTATTTAATTTTT
GATTAACATCTATAATTTCATCATAATTTCTTAATCCTTTTTGTTCACTAT GAAATTTTTCA
ATGTTCACAGCAGGTACCTTAATATCCCCCTTGTCATATACATCAAGGTCTAATTGCTTTA
ATCTTGAAATTAATCCAGCATATCTAATTGCTGTTGGTCCTAAATCAACACCTAATTTTCT
TTGTCCAAATGTTGATGGTGCACCTATAATATCAATTGCTTTTGTCTTTGTCAT 
 

> tRNAlys 
Function: tRNA tRNA lysine  
Best match: tRNAlys_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2250231:2250306:r]RC (completely 
identical) 
Position: 055-contig_54: 20228 … 20304; Length: 76 bp 
Sequence: 
TAGTGAGCCATAGAGGATTCGAACCTCTGACCCTCTGATTAAAAGTCAGATGCTCTACCA
ACTGAGCTAATGGCTC 
 

> Q5HDM5 
Function: protein coding sequence; LysR family transcript regulator (core genome, variable) 
Best match: Q5HDM5_CC005_N315_BA000018.3[2388202:2389086]RC (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 88 … 973; Length: 885 bp 
Sequence: 
TTAAAGAGCCTCTAAAAGTCCATATAAATAATCTTGGCATTGTTGTACGAA TGTATGTACT
TGTTCGGAGTGTTTGCGTTTTTTATGGTAATTGATATAAATTTTTCGGCCTAAGTTTGGAC
GAATTTTTTTATATTCTAAATTAGACGTGTGAAATGATTGGTAATAAAATC TCGGAATGAT
AGCGTAACCTAAGCCGAGATGAACAAATCCAACTGCTGATTCGAATCGATCTGTTTCTAC
AACGACATTTGGACGAATATTTCTTCTATTAAAATAGTCATCTAAGTGTTT GCGCACTTGA
GAATTTTTGTTTGGTAATATGAGTGGCAAATTTTCAACATCTACCCAATTTTGATTTTTAA
ATGTTTCCTTGGGTGCTAATAAAATGTAAGATTCCTCATATAAAGGAATGGATCTTATATC
TTCGTGGGTTATTTTTTCATTTGTTATAGCTAAATGAATATTAAAATTCAG TAATTGCTCTA
TAGATTGATGTTTGTCATGTATTTCATATAAACGATATTGCTGTTCAGGGTAGTCGGAATG
GTGCTTTCGAATTAAATTCGCAATCCATTGATTCGTAGATTCAAGAGTCCCAATTTTTATC
CTTGGTTCTGATGTAACGCTTAAATCATACATTTTTTCCATCGTGGATCGATATTGTTGAA
CTAATTCGCTCGCATAACGATAAAACTGTATTCCTTTTTCGGTAATCTTGATGTCTTTTGTT
GAACGTGTAAATAAGTCATAACCTAAATCTGCTTCCATTTTTTTAATCGTAGCAGTTAAAG
ATGGCTGGCTAATATGTAAAAATTGTGCAGCTTTAGTAAAACTATTATATT TCACGATAG
CCAAGAAGTATTCTAACTGAATAATTTTCAT 
 

> hutU 
Function: protein coding sequence; urocanate hydratase (core genome, constant) 
Best match: hutU_CC005_N315_BA000018.3[2386381:2388042:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 1132 … 2794; Length: 1662 bp 
Sequence: 



ATGAGAAAAATTCAAGCAAAAAAAGGTTTGAGTATTGAGTGTAAAGGTTGG GAACAAGA
AGCAGTACTTAGAATGTTATACAACAATTTAGACCCAGAAGTTGCTGAAAGACCAGAAG
ATTTAGTTGTTTATGGTGGTATTGGAAAAGCAGCACGTAATTGGGAAGCTTTTGAAGCAA
TAGAGAAAACGTTACGAGAATTAGAATCAGATGAGACAATGTTAGTACAAT CAGGAAAG
CCAGTTGCTGTATTTAAAACACATGAAGAAGCGCCACGTGTATTAATTTCAAATTCAGTA
TTAGTGCCTGAATGGGCAAACTGGGATCATTTTAATGAATTAGATAAAAAA GGTTTAATC
ATGTATGGACAGATGACAGCCGGTAGTTGGATATATATTGGTTCTCAAGGTATTGTGCAA
GGTACTTATGAGACATTTGCCGAGCTAGGTAATCAACACTTTAATGGAGATTTAGCAGGC
ACTGTTACACTGACAGCAGGTTTAGGTGGTATGGGTGGTGCGCAACCGTTAGCAATTACT
ATGAATCATGGGGTAGCAATTTGCGTGGATGTTGATGAAACACGTGTTGATAAGCGAATT
GATACGAAATACTGTGATGTTAAAACAGCTGATTTAGATGAAGCATTAAAA TTAGCAGAA
GAGGCGAAAGAACGTGGAGAAGGATTATCAATCGGGTTAGTTGGAAATGCTGTAGACAT
CCATCAAGCGATTCTAGAAAAAGGATTTAAAATTGACATTATTACTGACCA AACAAGTGC
ACATGATCCGCTAAATGGATATGTGCCACAAGGATACTCTGTAGAAGAAGCGAAAGTATT
GCGTGAAAAAGATCCGAAAAAATATGTTGAACTGTCACAAGCTTCAATGGCAAAGCATG
TTGAATTAATGCTTGAATTCCAAAAACGTGGCGCTGTAGCATTTGATTATGGTAACAATA
TTCGTCAAGTAGCCTTCAATAACGGAGTGAAAAATGCTTTTGACTTCCCAGGCTTTGTACC
AGCTTACATTAGACCATTATTCTGTGAAGGTAAAGGGCCATTCCGCTTTGCTGCGTTGAGT
GGTGATCCAAAAGATATCGAGCGTGCGGATGAAGAAATGCGCAAACTTTTCCCAGAAAA
TGAAAAGTTATTAAGATGGCTTGATTTAGCTGAAGAAAAAATTTCATATCA AGGACTACC
ATCACGTATTGCTTGGTTAGGCTATGGAGAAAGAGCGAAAATGGGCTTAGCTTTAAATCG
TCTTGTACGTGACGGTGAAATTTCAGCACCAATTGTTATTGGACGAGACCATTTAGATGCT
GGTTCAGTTGCTAGTCCTAACCGTGAAACAGAAAGTATGAAAGATGGCAGTGACGCGGTT
GGTGATTGGGCTGTATTGAATGCACTCATTAACACAGCTGCAGGTGGTTCATGGATTTCA
TTCCATCACGGTGGCGGTGTTGGCATGGGATATTCACTTCATGCGGGTATGGTTGTTGTAG
CAGATGGATCAGAGCGTGCTGAAAGAAGATTGGAACGTGTATTGACGACTGATCCAGGT
ATGGGTGTTGCCCGACATGTTGATGCTGGCTATGACATCGCTATTCAAACAGCTAAAGAA
AAAGGTATTCATATTCCAATGATTGATAAAGCAGGTGATAAATAA 
 

> hutI 
Function: protein coding sequence; imidazolonepropionase (core genome, variable) 
Best match: hutI_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2454643:2455881:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 2793 … 4032; Length: 1239 bp 
Sequence: 
ATGAATGATTTAATAATTAATCACATAGCAGAATTAATTTTACCGAAATCA ACAGATAAA
CCTTTGAAGGGTAAGGAATTAGATGAATTAAATGTTGTGAAAAATGGTACA GTTGTCATT
AAAGATGGCAAAATTGTATATGCTGGACAACATACAGATGACTATGATGCGACTGAGAC
GATAGATGCTAGTGGAAAAGTAGTTTCTCCGGCATTAGTAGATGCTCATACCCATTTAAC
ATTTGGTGGATCTCGAGAACATGAGATGTCATTAAAACGTCAAGGTAAGTCTTACCTTGA
AATATTAGAAATGGGTGGTGGCATATTATCTACCGTTAATGCTACTAGAGAAACATCCGA
AGATGACTTGTTTAAAAAAGCAGAGCATGATTTGCTTACTATGATTAAACA CGGCGTGCT
TGCAGTTGAAAGTAAGAGTGGTTATGGATTAGATAGAGAAAATGAACTGAA GCAATTGA
AAGTGTCTAATCGTTTAGCTGAGAAATATGATTTAGACATGAAACATACTT TCCTAGGGC
CTCATGCTGTACCTAAAGAGGCAAGTTCAAATGAGGCATTTTTAGAAGAAATGATTGCGT
TACTTCCGGAAGTAAAACAATATGCAGACTTTGCGGATATTTTCTGTGAAACAGGTGTAT
TTACAATAGAACAATCGCAACATTATATGCAAAAAGCCAAAGAAGCAGGTT TTAAAGTG
AAAATACATGCGGATGAAATTGATCCGTTAGGCGGACTGGAATTAGCAATTGATGAACA
AGCAATATCAGCAGACCACTTAGTAGCTTCTAGTGATAAAGGAAAAGAAAA GTTGCGAA
ATAGTGATACTGTAGCTGTCCTCTTACCTGCAACGACGTTCTATTTAGGTAAAGAAGATTA
TGCAGATGCGAGAGGTATGCTTGATAATAATGGTGCCATCGCGTTAGCTACTGATTATAA
TCCAGGCAGCAGTGTAACGAATAACTTGCAACTTGTTATGGCCATTGCAGCATTAAAATT
AAAGCTTTCGCCTAGTGAAGTGTGGAATGCTGTTACGGTCAACGCTGCTAAAGCAATAGA
TATTAACGCGGGTACAATTAACACAGGTGATAAGGCTAATTTAGTAATTTGGGATGCACC
AAATCATGAATATATTCCATATCATTTTGGTATCAATCACGCAGAAAAAGT TATTAAAGA
CGGTAAGGTCATCGTAGATAACACATTATCTTTTAAAGCATAA 
 



> sam-L4 
Function: noncoding RNA SAM riboswitch locus 4 (core genome, constant) 
Best match: sam-L4_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2393764:2393859:r] (completely 
identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 7529 … 7625; Length: 96 bp 
Sequence: 
CACTTATCTAGAGAGGTGGAGGGACTGGCCCTATGAAGCCTCGGCAACATCTCGAATGTG
CCAATTCCAGTAACCGTAATGGTTTGAAGATAAGCA 
 

> nhaC2 
Function: protein coding sequence; putative Na+/H+ antiporter 
Best match: nhaC2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2449660:2451039:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 7635 … 9015; Length: 1380 bp 
Sequence: 
ATGAAAACCTCTTTCTTCATCGTTTGTGAGAAAGAGGTATTTTTAATTGGAAAGCAGGTA
AAAAGGATGGAAGTACATAAAAAGAGCAATGCTTGGGCATTATTCCCCTTGTTATTATTT
GTGGCGTTGTTTTTAGGCGTAGGTATTATCACAGGTGATTTTACTTCAATGCCATTAAATG
TTGCAATTACGATAACGGTAATTGTGGCGTTATTAATGAATCGAAAAGAAT CATTTGCTA
AAAAAGTTGAGGTCTTCACGAAAGGTGCAGGCCATTCAAACATTATTTTAATGATGTTGA
TTTTTATTTTAGCAGGTGCATTTTCAAATACAGCTGAAAAAATGGGTGGCGTAAAGTCGA
CAGTTAATTTAGGACTATCATTAATCCCAGAAAATTTAATTATTGTAGGAT TGTTTGTGAT
TTGTATGTTTGTTTCTATATCTATGGGGACGTCTGTAGGAACTGTTGCTGCAATAGCACCT
GTTGGTTACGGATTTGCACAAGCGACAGATGTACCAACTGCGCTAGCAATGGCTACAGTT
GTTGGAGGTGCAATGTTCGGCGATAATCTATCAATGATTTCAGATACAACAATTGCTGCG
GTTAGAACACAACATACGAAAATGAAAGATAAATTCAGAGTAAACTTTAAA ATTGTATTG
CCAGGTGCTATTTTAACGATTATTATTCTGTATTTCTTAACGAATGGCATTTCTTTAAATCA
TGCTAAAAACTATGATTATAATCTAATTAAAGTTGTACCGTATATTTTAGT ATTGGTATTA
GCATTATTAGGTGTAAATGTCATTATCGTATTGATTGGCGGAACATTATTAGCTGGAATCA
TTGGTCTCATAGATGGTTCATTCGGTTGGATGGGACTACTAGATGCAGTGTCCAAAGGTA
TTATAAGCATGGAAGATATTGCTATGATTGCGTTGCTAATTGGTGGTTTAGTCGGTATTAT
TCAACACAATGGTGGTATTGAATGGTTGTTGCAATTTGTTCGCTCTAAAGTGAAATCAAA
GCGTGGCGCAGAATTAGGAATTGCGAGTTTGGTAAGTGTCGCAGATATTGCCACGGCAAA
CAACACCATCTCTATTATTATGTCAGGTCCTTTAGCTAAAAATATTGCAGATGAATATGAT
GTAGATTCAAGGAAATCAGCAAGTATTCTTGATATATTTGGAGGCTGCTTCCAAGGTTTA
TTACCATATAGCCCGCAAGTCATTTCAGCGGCTGGTGTAGCTGGTATTTCACCATTAATGT
TATTCCCATACAGCATTTATCCTATATTATTAGGTGTATGCGGACTTATTGCGATTTTATTT
AATTTTCCAAAGCTAAAAAAGAACACTAGTCAAGAAATGAAACATTAA 
 

> glvC 
Function: protein coding sequence; PTS system/arbutin-like IIBC component 
Best match: glvC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2446231:2447835:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 10839 … 12444; Length: 1605 bp 
Sequence: 
ATGAATGCGATAAAGCGTTTCGGTAGTGCAATGATTGTACCGGTATTAATGTTCGCTTTCT
TTGGGATAGTGCTTGGCTTTGCGACATTATTTAAAAATCCTACAATCATGGGGAGTTTAGC
AGATCAACATACGTTTTGGTTTAAATTTTGGTCAGTGATAGAATCTGGTGGCTGGGTTATT
TTTACGCATATGGAAGTTGTATTTGTTGTAGGTTTACCACTTTCTTTAGCTAAAAAAGCAC
CAGGTCATGCAGCGCTTGCAGCATTGATGGGTTACTTAATGTTTAATACATTTATAAATGC
CATTTTAACGCAATGGCCACATACATTTGGCGCTAATTTAGAAAAAGGCGTTGAAAATGT
ACCTGGTTTAAAATCAATTGCAGGTATTGCCACATTGGATACGAATATTCTAGGTGGTATT
ATTATTTCAGCTATTATTACGTGGATTCACAATAGATACTACAGTAAACGA TTACCAGAA
ATGGTTGGTGTATTCCAAGGTTTAACATTTGTGGTTACAATTTCATTTTTTGTGATGTTACC
ATTAGCAGCAATTACTTGTGTTATTTGGCCAACTGTTCAGCACGGTATTGGTTCAATGCAA
CACTTTATCATCGCTTCAGGCTATATCGGTGTTTGGCTGTACCACTTCTTAGAACGTGTAT
TAATACCAACAGGATTACATCACTTTATTTATGCACCAATTGAAGTTGGACCAGTAGTAG



TCAATCATGGCTTGAAAGCTGAATGGTTACAACATTTAAATGAGTTTGCTAAGAGTACTA
AGCCATTAAAAGAGCAATTCCCTTATGGCTTTATGCTTCAAGGAAATGGGAAAGTATTTG
GATGTTTAGGTATTGCTTTAGCAATGTATGCTACGACACCTAAAGAAAATCGTAAAAAAG
TAGCAGCATTACTTATTCCTGCAACATTAACAGCAGTCGTTGTAGGTATTACTGAGCCATT
AGAATTTACATTCTTATTCATCGCACCATACTTATTTGTTTTACACGCAGTTTTAGCAGCA
TCAATGGATACTTTAATGTACGCATTTGGTGTTGTAGGTAACATGGGTGGTGGCTTGTTAG
ACTTTATTTCAACAAACTGGTTGCCATTAGGTAAAGAACATTGGGGTACTTATGTTGCAC
AAGTTATTATCGGTCTGATATTTGTAGCGATTTACTTCTTCTTATTCAGATTCTTAATTTTG
AAATTTGATATTCCATTACCTGGACGTAAGAAAACAGAAGAGGAAGTTAAA TTATTTTCT
AAGCAAGATTACAAAAATAAAAAAGGTGATAGCGTAGATTCTAAACGTGCT TCAACAGG
TAATGAATACGAAGACAAAGCTGCGTATTACCTCGACGGTTTAGGCGGCAAAGAAAATA
TCAAAGATGTTACTAACTGTACAACAAGATTACGCTTAACTGTTTATGATGAAAGTAAAG
TTGCGGATACGGAATATTTCACGCATCAACAAATGGCACACGGATTAGTAAAGAGTGGTA
AGAGTATCCAAGTTGTAGTAGGTATGACAGTACCACAAGTTCGTGAAGCATTTGAACAAA
TGGTTGAGGATCAATCGTCCGAAGATAAATAA 
 

> proY 
Function: protein coding sequence; proline-specific permease (core genome, variable) 
Best match: proY_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2441245:2442624:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 16050 … 17430; Length: 1380 bp 
Sequence: 
ATGGAGAACAATGAACTACAAAGGGGATTGAGTGCCCGTCAAATTCAAATGATTGCACTT
GGTGGTACGATTGGCGTGGGGCTTTTCATGGGTGCCACAAGTACAATTAAATGGACAGGC
CCATCAGTTATCCTTGCATATTTAATTGCGGGTATCTTTTTATTTTTAATCATGAGAGCAAT
GGGGGAAATGATTTATTTAAACCCTACAACAGGATCATTTGCAACATTTGCAAGTGATTA
TATACATCCTGCAGCAGGTTATATGACAGCATGGAGTAATATATTCCAATGGATTGTAGT
TGGTATGAGTGAGGTCATCGCAGTAGGAGAATATATGAAGTTTTGGTTCCCGGAATTGCC
AACTTGGATTCCTGGTGTTATTGCTATTTTATTATTAATGGCAGCGAATTTATTCTCGGTA
AAAGCGTTTGGAGAATTTGAATTTTGGTTTGCTTTAATTAAAGTTGTAACAATTATTTTAA
TGATTATTGCTGGTTTTGGTCTTATTTTCTTTGGTTTTGGAAATGGTGGCCATGCGGTAGGT
ATTTCTAATCTATGGACAAATGGCGGATTTATGCCAAATGGTATTGTTGGTTTCTTCTTTG
CATTATCAATTGTAATTGGTTCATACCAAGGTGTGGAACTGATAGGTATTACGGCAGGTG
AAACTAAAGATCCTCAGAAAAATATCGTTAAAGCAGTGAATGGTGTTATCT GGAGAATTT
TAATTTTCTATTTAGGCGCTATTTTTGTTATTGTTTCAGTGTATCCTTGGAATCAATTAGGA
GACATTGGAAGTCCGTTTGTTGCAACATTTGCTAAAATCGGTATTACATTTGCAGCTGGAT
TAATTAACTTTGTTGTATTAACTGCAGCAATGTCAGGATGTAACTCAGGTATTTTCAGTGC
GAGTCGTATGATTTATACACTTGCTCATAAAGGTGAAATGCCAAAAATATT TACTAAAAT
CATGAGAAATGGTGTACCATTGTACACTGTTGTAGCAGTATCTCTTGGTATTTTAATTGGT
GCTTTATTAAACGTAATTTTACCTTTATATATCGATGGAGCGAAGAGTATTTTCGTATACG
TTTATAGTGCGTCTATTTTACCAGGTATGATTCCTTGGTTTATGATTTTATTCAGTCACTTA
CGTTTTAGAAAATTACATCCTGAAGAATTGGAAGGTCACCCATTCAAAATGCCTGGTGGC
GCAGTAACTAACTATTTAACAATCTTATTCTTAATATTAGTATTGGTTGGT ATGGTATTTA
ATGTTGAAACTAGAATATCAGTGCTAATTGGTGTCATCTTCTTAACGATTGTAACGATTTA
TTACTTTATTAGATATAATAAAAATAATGTAAAAGCAAAATAG 
 

> Q2FEH9 
Function: protein coding sequence; phosphosugar-binding transcript regulator (core genome, constant) 
Best match: Q2FEH9_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2439986:2440858]RC (completely 
identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 17816 … 18689; Length: 873 bp 
Sequence: 
TTAATGTTTAAAGTTAATATTTGATAAATGTTTACGATAGTTATCTAAAGC CATTTTAGAT
TGTGTTATGAAATCTAATGATGCGTGATAATTTAATGCAACATAACGATAA TATAAAATA
TCAATAGTGAACATTTGAGCAAATAATGAAGTTGTTGCTCCCATATGCATCTCATTTTCAT
CAGTTTTCCCATAAGTTAAAACAATATTTGATGCCTGTGCTACGGGATTATCCCTTGTACT



AGTAATTGTAATTATAGGTATATGGTAGTCATCAATAACTTTAACCATTGA TTGCATTTCA
CTTTGCGTACCATTGTTAGTAATAAGAATAACACTGTCGTTCGAATTGTGAGTTGCTAATA
ATGTAGCAAAAATATGTGTTTCTTGAACAAGTTGAATATTAAGACCTATTC TTGATAACTT
TTGGTATAAGTCGGTAGCAACTACAAAAGATGCGCCAAAACCATATATAAA AATCGTCTC
AGAACGTTTTAAACAATGACATATTTGATCAATAGTTTTATCATTTAATTC GTTATTTGCA
TGATTAAGTGCGCGTGTAGTACGTGTATGGAGTTTAGTTCTTAAAGATTCTGTGCTTTCGT
TATTCATTAATTCAACATTGTAAATTGATGATGCTTTAGGAACATATTTAG ATATATTTAT
TTTCAAGTCGTGAAAACCGCCATCAGTAATTTTCTTGCTGAATCGAATGACTGATGATGTA
CTAATATCTAATAAGCTTGCTAAGTCTTGAGACCTCATTTTAATCACCTTTTGAGGTGAAT
TTAGTATAAATTTAGCTATCTTTTTTTCATTTTTAGTCATATATGGATATT GACTATCTATT
TCTGTTAGTACGTTTGACAT 
 

> Q5HDP6 
Function: protein coding sequence; helix-turn-helix type 11 domain protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HDP6_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2437709:2438401]RC (completely 
identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 20273 … 20966; Length: 693 bp 
Sequence: 
TTAGGAATCGATGGGGTTTAAAAATTGATGATAGTTATCAATGGATATGTCTCTGGTTTG
AATCGTCTTACCGAATGAATACGAAATATCTATAATATTTTCAATTTCGAG TTCGGCAGTT
TTGTCTTGAGCAATGTCATAAATGACTGCATGCCAATGTCCATGTTTACACAAAAGGCCA
ATAAATATAACGTTTTCAGCTTTAATATTATCATCAACCCTATGATCTACT AACATCACAT
TTCGTTCTGTACAATAAATTAAAATGTCGGAAAACAGCATTGGGAGTGTCATATGTTGTG
TGTCATCAAATTTAATATAAAAGTCCATGCGTTTAAGCAATTTTCTTAAGC GTGTTTGTGG
AAGACTTAAACATTGTTTTATAATTGCGTTGATTTCGCTTTTATATGGTAATGTCGAGTAC
GACTGACTTTCATTAAGCACTAAAAATAAGGCCGATAATTGTGTTTCAGATAAGTTTAAT
GCAATTTTAGATTGTGCTTGTTGTATTTGGTAACCACCATTTTTCCCATAATGCGCATAAA
TTTTAACACCTTGATTTTCTAAATCATCAATATCTCTTAAAATTGTGCGTTTGGATACGTTG
CAATATTTAGCTAATTCTAAAGCGGTCATTTTTTTATTTTGTTGAATTGCAGTAATTATTAA
ATTTTGCCTTTCAGCTTTATTCAT 
 

> rsaI 
Function: noncoding RNA ncRNA of Staphylococcus aureus I (core genome, constant) 
Best match: rsaI_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2379510:2379653:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 21113 … 21257; Length: 144 bp 
Sequence: 
GTAACAGGGGGAGCGATTAAACAAAGGGGTAGAGCTATATAACAGATAGCTTTTAATCG
TTCAAGTTACATCACAACATCTTCAATATTTATTACTTACTTTCCTTTCTATTTGTCGGCTA
GCACGTGACTAGCCGATTTTTTT 
 

> suhB 
Function: protein coding sequence; inositol-phosphate phosphatase (core genome, constant) 
Best match: suhB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2436527:2437324:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 21350 … 22148; Length: 798 bp 
Sequence: 
ATGACAGATAAAACATTACAGCAAATAGATAAGTTAATATGTTCGTGGTTG AAACAAATA
GACAATGTTATTCCGCAATTAATTATGGAAATGACTACAGAAACTAAGCGT CATCGATTT
GATTTAGTTACAAATGTAGATAAACAGATTCAACAACAATTCCAACAATTT TTAGCAACA
CATTTTCCGGAACACCAACTATTAGCGGAAGAAAAAAGTAATGAAATGATT ACGAATGA
AATTAATCATTTATGGATTATGGATCCCATTGATGGAACTGCCAATTTAGTAAAACAGCA
AGAAGATTATTGTATTATATTGGCGTATTTTTATGAAGGTAAACCAATGTT ATCGTACGTA
TATGATTATCCGCATAAAAAGCTTTATAAAGCAATACGAGGAGAAGGTGCTTTTTGTAAT
GGAATTAAGATGGAAGAACCACCATCGTTAAAATTGGAAGACGCTATTATA TCGTTTAAT
GCACAAGTGATGAATCTAGATACGGTGCAAGATTTATTTGACGCCTCATTTAGTTATCGTT
TAGTTGGTGCTTGCGGATTAGATTCTATGCGAGTGGCAAAAGGTCAATTTGGGGCACATA



TTAATACAAATCCTAAACCTTGGGACATTGCTGCACAGTTTTTATTTGCAGAACTATTGAA
TCTAAAAATGACGACTTTAGATGGTAAGGCAATTGATCATTTAAAGGGTGCACCTTTTAT
TATAAGTAATAAAGCATGTCATGAAACGGTACTTAAAATTTTAAATGCAAA TGGTGGTTA
TCAAAAATACAGATAG 
 

> fdhL 
Function: protein coding sequence; formate dehydrogenase large subunit (core genome, variable) 
Best match: fdhL_CC005_N315_BA000018.3[2362390:2365344:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 23830 … 26785; Length: 2955 bp 
Sequence: 
ATGCAAGAACATTTGGTGGTTACACTTGATGGAAAAGATTATCTTGTAGAACCAGGTACG
AATTTACTTGAATTTATTAAATCACAAGATACTTTTGTACCTTCAATTTGT TATAACGAGT
CGATGGGACCAATTCAAACATGTGATACATGTACTGTTGAGATTGACGGTAAAATTGAAC
GTTCATGTAGTACGGTGATTGATCGTCCAATGACTGTAAATACTGTGAACAATGATGTGA
AAGATGCTCAAAAAGAAGCGCTTGATCGAATTTTAGAAAAGCATATGCTGTATTGTACAG
TATGTGATTATAATAATGGTGATTGTGAAATTCATAATACGATGGATGCAT GGGGGCTTC
AGCATCAAACGTATGAATATAAAGAGAAGCCATATGAAAAGGATTATGGCC CATTTTATC
GTTATGATCCAAATCAATGTATCTTATGTGGGCGTTGTGTAGAAGCATGTCAAGATATCG
AAGTGAATGAAACTATTAGAATTGATTGGGATCGTGAACATCCACGTGTTATTTGGGATA
ATGATGTACCAATTAATGAATCGTCATGTGTATCTTGTGGTCAATGCGCAACTGTATGTCC
ATGTAATGCCATGATGGAAGTGAATATGGAAGGTAATGCGGGTTATATGACTGATACGG
AACCTGGTTCATTAGCAGCAATGATTGATTTAACTAAAAAAGCAGAACCTGGTTATGGTC
CACTATTTGCAATCTCAGATTCAGAAGCAGAAATGCGTAAAGAGCGTATTAAGAAAACTA
AAACAGTGTGTACTTATTGTGGTGTGGGTTGTTCATTTGAAGTTTGGACTAAAGATAGAG
AAATTTTAAAAGTACAACCATCACATGATTCTCCAGCAAATAAAATTGCGA CTTGTGTTA
AAGGTAAGTTTTCATGGGGACATATTAATTCAGATCAACGCTTAACTAAACCACTAGTAA
GGAAAAATGGTGAGTTCCATGAAGTAGAATGGGATGAAGCTTTAAATGTCATTGCAGAT
AATTTTACATCTATTAAAGAAAAGTATGGCCCAGATGCACTATCATTCATT TCTTCTTCTA
AAGCGACGAATGAAGAATCGTATTTAATGCAAAAATTAGCAAGACAAGTTA TTGGCACA
AATAACGTTGATAACTGTTCAAGATATTGCCAAGCACCTGCAACAAAAGGCTTATTTAGA
ACGGTTGGACACGGCGGTGACTCAGGTAGTATTGAAGATTTAGAAAAAGCGGCAATGTC
TGTATTGATAGGTACCAATACAGCCGAAGCTCATCCAGTTATCGCATCACGCATGAAACG
TGCTCAAAAATTATTTGGACAAAAAATACATGTATTTGATATTAGAAAACA TGAAATGGC
AGAACGTGCGGATCGTTTTTATCAACCTAAACCAGGTACGGATTTAGCGTGGTTAAGTGC
AGTGACTAAGTATATTATTGATCATGATTTACACGATAAAGCATTTATTGA TGAGTGGGT
AGATGATTTTGATGAATATTACAAATCATTAGAAACATTTACAATGGCTTT TGCTGAAGA
AGCAACAGGTATTCCTGAATCAGAATTGATTAAATTTGCTGAAGAATGTGCTAAAGCTGA
ATCTGTTGTAATTTGTTGGGCAATGGGTATTACACAACAAGACATTGGTAGTGACTCAAG
TACAGCGATTTCAAACTTATTATTAGTAACAGGTAATTATCGTCGTCCTGGTACTGGTGCG
TATCCATTACGTGGACATAATAATGTTCAAGGATGTAGTGATATGGGAAGTATGCCTGAT
AAGATTACTGGTTATCAAAGTATTGAAGCGGATGATATTCGCGCTAAATTTGAAAAAGAA
TATGGCGTTAAATTGAATCCAAAAGCTGGTAAAGATAATCATGAAATGGTA GAAGGTAT
ACATGACGGAGAAGTACACTCATTGTACTTATATGGTGAAGATACGGGTATTGTGGATTC
AAATATTAATTTTGTACAAGCTGCGTTTGAAAAATTAGATTTCATGGTAGT CCAAGATGA
ATTTTTAACATTCACAGCAACATACGCAGATGTTGTATTGCCAGCAAGTCCTTCACTTGAA
AAAGACGGTACTTTTACAAATACCGAACGTCGTATTCAACGTTTATACCAAGCATTAGAA
CCTCTTGGTGATTCAAAACCTGACTGGAAAATTTTCCAAGCAATTGCTAATAGATTAGGA
TTTGATTGGAATTACAAGCATCCTAGTGAAATTATGGATGAAGTAGCACGCTTAACACCT
CTATATGCTGGGGTAAGTTATGATCGTTTAGAAGGATTCAATAGTTTACAATGGCCAGTA
CAACCTGATGGTACTGATGAGCCTATTCTATACTTAGAAGGATTCAATTTTGATAATGGTA
AAGCAAAATTATTCCCATTATCATTTGATAATTACTTTAAGCAAGATGAAA TTTATGATAT
TCATGTAAACAATGGTCGATTGTTAGAGCACTTCCATGAAGGTAATATGACTTATCAAAC
ACCAATGATTAAATACAAAGTGCCACGTGCATTTGTTGAAATTTCTCCAGAGCTTGCTGA
AGATAGAGGCATTCATGAAGGTGCAGAAGTTAAGCTGATTTCTGAAACAGGAGAAGCGG
TATTACAAGTTCACGTGACAGATCGTGTTAAAGGTAAAGAAATCTATATTC CATTAAATA
ATGATGCGATGGAAAATGGAGATCTAGGTGCAATTAACTTATTAACTAATA GTGATGTTG



ATCAATACACGGATACACCATCTTATAAACGTACTAGCTGTCGTTTGGAGGTAATTACGA
AACGTGGTAAGTCACCGTTGAACCCTAATAATTTCCGTGTCAATAAAAAACGTCATCCGC
AGTACAGTGTTCAAGTACAGAAAAAATGGGAACGTTCAGATTATGTTTTCCCGGGAAATC
AGGTGGATAAATAA 
 

> lytA 
Function: protein coding sequence; N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase (core genome, constant) 
Best match: lytA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2430158:2430934:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 27740 … 28517; Length: 777 bp 
Sequence: 
ATGAAGAAGAATTTCAAGTTACGCATTTCAACGCTACTATTGATAGTTATT TTAGTTGTTT
TTGCTGTATTACTCATCGTGAATGAAACTAAATTGTTTAAAAATGATGTGA ATTACTCTTT
TGATGAGGCTGTTTCAATGCAACAAGGGAAAGGTATTGTACAGACAAAAGAAGAGGATG
GTAAATTTGTTGAAGCAAATAATAATGAAATTGCTAAAGCAATGACTATTT CACATAAAG
ACAATGATATGAAGTATATGGATATCACAGAAAAAGTGCCAATGTCGGAAT CTGAAGTT
AACCAATTGCTAAAAGGTAAGGGGATTTTAGAAAATCGAGGGAAAGTTTTT CTAGAAGCT
CAAGAAAAATATGAGGTTAATGTCATTTATCTTGTTAGCCATGCATTAGTA GAAACAGGT
AACGGCAAATCAGAATTAGCAAAAGGCATTAAAGATGGGAAAAAACGCTAT TACAACTT
TTTTGGTATAGGAGCATTCGATAGTAGTGCTGTTCGTAGTGGGAAAAGTTATGCTGAAAA
GGAACAATGGACATCACCAGATAAGGCGATTATTGGTGGTGCAAAGTTCATTCGTAATGA
ATATTTTGAAAACAATCAACTGAATTTATATCAAATGCGATGGAATCCAGA AAATCCTGC
GCAACATCAATATGCGAGTGACATTCGATGGGCAGATAAAATTGCCAAATTAATGGATA
AATCCTATAAGCAGTTTGGTATAAAGAAAGATGATATTAGACAAACATATT ATAAATAA 
 

> Q8NV79 
Function: protein coding sequence; monooxygenase (core genome, variable) 
Best match: Q8NV79_CC001_MSSA476_BX571857.1[2349507:2350631:r] 
Position: 056-contig_190_RC: 28827 … 29952; Length: 1125 bp 
Sequence: 
ATGAAGATAGCAATTATAGGTGCAGGCATCGGTGGATTAACAGCTGCTGCATTATTACAA
GAACAAGGTCATACTATTAAAGTCTTTGAAAAAAATGAGTCAGTTAAAGAA ATTGGCGCT
GGGATTGGTATCGGAGATAATGTGCTTAAAAAACTAGGTAATCATGACTTAGCTAAAGGT
ATTAAAAATGCTGGGCAAATCTTATCTACAATGACAGTGTTAGATGACAAA GATCGCCTG
TTAACTACTGTTAAATTAAAAAGTAATACATTGAATGTGACGTTACCACGC CAAACATTA
ATTGACATTATTAAATCTTATGTAAAAGATGATGCAATATTTACAAATCAT GAAGTCACG
CATATAGATAATGAGACAGATAAAGTTACCATACATTTCGCGGAACAAGAG AGTGAAGC
ATTTGATTTATGTATTGGTGCTGATGGAATTCATTCTAAAGTGAGACAATCTGTAAATGCT
GACAGTAAAGTATTATATCAAGGGTATACATGCTTTAGAGGTTTAATTGAT GATATTGAT
TTAAAGCATCCGGATTGTGCAAAAGAATACTGGGGAAGAAAAGGAAGAGTAGGTATTGT
TCCGTTATTAAATAATCAAGCATATTGGTTCATTACAATTAACTCGAAGGA AAACAATCA
TAAATATAGTTCGTTTGGTAAACCTCATTTGCAAGCATACTTTAATCACTATCCAAATGAA
GTTAGAGAGATCTTAGACAAACAAAGTGAAACAGGTATCTTATTGCATAAT ATTTATGAT
TTGAAACCACTCAAATCTTTTGTTTATGGTCGTACTATTTTACTAGGAGATGCAGCACATG
CGACAACGCCTAATATGGGGCAAGGTGCTGGACAAGCAATGGAAGATGCTATCGTATTA
GTAAATTGTTTTAACACATACGACTTTGAAAAAGCATTACAGCGTTATGAT AAAATACGT
GTCAAACATACTGCAAAAGTAATTAAGCGTTCTAGAAAAATCGGTAAAATT GCCCAATAT
CGTAGTCGTTTAGTTGTTGCAGTTAGAAATCGTATTATGAAAATGATGCCAAATGCATTA
GCAGCTGGACAAACTAAATTCTTATATAAATCGAAAGAGAAATAA 
 

> ssaA3 
Function: protein coding sequence; staph secretory antigen A3 (core genome, variable) 
Best match: ssaA3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2368506:2369006]RC (completely 
identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 31347 … 31848; Length: 501 bp 
Sequence: 



TTAAATATGGATGTAGTTGTAGTTACCTGCTTCACTTGCAGAAATAGTTCTAGAACTTACT
GAGAAAGGTCCGCCACTATAATTCATTTCTGAAATTGTAACTGAACCATCACTGTTTACA
CTTTCTACATATGCAACGTGACCAAATGGTCCTTCAGAAGATTGTAGGATAGCGCCTTTA
GAAGGTGTATGATTTACTGTGAATCCAGCACCTTGTGCAGCAGCAGCCCAATTATTAGCA
TTTCCCCAAGTAGAACCGATTTCTCCGCCTACTTTATCATATACATACCAAGTACATTGTC
CTGCAGTGTATAAGTTACCAGAATGTGAAATTGATGATGTAGTTGTCGTAGTTGTTGTAGT
CGTTGTAGTTTGAGTCGTGTTGTAGTTATAGTTGTTGTAATTTGTATAATTTTCAGCAGCA
TCTGCATGATGTGCTTGACCTACTAATGCTGTGCCGATTCCTGCTGTTAACGTAGTTGCTG
TTACTAATTTTTTCAT 
 

> nhaC 
Function: protein coding sequence; Na+/H+ antiporter  
Best match: nhaC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2365022:2366422:r] 
Position: 056-contig_190_RC: 33931 … 35332; Length: 1401 bp 
Sequence: 
ATGATGACAAGAAAACCAACCTTTTTAGAATCAATTTCGACAATGATTGTA ATGGTTATT
GTTGTTGTAACAGGCTTTGTGTTTTTTGATATTCCAATTCAAGTATTATTAATTATTGCCTC
AGCATATGCCACATGGATTGCAAAACGTGTAGGCTTAACATGGCAAGATTTAGAAAAAG
GCATTGCAGAACGTTTAAATACTGCAATGCCTGCAATTTTAATTATACTAGCGGTAGGAA
TTATAGTAGGCAGTTGGATGTTTTCTGGCACAGTGCCAGCCTTGATTTATTATGGCTTAGA
TTTATTGAATCCAAGCTATTTTTTAATATCAGCCTTTTTTATAAGTGCTGTTACATCTGTAG
CAACTGGTACAGCATGGGGCTCTGCATCAACTGCAGGGATTGCACTTATTTCTATTGGTA
ATCAATTGGGGATTCCTCCAGGGATGGCAGCGGGTGCTATTATAGCAGGGGCTGTGTTTG
GCGATAAAATGTCACCATTATCAGATACAACTAATTTAGCGGCGCTTGTTACTAAAGTTA
ATATATTTAAACATATACATTCGATAATGTGGACGACGATACCTGCATCAA TCATAGGTT
TATTAGTATGGTTTATTGCTGGATTTCAATTTAAAGGGCATTCAAATGATAAACAGATTCA
AACTTTGTTATCAGAGCTTGCACAGATTTATCAAATTAACATATGGGTCTGGGTTCCCTTA
ATTGTGATCATTGTTTGTTTGCTATTTAAAATGGCTACAGTGCCAGCTATGCTAATATCAA
GCTTTTCTGCCATTATAGTGGGGACTTTTAATCATCATTTCAAAATGACAGATGGTTTCAA
AGCAACATTTAGTGGTTTTAACGACTCAATGATACATCAGTCTCATATTTCATCCAGTGTG
AAAAGCTTGTTAGAACAGGGTGGTATGATGAGTATGACCCAAATATTAGTAACGATATTT
TGCGGATATGCATTTGCAGGTATTGTAGAAAAAGCAGGATGTTTAGAAGTCTTATTAACT
ACTATTTCTAAAGGCATCCATTCTGTAGGAAGTTTAATATGTATTACTGTTATTTGTTGTA
TTGCGCTTGTATTCGCTGCAGGTGTTGCTTCGATTGTAATTATTATGGTCGGTGTGTTAAT
GAAAGATTTGTTCGAAAAATACCAAGTCTCTCGTTCCGTTTTATCAAGAACACTTGAAGA
CTCAAGTACGATGGTCTTACCTTTAATACCATGGGGAACATCAGGTATTTACTATACGAA
TCAACTTCATGTCTCTGTTGAAGAATTTTTCATATGGACAGTACCATGTTATTTATGCGCA
ATTATAGCAATTATCTATGGTTTTACAGGGATAGGTATTAAAAAGTCATCG AATTCACGTT
TAACTTAA 
 

> ssaA2 
Function: protein coding sequence; staph secretory antigen A2 (core genome, variable) 
Best match: ssaA2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2363780:2364589]RC (completely 
identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 35764 … 36574; Length: 810 bp 
Sequence: 
TTAGTGAATGAAGTTATAACCAGCAGCTTGGCTAGCTGAGATTGTACGTGAAGTTACAAC
ACCTGGGCCATAACCATAGTTCATTTCTGAAACTCTTACTGAACCATTGCTGTTAACACTT
TCAACGTATGCAACGTGACCGTATGCACCTTGAGTTGTTTGCATAATTGCACCAGCTTTTG
GTGTATTGTTCACTGTGTAACCAGCTCTTGCAGCTGCGTTAGCCCAGTTACTTGCATTGCC
CCAAGTTGAACCGATTTTACCACCTACACGATCAAATACGTAGTATGTACATTGACCAGA
AGTGTATAAGTTACGTCCTGAAGTATAACCACTTGAGATTGAACGGCCATTTGATGATGG
AGCCATAGTTGTAGTTACTTGAACATTGTTGCTTGAAGTGCTGTAGCTTGCACCTAAACCA
CCAGTACGGTAGCTGTTTGTGTTGTAACTATTATAGTTATTGTAGTTATATGATTGATTAT
TATTTGAGTAGTTGTTGTAACGGCTGTAATTATTGTAGCTATAACCATTGTTGTAATTGTT



GTAGTTATAGTTATTGTAGCCATTGTAGTAGTAATAGCTGTAGTAGCCATTATCTTGGTTT
AATTGACTTGGATGCCAGTTACCTTTCCATGTGTAATGGTAGTTACCTTGTGCATCAATAG
TGTAAGTATAGCTATATGATGTTGGGTCGTTTGGATTATAACCGTAGTTATCTTGCTCAGA
AGCATGAGCTTGATTTCCTGATGCAATTGCGATTGTAGCGAATCCTGCAGTTGCGATAGT
AGCTGTAGCGATTTTCTTCAT 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807]RC (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 35839 … 35848; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATAGTTCAT 
 

> iraC 
Function: protein coding sequence; putative transcript regulator 
Best match: iraC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2361215:2363170:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 37183 … 39139; Length: 1956 bp 
Sequence: 
ATGACAGATAATTATTCACTACATATTTATAAAAGTATGAAAATGAGTAGT GTGAAGGAA
GCGAACTTAAAAATTATATATTGGCTACAAGGTACAGGTGTAGTTTCAATCAATCTACAA
CAATATGATGTAAAAAGAAATGATGTCACCGTTATTATGTTGAATGATTTG TATCAAATT
GATGGTCATGATGATAGTGTATGTTGTGTTGTTGAAGTAAGTGCAAAGACATTTTTGAAG
TTTATGAATGCAAACTATATGATGCGTGGCAAGATATTAACAAATGAGGTT GCTAGCACT
TTTAGAATCTTGATTAAGTATTTAATCTACAGCAAAATTAAACAACAGTCT TATAATGCTA
ATGATAAGATTATTAATTACATGTGTGTTGAATTAATGTCATTAAATACAT ACGATGGTA
GTCGTCATTTAGTAGCCGAAGAAGTGCACGATTATTTAACAAACAACCACCATAAAAAGA
TAAATAGGAAAGATGTCATTAATCAAGTTAGTATTACAAACAAAGCTTTAA GTGACATGG
TTAAAGCGACACCTTATAGTAATTTTATTCAATATTTAAATCATATTAGAC TGGAGCATTG
CTTAATTGATATTTTAACTTCTAAGAAGCCTATTGAAGAAATCGCAAGTAG TCATGGTTTT
AATCATTATTCTCGTTTTATACACCTCTTTAAAGAAACGTATGGTAACACTCCTAAATTAA
TTAGAAAAAGATATAGTCCAACATCTCATTCAATTAACCATTCCCAATTAG TTGAAATTG
ATAAAAATATAATTGAATTATTTGATGATACTAATCAAAGTTCTTCAAGTA TGCGCGAGA
TTGATATACCTTTTGAGCCTACAAAAAGGAGTCAAATGTATCAACCTAAAA ACATTTATA
TTAAAGGAAGTAATTTTTATTGGATGGATTATTATACTATTAAACAAATCA TTCAAAGATT
AGGTGTTAATCCTGAAAACTTGCATATAATTGTTACAATCGACACAAGCAA TGAGCTATC
GATTGAACAAATCACTTTATTACTTCAAAAGATAGTGAATTACAATGTAAA TGTAGTATT
TCGTATTAAACATGAATATAAGGAATTGTTAACGAGTACTGAAAGAGGCAA GATAGAAA
AGCTAGTAGCTACAATTTTTAATATGACTTTTGAGAGTAATAGATGTAAGA TTGCATTTTT
AATTAACGACTTAAATACTACTGCAATTCAAAAACTGAAACGTTTAATAGA TAATTATAT
AGGAGTATTTGAATTAATATATCATCTGGAACCAAAAGAGTTGAATACGCG CTATGATAA
AGAAATTGATCATCTAATAGACTATTTTATCTTACCGCTAAGACAAATAGA ACAGGTGTC
TATTGCATGTTCTAAAATTATATGTGATGTAGATTTGATTAATGAGAATAA TGACTTAAAA
GAAAAAATCACAATGTCTGATTTTAATAAGGTTACTGAACTTTTGACAAAT TATACAAAA
TTTCGAGGACTTATTATGCACATGTCAATTATAAGTGAAGCGAGCAAAGAAATAAATTTA
ACTAGATTATCAATATTCATTTTTATCATAAATATACTTAATCAATTACGA GGGATTGTTA
TTTATCAAAATGACACGATGATTGTAACGAAGTTCAAACATGAAGTACAAT GTGTCATTT
GTTTGCCAGCCGCATTGTTAAATGAGAATTCAGACGCTATACGTTTATCGTGTAAGGGTCT
TCAACAATTTAGCCATGCTAAAACTAAACAAATTGTTTTAAGTATAGATAA AGATAATCA
TACTTCCGAAAATGGTGTACTTGTGAATGATATTATGCAACAACACAGTTATTGGAAAGC
TAATTTTATAGAAAGAAATATTTATGATCATTCATTAATGGTCTCAAGCAA TAGTATTGTT
CATTTGAAATATCATCTTGAGATATAG 
 

> iraD 
Function: protein coding sequence; putative transcript regulator 
Best match: iraD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2360445:2361188:r] (completely identical) 



Position: 056-contig_190_RC: 39165 … 39909; Length: 744 bp 
Sequence: 
ATGTCTAAATTTAAAGTTAAGCGTTTAACTGCACACATACTAATGTTGAAA GTCATTAAT
GATATGTTGAAATATTCATTTCATCTCACTTTGACTCAAGTGAAACTATTA AATCTATTAG
TTAAATATGATAATTCTGATTCCAATAGCGCTTCAATAGATAGTTTATTAA AAATGAAAG
AAATCCAATCTAAGATGGCCCTTCTTCAAATGTTAAGTTATTTAAACAATC ATCAATGGCT
ATTGAAAGGAAGAGATCAAAGGGATCAACGTAAATTGACTATTTCGATTAA TAAAATGC
ATATAGATAAAATAGAATATATGAATAATGAGCTTAGTGACTATATTGAAC GTTATTTTG
GTCAATATACATTTGATTTTAGTTGTGACTATGTATCGTATTTATTGTCGTCACAAGAATT
ATTTCGAAATCTAAAGTGTTATTTAAATATGTGTCAATTAACATTAGAAGA GTTATACGTT
TTAGGAATATTAAATCTGCATAAAGGTCAATTGACGGTTAAAGAATTACAG GGTGAATTC
CATCACCCGATATTTGCGGTTAGCCCGATTTTAAAGTGTTTAATTTTGAAGGGATTAGTTA
AAAAAGAGAGATGTGAATTAGATGAAAGGCGTGTTATTGTAACAATCAAGC GAGAAAAG
TTTTCTAAAGTCACTATGCTTATTCAAGCATGTTATAATTATCTTGAAAAG GGAATACAAG
TTAAGCTTAATAATAAATAG 
 

> rsr 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: rsr_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2360055:2360381:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 39972 … 40299; Length: 327 bp 
Sequence: 
ATGATTTTAGATAATGTGAATCCAAATGATTTATTTCCAACTGAAAAAAAG GGTCCGTCA
GTGCTAGGAATAATTGAGTATAAAGTTCAAGGTGAGAATGAATTTGAAGGGGCATTTATA
GCAACAAATGAAAGATTAATTATGAATGTAGATATGAATGGCCAATTTTAT TATAGAAGT
ATTAGTTATAATGAAATAGAGAAGATAGATTATGATGGTCAAACTATAATG TTCAAATTT
AATATTGGTAATGTCCCAATGCATGATATTAAAAGTGATAACGTTGAAATG TTTGTTGAA
TATGTAAAACAACATATGATAGTATAA 
 

> sarR 
Function: protein coding sequence; staph accessory regulator R (core genome, constant) 
Best match: sarR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2359280:2359627:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 40726 … 41074; Length: 348 bp 
Sequence: 
ATGAGTAAAATTAATGACATTAATGATTTAGTCAACGCAACATTTCAAGTT AAGAAGTTT
TTCAGAGATACAAAAAAGAAGTTCAATTTGAACTATGAAGAAATTTATATT TTAAATCAT
ATTTTAAGAAGTGAGTCTAACGAAATCTCATCTAAAGAGATTGCTAAGTGCTCAGAGTTC
AAACCTTACTATTTAACTAAAGCTTTACAAAAGCTAAAAGATTTAAAATTG TTATCAAAG
AAAAGAAGTTTACAAGACGAAAGAACAGTTATTGTTTATGTTACAGATACA CAAAAAGC
AAATATTCAAAAACTGATTTCAGAATTAGAAGAATACATTAAAAATTAA 
 

> ureD 
Function: protein coding sequence; urease accessory protein D (core genome, constant) 
Best match: ureD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2358255:2359091]RC (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 41262 … 42099; Length: 837 bp 
Sequence: 
TTAATATTTTCTTAGAAAATCAAGTTTACGATCATAAATATTTTCTGCGAT ATAGCTTTGG
ATGATTCCAAGTATTTTCTCTATAATTTGTGTGCGATAAGCAAAAATTCTA ACTGCAAAAC
CATGTGTAGGCAATTGAGAAATAGCAACACGACAATCGAATGTATTGCTATAAGAACTA
ATGGTTTCATAAACTGAATCGATTAGTTTTTGGTTAACATCTTCATGTATGAAGTAAGCAG
AGCCGTAATGAGAGTAATGTTCCATATAACCTATTTCATTGATCGATTGTTTATTAGGATT
CAATAATAAATTATCATATGTGACTAACTCATCTTCAATATAAATTTCATT TATTAAATGC
ATATATTGATACTTGAAGGCTTCGCCAGTTTTTGAATAACCAGGAGTTAAAATATCAGTA
TAAAATAATGAACTAGAATTATTGAGATTGAACGTATTGTGTTGATAAAAT TTAGCATTTT
CATATGCGATGATTGGATCAGCGACATATTCTAAATATGCGTTATCTTTCAAATTAAAAGT
TTGATACTGCTCAACATGATTGGAAGGTGTCTTGTATATTTTTGTTGCACCTTGAGATGTC



AATGTCACTTTAGCGTTATCTTCGACATTCACATTCATACGGTAACGATCTCCATCTAAAT
AACCACCACCTACATTTACTATATAAAATGTAGGAATGGTAGATTGATTTA GATAAACTG
GACGTATCACTTTAAGTGCTTTTTCAAAGAAAATATCTCTTGATACTGATCGGTTGCCATC
AAAAAACACTGTTAAATCAAGTTGCCCAGTCCATTGTTGTTCATCCAT 
 

> ureG 
Function: protein coding sequence; urease accessory protein G (core genome, constant) 
Best match: ureG_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2357641:2358255]RC 
Position: 056-contig_190_RC: 42098 … 42713; Length: 615 bp 
Sequence: 
TTATGATAATCCTTTGAGTAAAGTGTCGCGTTCAATCCAATCGATAACTTCATCCAAACCT
TCGTCAGTTTTTAAGTTAGTAAAAGTAAATGGACGTTTACCACGAAATACTTTAGTATCTT
CAGCCATTTGTTCTAATGATGCGCCTACATAGGGAGCTAAATCAGTTTTGTTAATTATAAA
GAAATCTGACTTAATCATACCTTGACCACCTTTACGTGGAATCTTTTCACCTTGAGCAACA
TCGATAATATATATTGAAAAGTCAACAAGTTCTGGGCTAAATGTTGCTGCTAAGTTATCG
CCACCAGATTCTATGAAAATTAGTTCTATATCGTCATGACGTTCTAATAATTCGTCTATTG
CTGCAAAGTTCATAGATGCATCTTCACGAATCGCAGTATGAGGACATCCACCAGTTTCAA
CACCAATGATACGACTTTCAGGTAGAACTCCTGAATTTACTAATATCTTTTCGTCTTCTTTT
GTATATATATCATTTGTAATAACGCCGATACTCATTTCTTTTGAAAGACGTTTTACAACTT
TTTCAATTAATTGTGTTTTACCTGCACCTACAGGACCACCAATACCAATTTTAATCGGATT
TGCCAC 
 

> ureF 
Function: protein coding sequence; urease accessory protein F (core genome, constant) 
Best match: ureF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2356939:2357628]RC (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 42725 … 43415; Length: 690 bp 
Sequence: 
CTATGATATGAAAATTCTAACATTGACGTTCTCATGCGCCATTTGATTTAGTTCTAAACCA
GGCGCTGTCATGCCAAAATCTGCTTCTTTTAATTCGAAAATCTGCTTTCTTGTTCCTTCTAT
ATAAGGAATCATGTGAGTAACTATCTTTTGACCAGCAGTTTGTCCAAGTGGAATAGCACG
AACAGCATTTTGAGTTAAACTTGAAACATTTTGATATAAATAGTAATCAAT AATCGTTTCA
ATATCTACACCTAAATGATGGCCTAGCATAGTAAAACAAATAGCTGGATTT AACTTTGCT
TTCTTATCTTGCATTTGTTGATGATACCAAGCAATCCATGGGCTATTATAAAGTTCTAAAG
CCAATTTAACCATGCGAGTCCCCATTTGTTTTGCACCAACACGTGTTTCTTTAGGTAAGTT
TTGAACAAACATCAGTTTATCTATGTGTAATACTTTTTGTGTATCATCATTTTCCAATGCAT
CATAAACTAAACGCATGGCTAAACCATCAGAATAGGTAAGTTGCTCTTGTAAAAACATTT
TTAACCAAGCAATAAAAGTATGATCGTCATGAATTATATTTCGTTGAATAT ATGTTTCAAG
ACCAAATGAATGACTGAAAGCACCTGTTGGAAACTGTGAATCACAGAACTGAAATAATC
TTAAGTGTGTATGATCAATCAT 
 

> ureE 
Function: protein coding sequence; urease accessory protein E (core genome, constant) 
Best match: ureE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2356494:2356946]RC (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 43407 … 43860; Length: 453 bp 
Sequence: 
TCAATCATGAGAATGCCCTATATGTCTGAAAGCCTTATTAACTTTACGGTCTTCTCGAACA
TATGGGATGCCTAAACTTTTTAATAAATCTTCAACTAAATAATCATATTGT ACTAGCATTT
CAGTCTCTGTAAATTGTGCTGGCAAATGACGATTTCCTAATTGATGGGCTATATCTCCCAT
TTCTTGCAATGTTCTTGGTTGAATCACTAAAAGATCTTCTGAATTAACATCCACAATAATC
ATATTATGGTCATCTGCGTATAAAATATCTCCATATTGTAAGTCAATAGGTTGTTTTAAAC
GAATGCCTATTTCAGTGCCATGGTCTGTAACGACTCTTTGAATACGTTTAACAAGATCTGA
ATTTTCAAGGTATACTTTTTCGACGTGCTTTTGTTTTTCTGAATTTGACAAATTGGCAATAT
TGCCTTGGATTTCTTCAACAATCAT 
 

> ureC 



Function: protein coding sequence; urease subunit alpha (core genome, constant) 
Best match: ureC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2354766:2356481]RC (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 43872 … 45588; Length: 1716 bp 
Sequence: 
CTAGAATAAGAAGTATCTTTGAGTTAATGGTAACTCAGTTGCTGCATTACTTGTAATTTTT
TCTCCATCTACATATACTTCATATGTTTGTGGATCAACGTCTAATTTAGGTGTTGCGCTGTT
ATTTTTCATATCTGCTTTAGATAATTGTCTAATATTTTTAACTGGACGCACCATGCGTTTTA
AATTTAATGCACGATTGATACCATTTTCATAAGCAGTTTTAGACACGAATGTCATTGACGT
ACTTGTAAGGTTTCCGCCGTATTGACCATACATTTTACGGTACTTCATCGGTTCAGATGTA
GGTATAGAACCATTTGCATCGCCATTTACGGCAGAGTTAATTAATCCGCCCTTTACAACTA
ATTCAGGTTTAACCCCAAAGAAAATTGGGTCCCATAAGACAATGTCAGCTAGTTTGCCCG
GCTCGATAGATCCTACATATTCAGAAATACCATGTGTAATTGCTGGGTTAATTGTATATTT
AGCGATATAACGTTTGATGCGATTATTATCATTATGTTCAAAATCACCATCTAAAGGACC
ACGTTGTTCTTTCATGCGATGTGCTACTTGCCATGTTCGTGTAATTACTTCACCTACACGG
CCCATTGCTTGTGAATCGGAACTAATCATACTGAATACACCCATATCTTGCAGAACATCTT
CTGCTGCAATCGTTTCTTTACGAATACGTGAATCTGCGAATGCGATATCTTCAGGAATAGC
CGCATTTAAATGGTGAGTAATCATTACCATATCTAAATGTTCATCTACAGTATTATGTGTA
TAAGGCAAAGTTGGATTTGTAGATGAAGGTAAAATATTTGAAAATGCAGCT GATTTAATT
AAATCAGGCGCATGACCGCCACCAGCACCTTCAGTATGGTACATATGAAGTACACGGTCT
TTAACAGCAGCCATTGTGTCTTCCATAAATCCTGCTTCATTTAAAGTATCTGCATGTAATG
CAATTTGAACATCAAATTCATCAGCAACATCTAATGCATGACTCAAAGCAG ATGGTGTTG
CACCCCAGTCTTCATGTACTTTTAATCCAATTGCTCCGGCATTGATTTGTTCAATGAGTGC
AGTTGGATTTGTTGCTTGTCCTTTACCTGTAAAACCGACATTAATCGGTAAACCTTCGGCA
GCTTCTAACATTCTATGAATATGCCATGGACCTGGAGTTACAGTTGTTGCTTTAGAACCTT
CTGAAGCACCAGTACCACCACCAATATGAGTCGTAATGCCACTTTCTAATGCGACCTCTG
CTTGTTCAGGATTAATAAAATGAACATGAGTATCAATACCACCAGCAGTGACGATTTTAC
CTTCAGCGGCAATGATATCTGTTGTTGAACCTATAATAATGTCGACATTATCCATTATATC
TGGGTTGCCGGCATTACCTATGGCGAAAATATAACCATTTTTAATGCCTATATCAGCTTTA
ACCACTTTATCGTAATCGATAATAACGGCATTAGAAATGACAAGGTCTGCAACGTTCACG
TCATCACGTGTTACACGAGGATTTTGCGCCATACCGTCTCTAATAGATTTACCACCACCAA
AAGTAGCTTCTTCACCATAAACCGCATAGTCTTTTTCTATTTGAGCAAATAGATTCGTATC
ACCTAAACGAATGGAATCTCCAACAGTTGGACCGTATAAGCTCGTATATTGATTTTGCGT
CATTTTAAAGCTCAT 
 

> ureB 
Function: protein coding sequence; urease subunit beta (core genome, constant) 
Best match: ureB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2354359:2354769]RC (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 45584 … 45995; Length: 411 bp 
Sequence: 
TCATGATCTTTTTCCTCCTTTTTTATTCACGTTTTCAGCACCGTTATCTCCGAATACACCTG
CATATTCATCATTTTCATCAGTTGGGCGATAGACACGTGACTCATCGATAGGACCATTGA
CCATACCACGAAAACCAAAAATTTTACGTTTGCCAGCATATTCAACTAATT GAACTTCTTT
TTTATCCCCAGGTTCAAATCGGACAGCTGCTCCAGCTGGGATATCTAAATGTTTTCCATAT
GCCATTTCACGTTCGAAATCTAATGCTGCATTTGCTTCATAAAAATGAAAATGTGAGCCC
ACTTGAATTGGTCGATCTCCTGTATTTTCAACTTCGATAACTGTTTCAGGATGATGGTTAT
TAATTTCAACCTCTGTACTTTTTGTAATAATTTCTCCAGGTATCAT 
 

> ureA 
Function: protein coding sequence; urease subunit gamma (core genome, constant) 
Best match: ureA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2354043:2354345]RC (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 46008 … 46311; Length: 303 bp 
Sequence: 
TTAAACAATAGGGTGATGTACTGTGATTAACTTAGTACCATCGGGGAACGTAGCCTCGAT
TTCGATATCTGTAATCATGTGTTCGACACCATCCATGACATCTTCTTTGTTTAGAATTTGTC
TACCATAACTCATTAACTCTGCAACGGTCTTACCATCGCGTGCACCTTCTAATAATTCATC



GCTGATTAAAGCTAATGCCTCAGGATGATTTAGTTTCAAACCACGTGCTTTACGACGACG
TGCAACTTCCGCCGCCACTACAATCATTAATTTGTCTTGCTCTCGTTGTGTAAAATGCAA 
 

> utp 
Function: protein coding sequence; urea transporter (core genome, variable) 
Best match: utp_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2351097:2352002:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 46570 … 47476; Length: 906 bp 
Sequence: 
TTGAAGATAATAGATGTGCTTTTGAAAAATATATCTCAGGTTGTGTTAATT AGTAATAAAT
GGACAGGATTATTTATCTTAATAGGATTATTTGTAGCCGATTGGACAATTGGATTAGCGG
CTATTGTAGGTAGCATCATCGCCTATACTTTTGCGCGTTTTATAAATTATAGTGAGGCAGA
GATTAATGATGGGTTAGCTGGATTTAATCCAGTGCTAACTGCCATTGCGTTAACAATCTTT
TTAGATAAGTCAGGATTAGATATTGTTATAACAATGATAGCAACTTTATTA ACGTTACCA
GTTGCTGCTGCAGTGAGAGAAGTTTTAAGACCATATAAAGTTCCGATGCTGACGATGCCT
TTTGTCATTGTGACTTGGTTTACAATTTTACTTTCAGGACAGGTTAAATTTGTAGATACAT
CGTTAAAGTTAATGCCTCAAAACATTGAAACGGTTAATTTTAGCAACAATG ATAGAATAC
ATTTCATTCAGTCATTATTTGAAGGATTCAGTCAAGTATTTATCGAAGCGAGTGTAATTGG
TGGCGTATGTATTTTAATCGGCATATTGATAGCATCAAGAAAAGCAACACTCTTAGCTGT
TATAGCTAGTTTGTTAAGCTTTATCATTGTAGCTCTATTAGGTGGTAATTATGATGATATT
AATCAGGGATTATTCGGTTATAACTTTGTATTAATGGCAATCGCACTAGGATATACATTTA
AAACAGCGATTAACCCTTATATTTCGACTTTTTTAGGTGTGTTATTAACAGTAGTGGTGCA
ACTAGGTACAACAACATTGCTTGAACCGTTTGGCTTACCTGCATTAACATTGCCATTTATT
ATCGTGACATGGATTTTATTATTTGCTGGTATTAAACATGACAAAGTAGATGCTTGA 
 

> caiA 
Function: protein coding sequence; acyl-CoA dehydrogenase/short-chain specific (core genome, 
variable) 
Best match: caiA_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[47629:48783] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 47692 … 48847; Length: 1155 bp 
Sequence: 
ATGAATGATATGGATAATTCCTTTTTAATAACAACGGAAATTCAAAGAAAA TGGATTGAA
AAATTCAAAGTAATTAGAGATACATTTAAGGCTAAAGCTGAATATAATGAT CAACATAGC
CAATTTCCATATAAAAATATTGAATGGTTAATTAAAGAAGGTTATGGAAAA TTAACGTTA
CCAAAAGCATATGGTGGTGAAGGTGCGACCATAGAAGACATGGTTATTTTGCAATCATTT
TTAGGCGAACTTGATGGTGTCACAGCATTATCTATTGGTTGGCATGTGAGTGTCGTAGGA
CAAATTTATGAACAGAAATTATGGTCTCAAGATATGTTGGAGCAATTTGCTGTTGAAATT
AATAATGGTGCATTAGTTAATAGAGCAGTTAGTGAAGCTGAAATGGGTAGTCCAACAAG
AGGGGGAAGACCAAGTACACATGCTGTTAAAGCTGATGATGGGTATATTTTAAATGGTGT
GAAGACATATACATCAATGAGTAAAGCACTAACACATATTATTGTTGCTGC TTATATAGA
AGAATTAGAAAGTGTTGGTTTTTTCTTAGTAGACAGGAATTTGCCTGGTGTTGAAATTGCC
GATAATTGGGACGTATTAGGTATGCGAGCGACAGAAAGTCATGATTTAATATTAAATGAT
GTAAAAGTACCATTAAAACATTTAGTGGAAACAGAGAAAAGTAAAGCGCCA AATGGTTG
GATATTGCATATACCAAGCTGTTATTTAGGTATAGCACAAGCTGCTAGAAATTATGCTGT
AGACTTTGCAATCCAACATAGCCCTAATAGTATTGAAGGAACGATTGCAACATTGCCAAC
TGTGCAACAAAATTTAGGGAAAATGGAAACGCTATTGTTATGTGCGAGACAATTTTTATG
GAGTACAGCAAAAGGGTATCAACAATATAAAGATGACAGTCAGATAAGAAA TCCAACAA
GTGCGAGTAAAGTGATGGTAATGAATCAAGGGCTTGAAGTGATTGATTTAGCGATGAGA
ATAGTTGGTGCTAAAAGCTTAGAAATGAATCGACCATTACAACGTTACTATCGTGACATG
CGTGCAGGATTACACAATCTACCTATGGAAGATGCAGCATATACAAATATTGCTAAGAGT
ATTACAGATACATTTTAA 
 

> fhuD2 
Function: protein coding sequence; iron compound-binding protein (core genome, constant) 
Best match: fhuD2_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[48997:49905] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 49060 … 49969; Length: 909 bp 



Sequence: 
ATGAAAAAACTATTATTACCATTAATAATTATGTTATTAGTGTTAGCTGCG TGTGGGAACC
AAGGTGAAAAAAATAACAATGCTGAAACTAAATCTTATAAAATGGACGATG GCAAAACG
GTAGATATTCCGAAAGACCCTAAACGCATTGCAGTAGTTGCGCCAACATATGCTGGTGGA
CTTAAAAAATTAGGTGCAAACATTGTAGCTGTAAATCAACAAGTCGATCAA AGCAAAGT
ATTAAAAGATAAATTTAAAGGTGTTACAAAAATTGGTGATGGCGATGTAGA AAAAGTTG
CTAAAGAAAAGCCAGATTTAATTATTGTATACTCTACTGACAAAGATATTA AAAAATATC
AAAAAGTAGCACCAACAGTAGTTGTTGACTATAATAAGCATAAATATTTAG AACAACAA
GAAATGTTAGGGAAAATTGTTGGTAAAGAAGATAAAGTAAAAGCTTGGAAG AAAGATTG
GGAAGAAACAACTGCTAAAGACGGTAAAGAAATTAAAAAAGCAATTGGACA AGATGCA
ACAGTGTCATTGTTTGATGAATTTGATAAAAAATTATACACTTACGGCGAT AACTGGGGT
CGTGGTGGAGAAGTATTATATCAAGCATTTGGTTTAAAAATGCAACCAGAACAACAAAA
GTTAACTGCAAAAGCAGGTTGGGCTGAAGTGAAACAAGAAGAAATTGAAAA ATATGCTG
GTGATTACATTGTGAGTACAAGTGAAGGTAAACCTACACCAGGATATGAATCAACAAAC
ATGTGGAAGAATTTGAAAGCTACTAAAGAAGGACATATTGTTAAAGTTGAT GCTGGTACA
TACTGGTACAACGATCCTTATACATTAGATTTCATGCGTAAAGATTTAAAA GAAAAATTA
ATTAAAGCTGCAAAATAA 
 

> bioY 
Function: protein coding sequence; substrate-specific component of biotin ECF transporter (core 
genome, constant) 
Best match: bioY_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[51366:51920] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 51429 … 51984; Length: 555 bp 
Sequence: 
ATGACAACAAAACAGTTAGTATATACAGCTTTAATGACAGCGATTATCGCT ATTTTAGGA
TTGGTACCGGTAATTCCACTACCATTTTCTTCAGTACCAATTGTACTTCAAAACATTGGTA
TTTTCTTAGCAGGTGTGATTTTAGGACGTAAATATGGCACATTAAGTGTTATCGTCTTTTT
ATTATTAGTAGTTGCTGGCTTGCCACTGTTATCAGGCGGTCGCGGTGGCATTGGTGTATTC
GCAGGTCCTTCAGCAGGGTTTTTACTATTATATCCAGTTGTAGCATTCATGATTGGTGCGA
TTCGTGATAGATTCATCAATGAAATTAATTTCCGGATTTTATTCGTTGGTATTTTAGTTTTT
GGTGTTATAGCATTAGATGTTATTGGTACATTGATTATGGGCATGATTATTAACATACCAT
TTACGAAAGCTATTTCAATTTCATTAGCTTATTTGCCTGGTGATATATTAAAAGCAATTGT
AGCAAGTTTGATTGGTACAGCTTTACTTAATCACTCGCAGTTTCGTCAAATTATGGGATTA
AAATAA 
 

> fdhD 
Function: protein coding sequence; putative formate dehydrogenase family accessory protein 
Best match: fdhD_CC001_MW2-USA400_BA000033.22346555:2347352RC 
Position: 056-contig_190_RC: 53002 … 53800; Length: 798 bp 
Sequence: 
TTATTGTTCAGAATCAATGATACGTTCTGAATGACTGTATATATTAAAGCCACCATTTCGA
ATAAATCCAACTGCCGTAATATTTAGGTCATTAGCTAAGGTTACAGCAAGCGTTGTCGGA
GCTGATTTAGATAAAATGACGCCAACACCAATTTTTGCGGCTTTAATTAAAATTTCTGATG
AAATACGTCCACTAAAAATTAATACTTTATCTCGGACAGTAATATGTCGCT GAATACAAA
ATCCATATAATTTATCTAGAGCGTTATGTCTACCAATGTCTTGTCGATGTACAAAAAATGT
CAAACCATCGCTTATAGCAGCATTATGTAAGCCACCTGTTTCTTGGTAAATATGACTTGCA
CTTTGTAATCGAGTCATCATGTTAATAATTTGCATTGGAGTTAAAGTGATTTTAGACATAG
ATGTTTTAGCGATAGCAGCATCATTTTGAAAATAAAACTCACGACTCTTTCCACAACAAG
ATGCAATCATTCGTTTTGTGGAATATTGAAAGCGATCGCCTAAATCTTTATTAAGTTCAAC
ATGGGCAAAACCTTTACTATCATCAATCAGCACAGATTTTAATTCATCTCGCTTTAAAATG
GCACCTTCCGAAGCCAGAAATCCAATGACTAACTCCTCAAGGTTTGTTGGACTGCATATA
ACAGTCGCAAATTCTTCACCATTCACCATAATTGTAAGTGGAAATTCTGTCACATATTGAT
CTGTTGTATTGAATAATTTTCCATCTTCATATCTAACAATTGGTTGACCTAAAGATACATC
TTTGTTCAT 
 



> modA 
Function: protein coding sequence; molybdenum ABC transporter, molybdenum-binding protein 
Best match: modA-COL_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2343695:2344477:r] 
Position: 056-contig_190_RC: 54716 … 54866; Length: 150 bp 
Sequence: 
GTAAAAGTAATTAAAGAAGTAGAACTTAAGAAGCCAATCACATACGAAGCT GGTGCTAC
ATCAGATAGTAAATTAGCAAAAGAGTGGATGGAATTCTTAAAATCAGATAA AGCTAAAG
AAATACTAAAAGAATACCACTTTGCAGCATAA 
 

> modB 
Function: protein coding sequence; molybdenum ABC transporter/permease 
Best match: modB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2403116:2403787:r] 
Position: 056-contig_190_RC: 54879 … 55551; Length: 672 bp 
Sequence: 
ATGCCTGACTTAACACCTTTTTGGATATCAATACGAGTTGCTGTAATCAGTACGATTATTG
TAACGGTTTTAGGTATTTTTATATCTAAATGGTTGTATCGTCGTAAGGGTTCGTGGGTTAA
AGTATTGGAAAGTTTATTGATATTACCTATTGTTTTGCCGCCAACGGTATTAGGTTTTATT
CTATTAATCATCTTCTCGCCAAGAGGACCAATCGGTCAATTCTTTGCGAATGTACTACATT
TACCTGTAGTGTTCACTTTGACAGGTGCTGTGATAGCATCTGTCATTGTTAGTTTTCCACT
AATGTATCAACATACTGTGCAAGGCTTCAGAGGTATAGACACGAAAATGATTAATACAGC
TAGAACAATGGGAGCAAGTGAAACGAAAATTTTCCTCAAATTAATTTTACC ATTAGCTAA
ACGCTCTATTTTAGCAGGTATAATGATGAGTTTTGCTCGTGCATTAGGTGAGTTTGGTGCT
ACATTAATGGTTGCAGGATATATTCCAAATAAAACGAATACACTACCTTTA GAAATATAC
TTCTTAGTGGAACAAGGTAGAGAAAATGAAGCGTGGTTATGGGTATTAGTGCTAGTCGCA
TTCTCTATTGTGGTTATATCTACAATTAATTTATTGAATAAAGATAAATAT AAGGAGGTCG
ACTAG 
 

> modC 
Function: protein coding sequence; molybdenum ABC transport/ATP-binding protein 
Best match: modC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2344192:2344797:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 55551 … 56157; Length: 606 bp 
Sequence: 
ATGCTTAAAATCAATGTGAAATATCAATTAAAGAACACTTTAATTCGCATC AATATAGAT
GATACTGAACCAAAAATTTATGCAGTTCGTGGTCCATCTGGCATTGGTAAAACTACTGTTT
TAAATATGATTGCCGGATTACGTAAAGCAGATGAAGCTATTATCGAAGTGAATGGGCAAT
TACTTACTGATACGGCAAAAAACGTGAATGTTAAAATTCAACAACGACGTA TTGGATATC
TGTTTCAAGACTACCAATTGTTTCCTAATATGACGGTCTATAAAAATATTA CTTTTATGGC
TGAACCATCTGAACACATCGATCAATTAATTCAAACTTTAAACATTGATCA TTTGATGAA
ACAATATCCTATGACATTGTCAGGTGGAGAGGCACAACGTGTAGCACTTGCACGTGCACT
TAGCACGAAACCAGATTTAATTTTATTAGATGAACCTTTTTCTAGTTTGGATGATACTACA
AAAGATGAGAGTATTACATTAGTTAAACGTATTTTCAACGAATGGCAAATA CCAATCATA
TTTGTGACACATTCAAACTATGAAGCAGAACAAATGGCTCATGAAATTATT ACAATTGGG
TAA 
 

> moeB 
Function: protein coding sequence; molybdopterin biosynthesis protein B 
Best match: moeB_CC001_MSSA476_BX571857.1[2322123:2323127:r] 
Position: 056-contig_190_RC: 56326 … 57331; Length: 1005 bp 
Sequence: 
GTGAGTCAAGAACGTTATTCAAGGCAAATTTTATTTAAACAAATAGGTGAA ATAGGTCAA
AGCAAAATAAGTCAAAAATGTGCGTTGATTATTGGTATGGGCGCATTAGGTACACATGTG
GCCGAAGGACTTGTTAGAGCAGGCATTGCTAAACTAATCATTGTTGATAGAGATTATATT
GAATTTAGTAATTTACAAAGACAAACATTGTTTACTGAAGAAGATGCTTTG AAAATGATG
CCTAAAGTGGTTGCAGCTAAAAAGCATTTGCTAGCGTTACGTAGTGATGTTGATATTGAT
GATTATATTGCCCATGTGGATTATTATTTTTTGGAAACACATGGACAGGACGTTGACGTTA



TTATTGATGCAACCGATAACTTTGAAACACGACAACTGATTAATGATTTTGCATATAAAC
ATCGTGTACCTTGGATTTATGGTGGTGTTGTACAGAGTACATATACAGAAGCTGCATTTAT
ACCTGGTAAAACACCTTGCTTTAACTGTTTGGTACCACAATTGCCAGCATTAAATTTAACA
TGCGATACAGTAGGGGTCATTCAACCTGCCGTGACGATGGCAACAAGTTTACAATTAAGA
GATGCGATGAAAGTATTAACGGAACAACCAATTGACACAAAAATAACTTAT GGTGATATT
TGGGAAGGTAGTCATTATTCATTTGGTTTCAGTAAAATGCAACGTTCAGACTGTACAACTT
GTGGAGATGTACCAAGTTATCCGTATTTAAACAAGAATGAACAACGTTATGCAACATTGT
GTGGTAGAGACACTGTACAGTATGAAAATGCATCAATTACACACGACATTCTTGTTCAAT
TTTTAAAACAACATCAACTAAATTATCGCAGTAATTCGTATATGGTTATGT TTGAATTTAA
AGGACACCGCATTGTTGCTTTTAAAGGTGGAAGGTTTTTAATACATGGCATGACACGCAC
ATCAGATGCCACACATCTAATGAATTTATTGTTTGGATAA 
 

> moaB 
Function: protein coding sequence; molybdenum cofactor biosynthesis protein B 
Best match: moaB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2342481:2342987:r] 
Position: 056-contig_190_RC: 57361 … 57868; Length: 507 bp 
Sequence: 
ATGGGCGAACATCAAAACGTTAAATTGAATCGTACAGTTAAAGCAGCCGTACTAACGGT
ATCAGATACTAGAGACTTTGATACAGATAAAGGTGGTCAATGCGTGCGCCAACTATTACA
AGCAGATGACGTTGAAGTGAGTGACGCACATTATACAATTGTGAAAGATGAAAAAGTAG
CCATCACGACGCAGGTGAAGAAGTGGTTAGAAGAAGATATTGATGTCATCATTACGACTG
GTGGAACAGGTATTGCACAACGTGATGTGACGATTGAAGCAGTAAAACCACTTTTAACTA
AAGAGATAGAAGGCTTTGGGGAATTGTTTAGATATTTGAGTTATGTTGAAGATGTTGGCA
CGCGTGCATTATTGTCTCGCGCTGTAGCAGGTACAGTTAATAATAAATTGATATTTTCGAT
TCCAGGATCAACAGGCGCAGTTAAATTAGCATTAGAAAAGCTCATTAAACCAGAATTAA
ATCATCTGATTCATGAGCTTACAAAATAA 
 

> moaC 
Function: protein coding sequence; molybdenum cofactor biosynthesis protein C 
Best match: moaC_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2340197:2340691]RC 
Position: 056-contig_190_RC: 57869 … 58364; Length: 495 bp 
Sequence: 
TTATTGATTTGATTGGCGTTGAAAATCTCCAGATTTACCGCCAGACTTGCTTTCAAGGTAG
GTTTCGCCAATAATCATACCTTTATCAACTGCTTTCGTCATGTCGTAAATGGTTAAAGCCG
TTGCTGATGCAGCGGTTAAAGCTTCCATTTCAACACCGGTTTTGCCAGTTGTAGAGACAGT
TGTTTGAATGTTTAAAGTATAAAGGGGTGCATTTGTTTCATCCCAGCTGAAGTGAACATCT
ATGCCAGTCAATGGTAATGGATGGCACATCGGAATAATTGTTGATGTATTTTTGGCAGCC
ATAATACCAGCGATTTGAGCAGTGTTCAATACATTGCCTTTGGTATTGGTGTTATTAGAAA
TCTGCTTAAAAATAGTTTCATTTACAGTAATGCTTGAATGAGCGACAGCAGTTCTTTTTGT
AATTTGTTTGTCTGATACATCGACCATTTTGGCGTGGCCTTGTTGATTAATATGAGTAAAC
TCAGTCAT 
 

> moeA 
Function: protein coding sequence; molybdopterin biosynthesis protein A 
Best match: moeA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2340663:2341922:r] 
Position: 056-contig_190_RC: 58426 … 59686; Length: 1260 bp 
Sequence: 
ATGGTAGTAGAAAAAAGAAACCCAATCCCAGTTAAAGAAGCAATTCAACGT ATCGTTAA
TCAGCAGAGTTCAATGCCGGCAATTACGGTAGCACTTGAAAAAAGTCTAAATCATATCTT
AGCAGAAGATATTGTAGCTACTTATGATATACCAAGGTTTGATAAATCACCTTATGATGG
TTTTGCAATTCGCAGTGTTGATTCACAAGGGGCAAGTGGTCAGAATCGCATTGAGTTTAA
AGTGATTGATCATATTGGTGCAGGTTCAGTTTCTGATAAATTAGTTGGGGATCACGAAGC
GGTGCGTATTATGACTGGAGCACAAATACCTAATGGCGCAGATGCTGTTGTTATGTTTGA
ACAAACGATTGAACTAGAAGATACATTTACAATTCGTAAACCATTTTCAAA AAATGAAAA
TATATCTTTAAAAGGTGAAGAAACAACGACAGGCGATGTTGTTCTAAAAAA AGGACAAG



TAATTAATCCAGGGGCTATAGCGGTCCTTGCAACATATGGCTATGCAGAGGTTAAAGTTA
TTAAGCAACCGAGTGTCGCTGTTATTGCAACAGGAAGCGAATTATTAGATGTTAATGATG
TATTAGAAGATGGAAAAATTCGTAACTCTAATGGCCCAATGATTCGTGCCTTAGCAGAAA
AATTAGGTCTTGAAGTTGGTATTTACAAAACACAACAAGATGATTTAGATA GTGGCATAC
AAGTCGTTAAAGAAGCTATGGAAAAACATGATATCGTTATTACAACGGGAG GAGTTTCTG
TTGGAGATTTTGACTATTTACCTGAGATTTATAAGGCTGTAAAGGCGGAAGTGTTATTTAA
TAAAGTAGCAATGCGTCCTGGTAGCGTAACAACGGTTGCATTTGCAGATGGAAAGTATTT
GTTTGGATTATCTGGAAATCCATCAGCTTGTTTTACAGGATTTGAACTATTTGTGAAACCA
GCTGTTAAACATATGTGTGGCGCACTAGAAGTCTTCCCGCAAATAATTAAAGCAACATTA
ATGGAAGATTTTACCAAGGCAAACCCATTCACACGATTTATACGTGCTAAAGCAACGTTA
ACAAGTGCTGGAGCTACTGTAGTACCTTCAGGATTCAATAAATCAGGTGCGGTTGTAGCG
ATTGCACATGCTAACTGTATGGTCATGTTACCAGGAGGGTCACGTGGTTTTAAAGCGGGG
CATACAGTAGATATTATATTGACTGAATCTGACGCTGCTGAAGAGGAACTTCTTTTATGA 
 

> mobB 
Function: protein coding sequence; molybdopterin-guanine dinucleotide biosynthesis protein B 
Best match: mobB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2340181:2340666:r] 
Position: 056-contig_190_RC: 59682 … 60168; Length: 486 bp 
Sequence: 
ATGATTTTACAAATTGTAGGTTACAAAAAGTCTGGTAAGACAACATTGATG AGGCATATT
GTCTCTTTCTTAAAGTCACATGGTTATACAGTTGCTACTATTAAACATCATGGGCATGGTA
AGGAAGATATTCAATTACAGGATTCAGACGTCGATCACATGAAGCATTTTGAAGCGGGG
GCAGATCAAAGTATTGTACAAGGTTTTCAATATCAGCAAACTGTAACACGTGTAGATAAT
CAAAATCTTACTCAAATTATTGAAAAATCTGTTACAATTGACACCAATATC GTATTAGTTG
AAGGCTTTAAAAATGCTGATTTTGAAAAAGTCGTAGTCTATCGAAATGAAG AAGAGTTGC
AAGTATTACAACAATTGTCGAATGTTTGTTATAGCATTAATGTAAAGGAGC ATGAAGATT
TTACAGCATTTGAGCAATGGTTATTAAATAAAATTAAAAATGATTGTGATA CACAATTAA
CATAG 
 

> moaE 
Function: protein coding sequence; molybdopterin-converting factor subunit 2 
Best match: moaE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2339721:2340167:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 60181 … 60628; Length: 447 bp 
Sequence: 
ATGAAACAATTTGAAATCGTGACAGAACCGATACAAACAGAACAATATCGT GAATTCAC
TATAAATGAATATCAAGGTGCAGTAGTTGTTTTTACCGGTCATGTTCGCGAATGGACTAA
AGGCGTCAAAACGGAATATTTAGAATATGAAGCGTATATTCCAATGGCTGAAAAGAAAT
TGGCACAAATTGGAGATGAAATAAATGAAAAATGGCCTGGAACGATAACGA GTATTGTT
CATAGAATAGGGCCATTACAAATTTCAGATATCGCTGTATTAATTGCGGTTTCTTCACCGC
ATCGTAAAGATGCCTATCGAGCAAATGAATATGCAATTGAGCGTATAAAAG AAATTGTTC
CGATTTGGAAAAAAGAAATTTGGGAAGATGGTTCAAAATGGCAAGGGCATCAAAAAGGG
AATTATGAAGAAGCGAAGAGGGAGGAATAA 
 

> moaD 
Function: protein coding sequence; molybdopterin converting factor/subunit 1 
Best match: moaD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2339482:2339715:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 60633 … 60867; Length: 234 bp 
Sequence: 
ATGAAGGTACTTTACTTCGCAGAAATTAAAGATATATTACAAAAAGCACAG GAAGATATT
GTGCTTGAACAAGCATTGACTGTACAACAATTTGAAGATTTATTGTTTGAACGTTATCCGC
AAATCAATAATAAAAAGTTTCAAGTTGCTGTAAATGAGGAATTTGTACAAA AATCGGATT
TCATTCAACCTAATGATACTGTTGCATTAATTCCACCGGTTAGTGGAGGTTAA 
 

> mobA 
Function: protein coding sequence; molybdopterin-guanine dinucleotide biosynthesis protein A 



Best match: mobA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2338876:2339475:r] 
Position: 056-contig_190_RC: 60873 … 61473; Length: 600 bp 
Sequence: 
ATGAAAGCAATAATTCTTGCAGGTGGTCATTCAGTGCGATTTGGTAAGCCCAAAGCTTTT
GCGGAAGTGAACGGTGAGACCTTTTATAGTAGAGTAATTAAGACATTAGAATCAACAAA
TATGTTCAATGAAATTATTATTAGTACAAATGCGCAATTGGCAACGCAATT TAAATATCC
AAATGTTGTTATAGATGATGAGAATCATAATGATAAAGGTCCATTAGCAGG AATTTATAC
AATCATGAAGCAACATCCTGAAGAAGAATTGTTTTTTGTCGTTTCTGTTGATACACCAATG
ATTACTGGTAAAGCTGTAAGCAAGTTGTATCAGTTTTTAGTTTCTCATCTTATTGAAAATC
ATTTAGATGTCGCAGCTTTTAAAGAAGATGGACGTTTTATTCCAACAATTGCATTTTATAG
TCCGAATGCATTAGGCGCTATAACTAAAGCACTACATTCTGATAATTACAGTTTTAAAAA
TGTATATCATGAATTATCAACGGATTATTTGGATGTCAGGGATGTAGATGCGCCCTCATAT
TGGTACAAAAATATAAATTATCAGCATGATTTGGACGCTTTAATTCAAAAA TTGTAA 
 

> moaA 
Function: protein coding sequence; molybdenum cofactor biosynthesis protein A 
Best match: moaA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2396152:2397174:r] 
Position: 056-contig_190_RC: 61492 … 62515; Length: 1023 bp 
Sequence: 
ATGGTAGAACAAATAAAAGATAAACTAGGACGTCCCATCCGTGACTTACGGTTATCTGTG
ACAGATCGGTGTAACTTTAGGTGTGATTATTGCATGCCTAAAGAGGTATTTGGAGATGAT
TTCGTATTTTTACCTAAAAATGAACTGTTAACGTTTGATGAAATGGCTAGAATCGCTAAG
GTATATGCAGAATTAGGTGTAAAAAAAATACGCATTACAGGTGGAGAACCA TTGATGCG
ACGGGATTTAGATGTACTTATAGCTAAATTAAATCAAATCGATGGTATTGA AGATATTGG
TTTGACTACAAATGGTTTGTTATTAAAAAAGCATGGACAAAAGTTATATGA TGCTGGGCT
ACGCAGAATTAATGTCAGTTTGGATGCTATTGATGATACGCTATTTCAATCAATCAATAAT
CGTAATATTAAAGCGACTACGATTTTAGAACAAATTGATTACGCGACGTCTATTGGTTTG
AATGTAAAAGTAAATGTTGTTATACAAAAAGGTATTAACGATGATCAAATC ATACCAATG
CTTGAATATTTTAAAGATAAACATATAGAGATTCGATTTATAGAATTTATG GATGTTGGTA
ATGATAATGGATGGGATTTCAGTAAAGTTGTAACTAAAGATGAAATGCTTA CAATGATAG
AGCAGCACTTTGAAATCGATCCTGTAGAACCAAAATATTTTGGGGAAGTAGCAAAATATT
ATCGCCATAAGGATAATGGTGTTCAATTTGGTTTGATTACAAGTGTTTCACAATCATTTTG
TTCTACATGTACACGCGCAAGGCTGTCATCAGATGGGAAGTTTTACGGATGTTTATTTGCA
ACTGTCGATGGATTTAACGTTAAAGCGTTTATTCGTTCTGGCGTGACCGACGAAGAATTA
AAAGAACAATTTAAAGCTTTATGGCAAATAAGAGATGATCGATATTCAGAT GAGAGAAC
TGCTCAAACAGTTGCCAATCGTCAACGTAAAAAGATAAACATGAATTATAT TGGTGGTTA
A 
 

> repeat_nySAgamma 
Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC001_MSSA476_BX571857.1[2756252:2756375]RC 
Position: 056-contig_190_RC: 62703 … 62733; Length: 30 bp 
Sequence: 
ACAATAATGTGCAAGTTGGCGGGGCCCCAA 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC001_MSSA476_BX571857.1[1167133:1167311] 
Position: 056-contig_190_RC: 62712 … 62742; Length: 30 bp 
Sequence: 
TGCAAGTTGGCGGGGCCCCAACATAGAGAA 
 

> sarV 
Function: protein coding sequence; HTH-type transcript regulator (core genome, constant) 
Best match: sarV_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2395225:2395575:r] (completely identical) 



Position: 056-contig_190_RC: 63204 … 63555; Length: 351 bp 
Sequence: 
ATGAGTAATAAAGTTCAACGTTTTATAGAAGCAGAAAGGGAGTTAAGTCAG TTAAAGCA
CTGGTTAAAAACAACACATAAGATTTCAATTGAAGAATTTGTAGTACTTTT TAAAGTGTA
TGAAGCTGAAAAGATTAGCGGTAAAGAATTGAGGGATACATTACATTTTGA AATGCTATG
GGATACAAGTAAAATCGATGTGATTATCCGTAAAATCTATAAAAAAGAGCT TATTTCTAA
ATTGCGTTCTGAAACGGATGAAAGACAAGTATTCTATTTCTATAGTACTTCTCAAAAGAA
ATTGTTAGATAAAATTACTAAAGAAATAGAAGTGTTAAGCGTTACAAACTA A 
 

> fmhB 
Function: protein coding sequence; aminoacyltransferase (core genome, variable) 
Best match: fmhB_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[66795:68060] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 66858 … 68124; Length: 1266 bp 
Sequence: 
ATGGAAAAGATGCATATCACTAATCAGGAACATGACGCATTTGTTAAATCT CACCCAAAT
GGAGATTTATTACAATTAACGAAATGGGCAGAAACAAAGAAATTAACTGGA TGGTACGC
GCGAAGAATCGCTGTAGGTCGTGACGGTGAAGTTCAGGGTGTTGCGCAATTACTTTTTAA
AAAAGTACCTAAATTACCGTATACGCTATGTTATATTTCACGTGGTTTTGTTGTTGATTAT
AGTAATAAAGAAGCGTTAAATGCATTGTTAGACAGTGCAAAAGAAATTGCT AAAGCTGA
GAAAGCGTATGCAATTAAAATCGATCCTGATGTTGAAGTTGATAAAGGTACAGATGCTTT
GCAAAATTTGAAAGCGCTTGGTTTTAAACATAAAGGATTTAAAGAAGGTTT ATCAAAAGA
CTACATCCAACCACGTATGACTATGATTACACCAATTGATAAAAATGATGA TGAGTTATT
AAATAGTTTTGAACGCCGAAATCGTTCAAAAGTGCGCTTGGCTTTAAAGCGAGGTACGAC
AGTGGAACGATCTGATAGAGAAGGTTTAAAAACATTTGCTGAATTAATGAA AATCACTGG
GGAACGCGATGGCTTCTTAACGCGTGATATTAGTTACTTTGAAAATATTTATGATGCGTTG
CATGAAGATGGAGATGCTGAACTATTTTTAGTAAAGTTGGATCCAAAAGAA AATATAGCG
AAAGTAAATCAAGAATTGAATGAACTTCATGCCGAAATTACTAAATGGCAG CAGAAGAT
GGAAACATCTGAAAAGCAAGCTAAAAAAGCGCAAAATATGATTAATGATGC GCAAAATA
AAATTGCTAAAAATGAAGATTTAAAACGAGACCTAGAAGCTTTAGAAAAGG AACATCCT
GAAGGTATTTATCTTTCTGGTGCACTATTAATGTTTGCTGGCTCAAAATCATATTACTTAT
ATGGTGCGTCTTCTAATGAATTTAGAGATTTTTTACCAAATCATCATATGCAGTATACGAT
GATGAAGTATGCACGTGAACATGGTGCAACAACTTACGATTTCGGTGGTACAGATAATGA
TCCAGATAAAGACTCAGAACATTATGGCTTATGGGCATTTAAAAAAGTGTGGGGAACATA
CTTAAGTGAAAAGATTGGTGAATTTGATTATGTATTGAATCAGCCATTGTACCAATTAATT
GAGCAAGTTAAACCGCGTTTAACAAAAGCTAAAATTAAAATATCTCGTAAA TTAAAACG
AAAATAG 
 

> Q2YYN6 
Function: protein coding sequence; acriflavin resistance transport protein (core genome, constant) 
Best match: Q2YYN6_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[68177:71344] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 68240 … 71408; Length: 3168 bp 
Sequence: 
GTGATAAAAAAACTATTACAATTTTCTTTGGGGAATAAGTTTGCTATCTTT TTAATGGTTG
TTTTAGTTGTCTTGGGCGGTGTATACGCGAGTGCTAAATTGAAATTAGAATTACTACCAA
ATGTACAAAATCCAGTTATTTCAGTTACAACAACAATGCCGGGTGCAACGCCACAAAGTA
CCCAAGATGAAATAAGTAGTAAAATTGACAATCAAGTAAGATCGTTGGCAT ATGTGAAA
AATGTTAAAACGCAATCCATACAAAATGCTTCAATTGTAACAGTTGAATAT GAAAATAAT
ACAGATATGGATAAAGCAGAAGAACAGCTTAAAAAAGAAATCGATAAAATT AAATTTAA
AGATGAAGTTGGTCAACCAGAATTAAGACGTAATTCGATGGATGCTTTTCCGGTTTTAGC
ATATTCATTTTCAAATAAAGAGAATGACTTGAAAAAAGTAACGAAAGTACT GAATGAAC
AATTAATACCAAAATTACAAACGGTAGATGGTGTGCAAAATGCGCAATTAA ATGGGCAG
ACGAACCGTGAAATCACCCTTAAATTTAAGCAAAATGAACTTGAAAAATAT GGATTGACT
GCTGATGATGTAGAAAACTATCTAAAAACGGCAACAAGAACAACACCACTT GGATTGTTC
CAATTTGGTGATAAAGATAAATCAATTGTTGTTGATGGTCAATATCAATCT GTTGATGCTT
TTAAAAACATAAATATTCCATTAACGTTGGCAGGAGGACAAGGGCAATCTCAATCCCAAA



GTGACAATAAACAAAATTCAGCCATGTCAGATGTTAATCAGGCATCACCGCAGCAAAATT
CAAAAGCGTCAGCATCAAATAATATAAGTGGTATGCCGACAGCGAAACTAGGAGATTTA
GCTGATATTACAGTTGGTGATGTGCGTACTTCTATTTCTAAAACGAATGGCAAGGATGCG
GTTAATTTACAAATAACTAAAGCTCAAGATGCCAATACAGTTCAAGTAGCC AAAGATGTA
CAACGTAAAATTGATACATTCGTTGATGAAAATAAAGATTTTAATGTCACA AAAACAATG
GATACTGCAAAGCCTGTTGAGAAATCACTTTATACGATGGTTGAAAAAGCATCATTAGGT
ACAATCGTGGCAATTATAGTTATTTTGCTGTTTTTAAGAAACATTCGTACGACGGCAATTT
CTATTATATCGATTCCGTTATCACTTCTTATGGCGCTTATTGCTCTGAAATTGAGTGATGTT
TCATTGAATATACTAACGTTAGGTGCATTAACAGTAGCGATTGGACGTGTGATAGACGAT
TCGATTGTAGTTGTTGAAAATATTTATCGACGCTTAACAGATTCAGAAGAACAACTAAAA
GGTGAAAATTTAATTATCAGTGCGACAACTGAAGTATTTAAACCAATAATG TCATCGACA
CTAGTTACTATTATCGTCTTCTTACCACTTGTGTTTGTATCAGGTTCAGTAGGCGAAATGT
TTAGACCTTTTGCATTGGCTATTGCATTTAGTTTATTAGCATCGTTATTAGTGTCAATTACA
CTCGTTCCAGCGTTGGCAGCTACACTATTTAAAAAAGGCGTTAAACGTCGTAATAAACAA
CATCAAGAAGGATTAGGTGTTGTTAGTACAACTTATAAAAAAGTATTACAT TGGTCATTA
AATCATAAGTGGATTGTAATTATATTAAGTACATTAATTTTGGTTGCAACT ATTGTATTTG
GAGGACCGAGACTAGGCACTAGCTTTATTTCAGCAGGTGACGATAAATTTTTAGCTATTA
CTTATACACCGAAGCCTGGTGAAACGGAGCAAGCAGTGTTGAATCATGCGAAAGATGTT
GAAAAATATTTAAAACAGAAAAAGCATGTAAAAACAATTCAATACTCAGTT GGCGGTAG
TAGTCCAGTAGATCCAACGGGTAGTACAAATAGTATGGCAATCATGGTTGAATATGATAA
TGACACGCCTAATTTTGATGTAGAAGCGGATAAGGTTATTAAACATGCAGATGGCTTTAA
ACATCCTGGAGAGTGGAAAAATCAAGATTTAGGAACAGGTGCAGGTAATAAATCTGTAG
AGGTTACTGTAAAAGGTCCATCAATGGATGCCATAAAATCAACTGTAAAAG ATATTGAAC
AGAAAATGAAACAGGTTAAAGGACTAGCCAATGTCAAATCTGATTTATCGC AAACATAT
GATCAGTATGAAATTAAAGTCGATCAAAATAAAGCGGCAGAAAATGGTATT TCTGCAAG
TCAACTTGCAATGCACTTGAATGAAAACTTACCAGAAAAAACAGTTACGAC TGTTAAAGA
AAATGGTAAAACTGTTGATGTTAAAGTCAAACAAAATAAGCAAACAGACTG GTCAGAAG
ATAAGTTGAATAATATAACTTTGAAAAAGCCGACTGGTGGTACGATTAAAT TGGGAGATA
TCGCTACGTTAGTTAAAACAACGACACCAAGTAAATTGACGCAAGAACAAGGAGATTAT
GCAACGACGGTATCTGCTAAAGTAACAAATAAAGATGTGGGTGGCACAACACGACAAGT
GATGTCTAAAATAAATAATTTGGACAAACCGAATAATGTAAAGGTTAATAT CGGTGGTGC
ATCAGATGATATTAACAATGCAATGACACAATTAGCCTTTGCAATGTTAGCTGCAATCAT
TATCGTATATTTAATCCTAGTTATTACATTTAAAGGTGGCCTAGCACCATTTACAATTTTA
TTCTCTTTACCATTTACAGTTATCGGTGTAATTATTGCACTATTAATCACAGGAGAAACAA
TATCAGTACCAAGTTTAATTGGTATGCTAATGTTAATTGGAATCGTAGTAACAAATGCCA
TTGTGTTAATAGACCGTGTTATTAATAATGAGCAACAGGGCATGGAGATGAAAGAAGCAT
TAATCGAAGCAGGCGGTACTAGAATTAGACCGATATTAATGACGGCGATTGCAACAATTG
GTGCATTAGTTCCTTTGTTATTTGGTCAAGATAGCTCGATTCTTATTTCGAAAGGATTAGC
TGCTACAGTTATTGGTGGTTTAATTTCATCAACTTTATTAACACTTGTAGTTGTACCAGTA
ATATATGAAATTCTCTTTACTTTAAAAAAACGATTCACTAAACGATAG 
 

> Q1Y7Y7 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: Q1Y7Y7_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2385421:2386329:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 72453 … 73362; Length: 909 bp 
Sequence: 
GTGACAGAACAATTTACTATGATTATTTTATTAATTGCGCTTGGTTACTTTTTGAAGCGCA
TTAATTTTATAAAGGCAACAGATAGTCAAGTCATTGCTACATTAGTTCTTA ATGTCACACT
CCCATCTTTAGTTATTGTGAATTTAAACAGTGCAGAATTAAAATTGTCATT CTCCATTTTA
CCAATTTTAATGATTATATATGGTATTGTGGCGAAAATGATTGCTGTCTGGTTTTTTAGAA
AATATGATAATCACATGCGTGGATCAGTAGGTATGATGACTGGTGCTATGAATATTGGAT
TGTTTGCATATCCACTAATTGAAGTGATATGGCCTAAAACGGGGCTTATTTATTTTGGTAT
GGCTGATATAGGTGGTGCCTTTGTGATGTTTGGAATTACTTACTTTGTAGGTAGCTACTTT
AGTGAAGGTAGTGATCAATTCGATTTTAAATATTTAGGTAAGAAATTATTA CAGTCAGTG
CCACTCGTTACATACATTGTAATGTTTATATTGAATATAAATCACATCCAT TTACCACATG
TGGCAATCGATTTCTTTAGCATACTTTCCCATGCAAATATGCCGTTATCAATGATTTTGCT



AGGTGTTATGTTGAATTTTACTCTGGAAAGAAAGTATATACCTGCTACTATTAAATATTTA
TGTTTGCATTATGGATTAGCATTAGTTGCGGGATTGTTAGTACATGTGTTGTTACCGGTAT
CAGATGATATGATTAAGACGACATTGTTGGTCACTTGGATGTTCCCGGTTGGTGTCGCAA
TTATTTCTTATGGTATTCAGTTTAAATATCGAACACTGCCATTTATAGGTATGACGACCAA
TTTGACAATCATTATTAGTATCATTATTTTGTACGTGTATCAGGCAGTGTTTGTCTAG 
 

> tx_universal2 
Function:  rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1067981:1068021:r] (completely 
identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 73539 … 73580; Length: 41 bp 
Sequence: 
CTGAACGAAAATGCGCTTGTAACAAGCTTTTTTCAATTCTA 
 

> STAR 
Function:  Staphylococcus aureus repeat element 
Best match: STAR_CC005_CF-Marseille_CABA01000081.1[16587:16794]RC 
Position: 056-contig_190_RC: 73658 … 73688; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAATTGGATTCCCAATTTCTACAGACAATG 
 

> glcU 
Function: protein coding sequence; putative glucose uptake protein (core genome, constant) 
Best match: glcU_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2383903:2384766]RC (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 74015 … 74879; Length: 864 bp 
Sequence: 
CTATTTCAAATTACCTAGAATTATAGCAGCTATCACGATAATAATAATACC TGCCCAAAT
ACCCGTCATCTGACGACGATCTTTTCTTTCTCCTAAAATGAAAATACCACCTAATGTTGAA
ACGATAACAAGTAACTGTGATAATGAGAAACTTGTAGCTACACCAACTTTT GGTTGAGAA
TAGAACATGAACAAGTTACCAATTCCCCAAATCACACCTGGCAATAGATTAAGTGCTGTT
GATTTAAGTGATGTTTTATGATTCATGGATAGGATAAAGCCACCAATTGCCATACCGACA
GATTGGAAGAACAATGCATCAGTTCCACCAACACCAAAGATGTCACCAAGTACAACGAA
ACCTACATATCCAACTGTAGATACAATTAAAATACCCATTGCTTTTTTAAA TTCAGGATTA
TCTGATTGACGTTCATTTTTGGCTTTAAGTGAAGTAAGTGCTACACCAGTAACTAATAATA
TCATGGCGATTAAACCAAAGATAATTTGAGTCATTGAAGACCATTCACCTAAAAAGATAA
CGCTGAATAATGTTGTACCAACTAATTGCATACCTGTAGAAACTGGCATAGTATTTGATA
CACCGATTAAACTAATAGATTTAAGCTGATTCGCTTGTCCAAACGCCCATAATGCACCAG
AAATAAGACCGACAATAATTACAGTAGGATTATTGAATTTTGCGAAACCAG TAATAAGTA
AACCTAATCCAACAATGAGTGCGCCTAGCGTCGTACCACGAATTTGGTTGTAAGGTCCAC
CGCCGACGAACACATTAATAAGAACGACACTTCCCCAGAATAAAGCAGGTAAAAGTGCG
ATTAAGAAATCAAGAAATTGCAA 
 

> topB 
Function: protein coding sequence; DNA topoisomerase 3 (core genome, constant) 
Best match: topB_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[76059:78194] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 76121 … 78257; Length: 2136 bp 
Sequence: 
ATGAAATCTTTAATATTAGCTGAAAAACCATCAGTTGCAAGAGATATTGCT GATGCTTTA
CAAATAAATCAGAAGCGTAATGGTTACTTTGAAAATAACCAATATATTGTC ACGTGGGCG
TTAGGTCATCTAGTGACAAATGCGACACCTGAACAATACGATAAAAATTTA AAGGAATG
GCGATTAGAAGACCTTCCAATTATACCTAAATATATGAAAACTGTTGTTAT TGGTAAAAC
AAGCAAACAATTTAAAACAGTAAAAGCGTTAATTTTAGATAATAAAGTGAA AGATATTAT
TATTGCAACAGATGCTGGACGAGAAGGTGAACTAGTTGCAAGATTGATTTTGGATAAAGT
TGGTAACAAAAAGCCAATCCGTCGATTATGGATTAGCTCAGTTACTAAAAAAGCTATTCA
ACAAGGTTTTAAAAATTTAAAAGACGGTCGTCAATATAACGATTTGTATTA TGCAGCGTT



AGCGAGAAGCGAGGCAGATTGGATTGTTGGGATTAATGCAACGCGTGCACTAACAACAA
AGTATGATGCACAGCTATCCCTGGGACGTGTTCAGACACCAACGATTCAATTAGTAAATA
CACGACAACAAGAGATTAATCAGTTCAAACCACAACAATACTTTACATTAT CATTAACGG
TAAAAGGGTTTGATTTTCAGCTAGAATCAAATCAGCGATATACCAATAAAG AAACTTTAG
AACAGATGGTTAATAATTTGAAAAATGTCGATGGTAAGATTAAATCTGTTG CTACTAAAC
ATAAGAAGTCGTATCCGCAATCACTGTACAATTTAACAGATTTACAACAAG ATATGTATA
GACGTTATAAAATTGGACCTAAAGAAACATTGAATACACTTCAAAGCTTAT ATGAGAGAC
ATAAAGTCGTAACCTATCCAAGAACAGATTCAAACTATTTAACAACTGATA TGGTAGATA
CTATGAAAGAACGTATTCAGGCGACGATGGCAACAACATATAAAGACCAAGCACGCCCA
TTAATGTCTAAAACATTTTCATCAAAAATGTCGATATTTAATAATCAAAAA GTATCTGATC
ACCATGCAATTATTCCTACAGAAGTGAGACCTGTCATGTCAGACTTAAGTAATAGAGAAT
TAAAGTTATACGATATGATTGTCGAGCGTTTTTTAGAAGCTTTAATGCCTCCGCACGAGTA
TGACGCGATAACTGTAACTTTAGAGGTTGCAGGGCACACATTTGTTTTGAAAGAGAATGT
AACAACTGTTTTAGGTTTTAAATCTATTAGACAAGGTGAATCTATTACAGA GATGCAACA
GCCTTTTTCAGAAGGCGATGAAGTGAAGATTTCAAAAACAAACATTAGAGA ACATGAAA
CAACACCTCCAGAATATTTTAATGAAGGTTCGTTATTAAAAGCGATGGAGAACCCTCAGA
ACTTTATTCAATTGAAGGATAAAAAATATGCGCAAACTTTAAAACAAACAG GTGGTATCG
GCACAGTTGCAACAAGGGCCGACATTATCGATAAATTATTTAATATGAATGCCATTGAAT
CAAGAGACGGTAAAATTAAAGTAACGTCAAAAGGTAAACAAATATTAGAAT TAGCACCA
GAAGAATTAACGTCGCCACTTTTAACTGCACAATGGGAAGAAAAATTACTTTTAATTGAA
CGTGATAAATATCAGGCGAAAACATTCATTAATGAAATGAAAGATTTTACG AAAGATGTT
GTAAATGGGATTAAAAATAGTGATCGTAAATATAAACACGATAATTTAACA ACCACAGA
ATGCCCAACGTGTGGTAAATTCATGATTAAAGTTAAAACTAAAAATGGTCA GATGCTTGT
GTGCCAAGATCCATCTTGTAAGACGAAAAAGAATGTACAGCGCAAAACAAA TGCAAGAT
GTCCAAACTGTAAAAAGAAATTAACGTTGTTTGGTAAAGGGAAAGAAGCGGTATATCGTT
GTGTTTGTGGACATTCTGAAACGCAAGCACATATGGATCAGCGTATGAAGTCTAAATCCT
CTGGTAAAGTATCTCGTAAAGAAATGAAAAAGTATATGAATAAAAATGAAG GTTTAGAC
AATAATCCGTTTAAAGATGCATTAAAGAACTTGAATTTATAG 
 

> rpsJ 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S10 (core genome, constant) 
Best match: rpsJ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2319738:2320046:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 80640 … 80949; Length: 309 bp 
Sequence: 
ATGGCAAAACAAAAAATCAGAATCAGATTAAAAGCTTATGATCACCGCGTG ATTGATCA
ATCAGCAGAGAAGATTGTAGAAACAGCGAAACGTTCTGGTGCAGATGTTTCTGGACCAAT
TCCGTTACCAACTGAGAAATCAGTTTACACAATCATCCGTGCCGTGCATAAGTATAAAGA
TTCACGTGAACAATTCGAACAACGTACACACAAACGTTTAATCGATATTGTAAACCCAAC
ACCAAAAACAGTTGACGCTTTAATGGGCTTAAACTTACCATCTGGTGTAGACATCGAAAT
CAAATTATAA 
 

> rplC 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L3 (core genome, constant) 
Best match: rplC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2319048:2319710:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 80976 … 81639; Length: 663 bp 
Sequence: 
ATGACCAAAGGAATCTTAGGAAGAAAAATTGGGATGACACAAGTATTCGGA GAAAACGG
TGAATTAATCCCTGTAACAGTAGTAGAAGCTAAAGAAAATGTTGTATTACA AAAGAAAA
CTGTAGAAGTTGATGGATACAACGCAATCCAAGTTGGATTTGAAGACAAAAAAGCATAC
AAAAAAGATGCAAAATCTAATAAATATGCTAATAAACCAGCTGAAGGTCAC GCTAAAAA
AGCTGACGCAGCACCTAAGCGCTTCATTCGTGAATTCCGCAATGTAGACGTGGATGCTTA
CGAAGTAGGTCAAGAAGTCTCAGTAGATACTTTTGTAGCTGGCGACGTTATTGACGTAAC
AGGCGTATCAAAAGGTAAAGGTTTCCAAGGTGCAATTAAACGCCACGGACAATCTCGTG
GACCTATGTCACACGGTTCTCATTTCCACAGAGCACCAGGTTCTGTAGGTATGGCTTCAG
ATGCTTCTAGAGTATTTAAAGGCCAAAAAATGCCAGGACGTATGGGTGGAAACACTGTA



ACTGTTCAAAACTTAGAAGTAGTTCAAGTTGACACAGAAAACAAAGTTATC TTAGTAAAA
GGTAACGTACCTGGACCTAAAAAAGGTTTAGTAGAAATCAGAACTTCAATTAAAAAAGG
TAATAAATAA 
 

> rplD 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L4 (core genome, constant) 
Best match: rplD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2318398:2319021:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 81665 … 82289; Length: 624 bp 
Sequence: 
ATGGCTAATTATGATGTTTTAAAATTAGACGGAACTAAATCAGGTTCAATC GAATTAAGC
GATGCAGTATTCGGTATTGAGCCAAATAATAGCGTTTTATTCGAAGCTATTAATTTACAAC
GTGCTTCATTACGTCAAGGTACGCATGCTGTTAAGAATCGTTCAGCAGTAAGCGGTGGCG
GACGTAAACCATGGAAGCAAAAAGGAACAGGTCGTGCTCGTCAAGGTACAATCCGTGCT
CCACAATGGCGTGGCGGTGGTATCGTATTCGGACCAACTCCAAGAAGTTATGCATACAAA
ATGCCTAAGAAAATGCGTCGTTTAGCTTTACGCTCAGCATTATCTTTCAAAGCTCAAGAG
AATGGCTTAACTGTAGTTGACGCATTCAACTTCGAAGCTCCAAAAACTAAAGAATTCAAA
AATGTATTATCTACATTAGAACAACCTAAAAAAGTATTAGTAGTTACTGAA AACGAAGAT
GTAAATGTTGAATTATCAGCACGCAACATCCCTGGCGTTCAAGTGACAACTGCTCAAGGT
TTAAATGTTTTAGATATCACTAATGCTGACAGCTTAGTAATTACTGAAGCTGCTGCTAAAA
AAGTTGAGGAGGTGCTCGGATAA 
 

> rplW 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L23 (core genome, constant) 
Best match: rplW_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2376218:2376493:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 82288 … 82564; Length: 276 bp 
Sequence: 
ATGGAAGCAAGAGATATTCTTAAGCGCCCCGTAATCACTGAGAAATCTTCTGAAGCAATG
GCTGAAGACAAATACACTTTCGACGTTGATACTCGTGTTAACAAAACACAAGTAAAAATG
GCAGTTGAAGAAATCTTCAACGTAAAAGTTGCAAGTGTTAATATCATGAAT TACAAACCT
AAGAAAAAACGTATGGGCCGTTACCAAGGCTATACAAACAAAAGAAGAAAA GCGATTGT
AACTCTTAAAGAAGGATCAATCGACTTATTTAACTAA 
 

> rplB 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L2 (core genome, constant) 
Best match: rplB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2375352:2376185:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 82596 … 83430; Length: 834 bp 
Sequence: 
ATGGCTATTAAAAAGTATAAGCCAATAACAAATGGTCGTCGTAATATGACT TCGTTAGAT
TTCGCAGAAATCACGAAAACTACACCTGAAAAGTCATTATTAAAACCGCTA CCGAAAAA
AGCGGGACGTAACAACCAAGGTAAATTGACTGTAAGACACCATGGTGGTGGACACAAAC
GTCAATACCGTGTTATCGATTTTAAACGTAACAAAGATGGTATCAATGCAAAAGTTGATT
CTATTCAATATGATCCAAACCGCTCAGCAAACATCGCTTTAGTTGTATATGCAGACGGTG
AAAAACGATATATCATTGCTCCTAAAGGATTAGAAGTAGGTCAAATCGTTG AAAGTGGTG
CTGAAGCTGACATCAAAGTTGGTAACGCATTACCATTACAAAACATTCCAGTTGGTACAG
TAGTACACAACATCGAGCTTAAACCTGGTAAAGGTGGACAAATCGCTCGTTCAGCTGGTG
CAAGTGCTCAAGTACTTGGTAAAGAAGGTAAATACGTATTAATCAGATTAA GATCTGGTG
AAGTTCGTATGATCTTATCTACTTGCCGTGCTACAATCGGTCAAGTTGGTAACCTACAACA
CGAATTAGTTAACGTTGGTAAAGCCGGACGTTCAAGATGGAAAGGTATCCGTCCAACAGT
TCGTGGTTCTGTAATGAACCCTAACGATCACCCACACGGTGGTGGTGAAGGTCGTGCTCC
TATCGGTAGACCATCTCCAATGTCACCATGGGGTAAACCTACGCTTGGTAAGAAAACTCG
TCGTGGTAAAAAATCATCAGACAAACTTATCGTTCGTGGACGTAAGAAAAA ATAA 
 

> rpsS 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S19 (core genome, constant) 
Best match: rpsS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2316912:2317190:r] (completely identical) 



Position: 056-contig_190_RC: 83496 … 83775; Length: 279 bp 
Sequence: 
ATGGCTCGTAGTATTAAAAAAGGACCTTTCGTCGATGAGCATTTAATGAAAAAAGTTGAA
GCTCAAGAAGGAAGCGAAAAGAAACAAGTAATCAAAACATGGTCACGTCGTTCTACAAT
TTTCCCTAATTTCATCGGACATACTTTTGCAGTATACGACGGACGTAAACACGTACCTGTA
TATGTAACTGAAGATATGGTAGGTCATAAATTAGGTGAGTTTGCTCCTACTCGTACATTCA
AAGGACACGTTGCAGACGACAAGAAAACAAGAAGATAA 
 

> rpsC 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S3 (core genome, constant) 
Best match: rpsC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2315853:2316506:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 84180 … 84834; Length: 654 bp 
Sequence: 
GTGGGTCAAAAAATTAATCCAATCGGACTTCGTGTTGGTATTATCCGTGATTGGGAAGCT
AAATGGTATGCTGAAAAAGACTTCGCTTCACTTTTACACGAAGATTTAAAA ATCCGTAAA
TTTATTGATAATGAATTAAAAGAAGCATCAGTTTCTCACGTAGAGATTGAA CGTGCTGCA
AACCGTATCAACATTGCAATTCATACTGGTAAACCTGGTATGGTAATTGGTAAAGGCGGT
TCAGAAATCGAAAAATTACGCAACAAATTAAATGCGTTAACTGATAAAAAA GTACACAT
CAACGTAATTGAAATCAAAAAAGTTGATCTTGACGCTCGTTTAGTAGCTGAAAACATCGC
ACGTCAATTAGAAAACCGTGCTTCATTCCGTCGTGTACAAAAACAAGCAATCACTAGAGC
TATGAAACTTGGTGCTAAAGGTATCAAAACTCAAGTATCTGGTCGTTTAGGCGGAGCTGA
CATCGCTCGTGCTGAACAATATTCAGAAGGAACTGTTCCACTTCATACGTTACGTGCTGA
CATCGATTATGCACACGCTGAAGCTGACACTACTTACGGTAAATTAGGCGTTAAAGTATG
GATCTATCGTGGAGAAGTTCTTCCTACTAAGAACACTAGTGGAGGAGGAAAATAA 
 

> rplP 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L16 (core genome, constant) 
Best match: rplP_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2315416:2315850:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 84836 … 85271; Length: 435 bp 
Sequence: 
ATGTTACTACCAAAACGTGTAAAATATCGTCGTCAACATCGTCCTAAAACAACTGGTCGT
TCTAAAGGCGGTAACTACGTAACATTTGGTGAGTTTGGTTTACAAGCTACAACAACGTCT
TGGATCACATCTCGTCAAATCGAATCTGCTCGTATAGCAATGACACGTTACATGAAACGT
GGCGGGAAAGTTTGGATTAAAATCTTCCCACATACACCATATACTAAAAAA CCTTTAGAA
GTACGTATGGGTGCTGGTAAAGGTGCGGTTGAAGGCTGGATCGCAGTTGTTAAACCAGGT
AGAATTTTATTCGAAGTTGCTGGCGTTTCTGAAGAAGTTGCGCGTGAAGCACTACGTTTA
GCAAGTCACAAACTTCCAGTAAAAACTAAGTTTGTAAAACGTGAGGAATTG GGTGGTGA
AACAAATGAAAGCTAA 
 

> rpmC 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L29 (core genome, constant) 
Best match: rpmC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2315217:2315426:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 85260 … 85470; Length: 210 bp 
Sequence: 
ATGAAAGCTAAGGAAATTAGAGACTTAACCACTTCAGAAATCGAAGAACAA ATCAAATC
TTCAAAAGAAGAGCTTTTTAACCTACGCTTTCAGTTAGCTACAGGTCAATTAGAAGAAAC
TGCACGTATTCGTACAGTAAGAAAAACGATTGCACGTCTAAAAACTGTTGCTCGTGAAAG
AGAAATTGAACAAAGTAAGGCTAATCAATAA 
 

> rpsQ 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S17 (core genome, constant) 
Best match: rpsQ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2314930:2315193:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 85493 … 85757; Length: 264 bp 
Sequence: 



GTGAGCGAAAGAAACGATCGTAAAGTTTATGTAGGTAAAGTTGTTTCAGACAAAATGGA
CAAGACTATTACAGTACTTGTTGAAACTTACAAAACACACAAATTATACGG TAAACGAGT
AAAATACTCTAAAAAATACAAAACTCATGATGAAAACAATTCAGCTAAATT AGGAGACA
TTGTTAAAATTCAAGAAACTCGTCCTTTATCAGCAACAAAACGTTTTCGTTTAGTAGAGAT
TGTTGAAGAGTCAGTAATTATTTAA 
 

> rplN 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L14 (core genome, constant) 
Best match: rplN_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2314530:2314898:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 85788 … 86157; Length: 369 bp 
Sequence: 
ATGATCCAACAAGAAACACGCTTGAAAGTAGCAGACAACTCTGGTGCTCGTGAAGTTCTT
ACAATCAAAGTATTAGGTGGATCTGGTCGTAAAACAGCAAACATCGGCGATGTTATCGTA
TGTACTGTTAAAAATGCAACACCAGGTGGCGTTGTTAAAAAAGGTGACGTTGTCAAAGCT
GTAATCGTACGTACTAAGTCAGGTGTTCGTCGTAATGACGGTTCATACATCAAATTTGAT
GAAAATGCATGTGTTATCATCCGTGATGACAAAGGCCCACGTGGTACTCGTATCTTCGGA
CCTGTTGCTCGTGAATTACGTGAAGGTAACTTCATGAAAATCGTATCATTAGCACCAGAA
GTACTTTAA 
 

> rplX 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L24 (core genome, constant) 
Best match: rplX_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2314177:2314494:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 86192 … 86510; Length: 318 bp 
Sequence: 
ATGCATATCAAAAAAGGTGACAACGTTAAAGTTATCGCAGGTAAAGACAAA GGTAAAGA
AGGTAAAGTAATTGCTACTCTACCTAAAAAAGACCGTGTCGTTGTGGAAGGTGTTAACAT
TATGAAAAAACACCAAAAACCAACTCAATTAAATCCTGAAGGTGGAATCTT AGAAACAG
AGGCAGCAATCCATGTTTCTAATGTACAATTATTGGACCCTAAAACAAACGAACCAACTC
GTGTAGGTTACAAATTTGTTGATGGTAAAAAAGTTCGTATCGCTAAAAAAT CTGGCGAAG
AAATTAAATCTAATAATTAA 
 

> rplE 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L5 (core genome, constant) 
Best match: rplE_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[86474:87013] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 86536 … 87076; Length: 540 bp 
Sequence: 
TTGAACCGTTTAAAAGAAAAGTTTAACACTGAAGTTACTGAAAACTTAATG AAAAGATTC
AATTATAGTTCAGTAATGGAAGTACCAAAAATAGATAAAATCGTTGTGAAC ATGGGTGTA
GGTGACGCAGTACAAAATTCTAAAGTATTAGACAATGCTGTTGAAGAATTA GAATTGATC
ACTGGTCAAAAACCATTAGTAACTAAAGCTAAAAAATCAATCGCGACTTTC CGTTTACGT
GAAGGTATGCCAATCGGTGCGAAAGTAACACTTCGCGGTGAAAGAATGTATGAATTCTTA
GACAAATTAATTTCAGTATCATTACCACGTGTACGTGACTTCCAAGGTGTTTCTAAAAAA
GCATTTGACGGACGCGGTAACTACACTTTAGGTGTTAAAGAACAATTAATTTTCCCAGAA
ATCGACTATGATAAAGTAAGTAAAGTTAGAGGAATGGATATTGTTATCGTA ACGACTGCT
AACACTGATGAAGAAGCTCGTGAATTGTTAGCTAACTTCGGTATGCCATTCCGTAAATAA 
 

> rpsZ 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S14 type Z (core genome, constant) 
Best match: rpsZ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2313403:2313588:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 87098 … 87284; Length: 186 bp 
Sequence: 
GTGGCTAAAACTTCAATGGTTGCTAAGCAACAAAAAAAACAAAAATATGCA GTTCGTGA
ATACACTCGTTGTGAACGTTGTGGCCGTCCACATTCTGTATATCGTAAATTTAAATTATGC
CGTATTTGTTTCCGTGAATTAGCTTACAAAGGCCAAATCCCTGGCGTTCGTAAAGCTAGCT
GGTAA 



 

> rpsH 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S8 (core genome, constant) 
Best match: rpsH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2312973:2313371:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 87315 … 87714; Length: 399 bp 
Sequence: 
ATGACAATGACAGATCCAATCGCAGATATGCTTACTCGTGTAAGAAACGCAAACATGGTG
CGTCACGAGAAGTTAGAATTACCTGCATCAAATATTAAAAAAGAAATTGCT GAAATCTTA
AAGAGTGAAGGTTTCATTAAAAATGTTGAATACGTAGAAGATGATAAACAA GGTGTACTT
CGTTTATTCTTAAAATATGGTCAAAACGATGAGCGTGTTATCACAGGATTAAAACGTATT
TCAAAACCAGGTTTACGTGTTTATGCAAAAGCTAGCGAAATGCCTAAAGTATTAAATGGT
TTAGGTATTGCATTAGTATCAACTTCTGAAGGTGTAATCACTGACAAAGAAGCAAGAAAA
CGTAATGTTGGTGGAGAAATTATCGCATACGTTTGGTAA 
 

> rplF 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L6 (core genome, constant) 
Best match: rplF_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[87676:88212] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 87738 … 88275; Length: 537 bp 
Sequence: 
ATGAGTCGTGTTGGTAAGAAAATTATTGACATCCCTAGTGACGTAACAGTAACTTTTGAT
GGAAATCATGTAACTGTTAAAGGTCCTAAAGGTGAATTATCAAGAACTTTA AATGAAAGA
ATGACATTCAAACAAGAAGAAAACACAATTGAAGTTGTAAGACCATCTGAT TCTAAAGA
AGATAGAACAAACCATGGTACAACTCGTGCTTTATTAAACAATATGGTACA AGGTGTTTC
TCAAGGATACGTAAAAGTACTTGAACTTGTTGGTGTAGGTTACCGTGCTCAAATGCAAGG
TAAAGACTTAATCCTTAACGTTGGTTATTCTCACCCAGTAGAAATTAAAGCTGAAGAAAA
CATTACTTTCTCAGTTGAGAAAAACACAGTCGTTAAAGTTGAAGGTATTTCAAAAGAACA
AGTAGGAGCATTAGCATCTAACATCCGTTCAGTAAGACCTCCAGAGCCTTACAAAGGTAA
AGGTATTCGTTACCAAGGTGAATACGTTCGCCGTAAAGAAGGTAAAACTGGTAAATAA 
 

> rplR 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L18 (core genome, constant) 
Best match: rplR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2312022:2312381:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 88305 … 88665; Length: 360 bp 
Sequence: 
ATGATCAGTAAAATTGATAAAAATAAAGTGCGTTTAAAAAGACATGCTCGT GTTCGTACT
AACTTATCAGGTACAGCTGAAAAGCCACGTTTAAACGTATATCGTTCAAACAAGCATATC
TACGCTCAAATTATTGATGATAATAAAGGCGTAACATTAGCTCAAGCTTCTTCAAAAGAC
AGCGACATTGCTACTACAGCAACTAAAGTTGAATTAGCAACTAAAGTCGGTGAAGCAATT
GCTAAAAAAGCTGCTGACAAAGGCATTAAAGAAATCGTATTTGACCGTGGAGGATATTTA
TATCACGGACGTGTTAAAGCATTAGCTGAAGCAGCAAGAGAAAGCGGATTAGAATTTTA
A 
 

> rpsE 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S5 (core genome, constant) 
Best match: rpsE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2311501:2312001:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 88685 … 89186; Length: 501 bp 
Sequence: 
ATGGCTCGTAGAGAAGAAGAGACGAAAGAATTTGAAGAACGCGTTGTTACAATCAACCG
TGTAGCAAAAGTTGTAAAAGGTGGTCGTCGTTTCCGTTTCACTGCATTAGTTGTAGTTGGA
GACAAAAATGGTCGTGTAGGTTTCGGTACTGGTAAAGCTCAAGAGGTACCAGAAGCAAT
CAAAAAAGCTGTTGAAGCAGCTAAAAAAGATTTAGTAGTTGTTCCACGTGTTGAAGGTAC
AACTCCACACACAATTACTGGCCGTTACGGTTCAGGAAGCGTATTTATGAAACCGGCTGC
ACCTGGTACAGGAGTTATCGCTGGTGGTCCTGTTCGTGCCGTACTTGAATTAGCAGGTATC
ACTGATATCTTAAGTAAATCATTAGGATCAAACACACCAATCAACATGGTT CGTGCTACA



ATCGATGGTTTACAAAACCTTAAAAATGCTGAAGATGTTGCGAAATTACGTGGCAAAACA
GTAGAAGAATTATACAATTAA 
 

> rpmD 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L30 (core genome, constant) 
Best match: rpmD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2311305:2311484:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 89202 … 89382; Length: 180 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAATTACAAATTACCCTCACTCGTAGTGTTATTGGTCGTCCTGAAACACAACGT
AAAACTGTTGAAGCTTTAGGTCTTAAAAAGACTAACAGTTCAGTAGTTGTTGAAGATAAC
CCTGCTATTCGTGGGCAAATCAACAAAGTTAAGCACTTAGTAACAGTAGAAGAAAAATA
A 
 

> rplO 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L15 (core genome, constant) 
Best match: rplO_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2368943:2369383:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 89398 … 89839; Length: 441 bp 
Sequence: 
ATGAAATTACATGAGTTAAAACCGGCAGAAGGTTCACGTAAAGAACGCAAT CGTGTTGG
ACGTGGTGTTGCGACAGGTAATGGTAAAACAAGTGGTCGCGGACACAAAGGTCAAAAAG
CTCGTTCAGGCGGTGGTGTAAGACCAGGATTTGAAGGTGGTCAATTACCATTATTCCGTC
GTTTACCAAAACGTGGTTTTACTAACATAAATCGTAAAGAATATGCTATTG TTAACTTAG
ACCAACTTAATAAATTTGAAGATGGTACTGAAGTAACTCCAGCTTTATTAG TAGAATCTG
GTGTTGTTAAGAATGAAAAATCTGGTATCAAAATACTAGGTAATGGTTCAC TTGATAAGA
AATTGACAGTGAAAGCTCATAAATTCTCAGCTTCAGCAGCAGAAGCTATTGATGCTAAAG
GTGGAGCACACGAGGTGATCTAA 
 

> secY1 
Function: protein coding sequence; preprotein translocase subunit secY locus 1 (core genome, 
constant) 
Best match: secY1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2367651:2368943:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 89838 … 91131; Length: 1293 bp 
Sequence: 
ATGATTCAAACCCTTGTGAACTTCTTTAGAACAAAAGAGGTTCGTAACAAGATTTTCTTCA
CACTAGCAATGTTAGTAATTTTTAAAATAGGGACTTATATACCAGCTCCAGGAGTAAATC
CTGCAGCTTTTGATAATCCCCAAGGTTCTCAAGGTGCCACTGAGTTATTAAATACTTTTGG
TGGCGGAGCCTTGAAACGATTTTCTATTTTTGCAATGGGTATTGTACCCTACATCACTGCA
TCAATCGTAATGCAATTATTACAAATGGATATTGTCCCTAAATTCTCAGAA TGGGCAAAA
CAAGGTGAAGTAGGTAGAAGAAAGTTAAATAACGTTACTCGTTATTTAGCA ATTTCTTTA
GCATTTATCCAATCTATAGGTATGGCATTCCAATTTAATAATTATCTCAAA GGTGCGCTGA
TTATCAATCAGTCAATTATGAGTTATTTATTAATAGCACTAGTTTTGACAG CAGGAACTGC
TTTCTTAATATGGCTTGGTGATCAAATCACTCAGTTCGGTGTTGGTAATGGTATTTCTATT
ATCATATTTGCGGGTATTTTATCAACGTTGCCAGCCAGTCTAATTCAATTTGGACAAACTG
CGTTCGTTGGGCAAGAAGATACATCATTAGCATGGTTGAAAGTATTAGGACTTTTAGTGT
CACTGATACTATTAACTGTAGGTGCTATTTATGTACTTGAAGCCGTTCGTAAAATTCCGAT
TCAATATGCTAAGAAACAAACTGCTCAAAGATTAGGTTCACAGGCAACTTA TCTACCTTT
AAAAGTGAACTCAGCCGGTGTTATTCCTGTAATCTTTGCAATGGCGTTCTTCTTACTGCCT
AGAACATTAACGTTGTTCTATCCAGATAAAGAATGGGCACAAAACATTGCGAATGCTGCA
AATCCTTCAAGTAATGTTGGTATGGTTGTATATATTGTACTAATTATACTA TTCACATACT
TCTATGCATTTGTACAAGTTAATCCGGAAAAAATGGCTGATAACCTTAAGAAACAAGGTA
GCTATGTTCCAGGCATTAGACCTGGTGAACAAACCAAAAAATATATTACTAAAGTTTTAT
ATCGTTTAACTTTTGTAGGTTCTATCTTCTTAGCCGTTATTTCAATTCTACCAATATTAGCA
ACTAAGTTTATGGGATTACCACAATCAATTCAGATTGGTGGTACAAGTTTACTTATCGTTA
TTGGTGTAGCGATTGAAACAATGAAATCTTTAGAAGCTCAAGTATCTCAAAAAGAATATA
AAGGCTTTGGTGGTAGATAA 



 

> adk 
Function: protein coding sequence; adenylate kinase (core genome, constant) 
Best match: adk_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2308892:2309539:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 91147 … 91795; Length: 648 bp 
Sequence: 
ATGAATATCATTTTGATGGGTTTACCTGGCGCAGGTAAAGGAACTCAAGCAAGTGAAATT
GTCAAGAAATTCCCAATACCCCACATTTCAACTGGTGACATGTTCAGAAAAGCTATAAAA
GAAGAAACTGAATTAGGTAAAGAAGCTAAGTCTTATATGGACCGTGGCGAATTAGTTCCT
GATGAAGTGACTGTAGGTATCGTTAAGGAAAGAATTTCTGAAGACGATGCAAAAAAAGG
CTTTTTATTAGATGGCTTCCCAAGAACAATCGAGCAAGCTGAGGCATTAAATAATATTAT
GTCTGAGCTTGACAGAAACATTGATGCTGTCATCAATATCGAAGTTCCGGAAGAAGAATT
AATGAACCGTCTTACAGGTCGTCGAATCTGTGAGTCATGTGGTACAACGTATCATCTTGT
ATTTAATCCTCCGAAGGTCGAAGGTATTTGTGATATCGATGGTGGTAAATTGTATCAACG
AGAAGATGATAATCCTGAAACGGTAGCTAATCGTTTGAGTGTTAATATTAA ACAATCTAA
GCCTATTTTAGATTTCTATGATCAAAAAGGTGTATTGAAAAATATTGATGG TTCAAAAGA
TATTAGCGACGTTACCAAAGATGTCATTGATATTTTAGATCATTTGTAA 
 

> infA 
Function: protein coding sequence; translation initiation factor IF-1 (core genome, constant) 
Best match: infA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2308481:2308699:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 91987 … 92206; Length: 219 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAACAAGATGTAATTGAATTAGAAGGTACTGTATTAGATACTTTA CCGAACGCA
ATGTTTAAAGTAGAATTAGAAAATGGTCATGAGATTTTAGCTCACGTAAGT GGTAAAATC
AGAATGAATTACATTCGTATTCTACCTGGCGACAAAGTAACTGTTGAGATGTCTCCGTAC
GATTTAACACGCGGAAGAATTACTTATCGTTATAAATAA 
 

> rpmJ 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L36 (core genome, constant) 
Best match: rpmJ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2308336:2308449:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 92237 … 92351; Length: 114 bp 
Sequence: 
ATGAAAGTAAGACCATCAGTAAAACCTATTTGCGAAAAATGTAAAGTCATT AAACGTAA
AGGTAAAGTAATGGTAATTTGTGAAAATCCAAAACACAAACAAAGACAAGG TTAA 
 

> rpsK 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S11 (core genome, constant) 
Best match: rpsK_CC001_MW2-USA400_BA000033.22307535:2307924:r 
Position: 056-contig_190_RC: 92373 … 93152; Length: 779 bp 
Sequence: 
ATGGCACGTATTGCAGGAGTAGATATTCCACGTGAAAAACGCGTAGTTATCTCATTAACT
TATATATACGGTATCGGTACGTCAACTGCTCAAAAAATTCTTGAAGAAGCTAACGTATCA
GCTGATACTCGTGTGAAAGATTTAACTGATGACGAATTAGGTCGCATCCGTGAAGTTGTA
GACGGTTATAAAGTCGAAGGTGACTTACGTCGTGAAACTAACTTAAATATCAAACGTTTA
ATGGAAATTTCATCATACCGTGGTATCCGTCACCGTCGTGGTTTACCAGTTCGTGGTCAAA
AAACGAAAAACAACGCGCGTACTCGTAAAGGACCAGTTAAAACGGTAGCTAACAAGAAA
AAATAATAGGTAAAGGAGGCAAATTTTAAATGGCACGTAAACAAGTATCTC GTAAACGT
AGAGTGAAAAAGAATATTGAAAATGGTGTAGCACACATCCGTTCAACATTC AACAACAC
TATTGTAACTATCACTGATGAGTTCGGTAATGCTTTATCATGGTCATCAGCTGGTGCATTA
GGATTCAAAGGATCTAAAAAATCAACACCATTTGCAGCACAAATGGCTTCTGAAACTGCA
TCTAAATCAGCTATGGAGCATGGTTTAAAAACAGTTGAAGTAACAGTTAAA GGACCTGGT
CCAGGTCGTGAATCAGCTATTCGTGCATTACAATCTGCAGGTTTAGAAGTAACTGCGATC
AGAGACGTTACTCCAGTACCTCATAACGGTTGTCGTCCACCAAAACGTCGTCGTGTATAA 
 



> rpsM 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S13 (core genome, constant) 
Best match: rpsM_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2307948:2308313:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 92373 … 92739; Length: 366 bp 
Sequence: 
ATGGCACGTATTGCAGGAGTAGATATTCCACGTGAAAAACGCGTAGTTATCTCATTAACT
TATATATACGGTATCGGTACGTCAACTGCTCAAAAAATTCTTGAAGAAGCTAACGTATCA
GCTGATACTCGTGTGAAAGATTTAACTGATGACGAATTAGGTCGCATCCGTGAAGTTGTA
GACGGTTATAAAGTCGAAGGTGACTTACGTCGTGAAACTAACTTAAATATCAAACGTTTA
ATGGAAATTTCATCATACCGTGGTATCCGTCACCGTCGTGGTTTACCAGTTCGTGGTCAAA
AAACGAAAAACAACGCGCGTACTCGTAAAGGACCAGTTAAAACGGTAGCTAACAAGAAA
AAATAA 
 

> rpoA 
Function: protein coding sequence; DNA-directed RNA polymerase alpha subunit (core genome, 
constant) 
Best match: rpoA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2306516:2307460:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 93226 … 94171; Length: 945 bp 
Sequence: 
ATGATAGAAATCGAAAAACCTAGAATTGAGACAATTGAAATTAGTGAAGAT GCTAAATT
CGGTAAGTTCGTTGTTGAACCACTAGAACGTGGCTACGGTACTACACTAGGAAACTCCTT
ACGTCGTATCCTACTATCTTCATTACCAGGTGCAGCCGTTAAGTATATTGAAATTGAGGG
AGTTTTACATGAATTCTCAGCAGTAGACAATGTAGTTGAAGATGTTTCTACAATTATTATG
AACATTAAACAATTAGCATTGAAAATTTACTCTGAAGAAGATAAAACTTTA GAAATTGAT
GTACGTGATGAAGGCGAAGTAACAGCAAGCGACATTACACATGATAGTGATGTTGAAAT
TTTAAACCCAGAGCTTAAAATTGCAACAGTATCTAAAGGTGGTCACTTAAA AATTCGTCT
AGTTGCTAACAAGGGTAGAGGTTACGCATTAGCAGAACAAAATAATACTAGTGATTTACC
AATTGGTGTAATCCCTGTTGATTCATTGTATTCACCTGTTGAACGTGTGAACTATACTGTT
GAAAATACACGTGTAGGTCAAAGCAGTGATTTTGATAAATTAACATTGGAT GTTTGGACT
AATGGTTCAATCACACCACAAGAATCAGTTTCATTAGCAGCAAAAATAATG ACTGAACAC
TTGAATATCTTCGTTGGTCTTACTGATGAAGCGCAAAACGCTGAAATCATGATTGAAAAA
GAAGAAGATCAAAAAGAAAAAGTATTAGAAATGTCTATTGAAGAATTAGAC TTATCTGT
ACGTTCATATAACTGCTTAAAACGCGCAGGAATCAATTCTGTTCAAGAGTTAGCTGACAA
ATCTGAAGCTGACATGATGAAAGTGCGTAATTTAGGTCGTAAATCTTTAGAAGAAGTTAA
ATACAAATTAGAAGATTTAGGATTAGGATTAAGAAAAGAAGATTGA 
 

> rplQ 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L17 (core genome, constant) 
Best match: rplQ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2306131:2306499:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 94187 … 94556; Length: 369 bp 
Sequence: 
ATGGGTTACAGAAAATTAGGTCGTACTTCTGATCAACGTAAAGCTATGTTACGTGACTTA
GCTACATCACTTATTATTAGTGAACGTATTGAAACTACAGAAGCTCGTGCAAAAGAAGTT
CGCAGTGTTGTTGAGAAATTAATCACTTTAGGTAAAAAAGGAGATTTAGCTTCTCGTCGT
AATGCAGCTAAAACTTTACGTAATGTTGAAATCTTAAACGAAGATGAAACT ACACAAACT
GCACTTCAAAAATTATTTGGTGAAATCGCAGAGCGTTACACAGAACGTCAAGGTGGTTAC
ACTCGTATCCTTAAACAAGGCCCTCGTCGCGGTGACGGTGCTGAATCAGTAATTATCGAA
TTAGTATAA 
 

> ecfA2 
Function: protein coding sequence; energy-coupling factor transporter ATP-binding protein 2 (core 
genome, variable) 
Best match: ecfA2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2362879:2363688:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 95093 … 95903; Length: 810 bp 
Sequence: 



GTGGAGGATAAGAATTCAGTTATTGTATTTAAAAATGTTTCATTTCAATAT CAAAGTGAT
GCATCCTTCACATTGAAAGATGTTTCTTTTAATATACCTAAAGGTCAGTGGACATCTATTG
TTGGTCATAACGGTTCTGGAAAATCTACAATTGCCAAGTTAATGATTGGCATAGAGAAAG
TTAAATCTGGAGAAATTTTTTATAATAATCAAGCTATAACTGATGATAATT TTGAAAAGTT
AAGAAAAGACATAGGAATTGTATTTCAGAATCCGGATAATCAATTTGTTGG TTCAATTGT
AAAATACGATGTGGCATTTGGACTCGAAAATCATGCGGTTCCACATGACGAAATGCATAG
AAGAGTCAGCGAAGCACTTAAACAAGTTGATATGTTAGAACGTGCAGATTATGAACCTA
ATGCATTATCGGGGGGACAGAAGCAGCGTGTGGCTATAGCAAGTGTATTAGCACTTAACC
CCTCTGTCATTATATTAGATGAGGCGACTTCTATGTTAGATCCTGATGCACGTCAAAATTT
ATTGGATTTAGTGAGAAAAGTTAAATCAGAACATAATATTACAATCATTTC TATTACGCA
TGATTTATCTGAGGCGATGGAAGCAGATCATGTTATCGTTATGAATAAAGGGACTGTCTA
TAAAGAAGGCACAGCGACTGAAATTTTCGACCATGCAGAAGAGTTAACAAGAATAGGTC
TAGATTTGCCATTCCCAATCAAAATAAATCAAATGCTGGGACACCAAACAT CATTCTTAA
CTTATGAAGGGCTGGTGGATCAACTATGA 
 

> ecfA1 
Function: protein coding sequence; energy-coupling factor transporter ATP-binding protein 1 (core 
genome, variable) 
Best match: ecfA1_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2362022:2362882:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 95899 … 96760; Length: 861 bp 
Sequence: 
ATGACTATACGGTTTGACAATGTAAGTTATACCTATCAAAAAGGGACACCATATCAGCAT
CAAGCTATTCATGATGTTAATACAGAATTTGAACAAGGTAAATATTACGCC ATCGTTGGA
CAAACGGGTAGTGGTAAATCAACGTTGATACAAAATATTAATGCGCTGTTAAAGCCGACT
ACTGGGACAGTTACAGTTGATGACATTACTATTACACATAAGACCAAAGATAAATATATT
AGACCTGTAAGAAAAAGAATTGGAATGGTATTTCAATTTCCCGAATCTCAA TTATTTGAG
GACACAGTAGAGCGTGAAATGATATTTGGACCTAAAAACTTTAAAATGAAT TTAGATGAA
GCCAAAAACTATGCCCATCGTCTGTTGATGGATTTAGGCTTTTCAAGAGATGTAATGTCA
CAATCACCATTTCAAATGTCAGGTGGACAAATGCGTAAAATAGCGATTGTATCGATATTG
GCAATGAATCCTGATATTATCGTGGTTGATGAACCTACAGCAGGACTTGATCCACAAAGT
AAACGACAAGTAATGAGATTACTAAAGTCACTACAAACAGATGAAAATAAG GCAATTAT
CCTAATTTCACATGATATGAATGAAGTCGCGCGTTATGCAGATGAAGTCATCGTTATGAA
AGAAGGTAGTATAGTGTCGCAAACATCACCAAAAGAGCTCTTCAAAGATAA AAAAAAAT
TGGCGGATTGGCATATTGGTTTGCCAGAAATTGTTCAGTTACAATATGACTTTGAACAAA
AATATCAAACAAAATTAAAAGATATTGCCTTAACTGAAGAAGCATTTGTAA GCTTGTATA
AGGAGTGGCAACATGAAAAATAA 
 

> efcT 
Function: protein coding sequence; energy-coupling factor transporter transmembrane protein (core 
genome, constant) 
Best match: efcT_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2361226:2362032:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 96749 … 97556; Length: 807 bp 
Sequence: 
ATGAAAAATAAATTGATTATAGGGCGATATTTACCAATTAATTCTTTTGTT CATCATCTTG
ATCCAAGAGCAAAGTTAATGTTTGTTTTTCTTTTTATTATATTAATATTTT TCTGTCATTCA
CCATTAACATATCTTTGGGTGTTTGCACTTATCTTATTCATTATGAGATTAGCAAAAATTC
AATTATGGTTCCTAATCAAAGGTTTAACACCAATATTTTTCTTTTTAATCT TCACATTAATG
ATGCATATATTTTTAACTAAAGGTGGATATGTATTAGTTGAATGGCATGGCATCACGATT
GAAACTAATGGTATTTTAGAAGGGCTATATATATCATTGCGTTTAATTGGGATTGTGATG
ATTGCAACAATTATGACACTATCTACAAGTCCAATTGATTTAACAGATGCGTTTGAAAGA
TTACTTGCACCACTAAAGATGTTTAAATTACCAGTTCATCAATTAAGTATG ATAATGTCCA
TTGCGTTACGATTCATCCCGACGTTAATGGATGAGTTAGATAAAATTATTTTGGCGCAAA
AGTCGCGTGGTTCTGAAATAAGTTCAGGGAACATTGCAACACGTATTAAATCATTTATTC
CATTACTAGTGCCACTATTCATCTCAGCTTTCCAACGCGCCGAAGAATTAGCGGTCGCAA
TGGAAGTTAGGGGTTATGATGCCAATGTTAAGAGAACGAGCTACAGACAGCTTAAATGG



CAATTGAGAGATACGATATCTTTAACCATGATTATCCCAATTGCAATTATT TTATTCGTAT
TAAAATATTCAGGAGTGTAA 
 

> truA 
Function: protein coding sequence; pseudouridylate synthase A (core genome, variable) 
Best match: truA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2360418:2361221:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 97560 … 98364; Length: 804 bp 
Sequence: 
ATGCGTATATTAGTAGAAATTGCGTATCAAGGAAATAATTTTCTAGGCTTTCAAATTCAA
CAGAATGGACGTACGGTACAGCAACAATTTGAAAAGCTATTACAACGCATGCATAAAAG
ACATGTGAGAATCCATCCTTCAAGTAGGACTGATAGAGGTGTACATGCGATACAGCAGTA
CTTTCATTTCGACACAGAGCTGAATATACCTATGTCACAATGGCAATATGCAATGAACCG
AACGTTACCAGATGATATTTATGTCAATAATGTAGTTACAGTCGATGACGATTTTCATTGT
CGTTACGATTGTGTCGGTAAACGCTATCGATATAAAGTATATCAAGCACAACACCGCGAT
CCATTTCAAAGTGGTTTGAAAACATTTATTCCTGAAACGTTGGATTTAGACAAAATGAAC
AGAGCGGCGCAACAATTCATAGGTACACATGATTTTACGGGGTTTTGTTCGCAAAAAACT
GAAGTAGAAAGCAAAGTTAGAACATTATACCAAAGTGAAATCGTAAAGACA GATGATGG
CTTTGATTATATTGTCACTGGATCTGGATTTTTATATAACATGGTGCGTGTCTTAGTTGCAT
TTTTAATAGAAGTTGGAAAAGGGCGACATGAAATTTCTGATGTGCCGAAGCTACTTGAAT
CAAAGAATCGTAAGAATGTTCCTTTCACTGCACCGGCTGAAGGACTATATTTAGAGAAGA
TTTATTTAGATGAAAATGAGTTATTAAAAGACTTTGGCAACGATATAAAAA TACATCGCA
AAAAATCATTACAAAATGACTGA 
 

> L13 
Function: noncoding RNA ribosomal protein L leader RNA (core genome, constant) 
Best match: L13_leader_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2302211:2302280:r] (completely 
identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 98406 … 98476; Length: 70 bp 
Sequence: 
GGTATTGTTTTATATCCACCCCACGATAAGCCCCGGAAACTTATTGTGTTACAAGATATAT
AAGCAGAAA 
 

> rplM 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L13 (core genome, constant) 
Best match: rplM_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2301646:2302083:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 98603 … 99041; Length: 438 bp 
Sequence: 
ATGCGTCAAACATTTATGGCAAATGAATCAAACATTGAGCGCAAATGGTATGTTATCGAT
GCTGAAGGCCAAACATTAGGTCGTTTATCATCAGAAGTAGCATCTATCTTACGCGGTAAA
AATAAAGTAACTTACACACCACACGTTGATACTGGTGATTATGTAATCGTTATTAATGCA
TCAAAAATCGAATTTACTGGTAACAAAGAAACTGACAAAGTTTACTACCGT CACTCAAAT
CACCCAGGTGGTATCAAATCAATCACTGCTGGTGAATTAAGAAGAACTAACCCAGAACGT
TTAATTGAAAACTCAATTAAAGGTATGTTACCAAGCACTCGTTTAGGCGAAAAACAAGGT
AAAAAATTATTTGTATATGGTGGCGCTGAACATCCACACGCTGCACAACAACCAGAAAAC
TACGAATTACGTGGTTAA 
 

> rpsI 
Function: protein coding sequence; 30S ribosomal protein S9 (core genome, constant) 
Best match: rpsI_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2301234:2301632:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 99054 … 99453; Length: 399 bp 
Sequence: 
ATGACTTTGGCACAAGTTGAATATAGAGGCACAGGCCGTCGTAAAAACTCAGTAGCACGT
GTACGTTTAGTACCAGGTGAAGGTAACATCACAGTTAATAACCGTGACGTACGCGAATAC
TTACCATTCGAATCATTAATTTTAGACTTAAACCAACCATTTGATGTAACT GAAACTAAAG
GTAACTATGATGTTTTAGTTAACGTTCATGGTGGTGGTTTCACTGGACAAGCTCAAGCTAT



CCGTCACGGAATCGCTCGTGCATTATTAGAAGCAGATCCTGAATACAGAGGTTCTTTAAA
ACGCGCTGGATTACTTACTCGTGACCCACGTATGAAAGAACGTAAAAAACCAGGTCTTAA
AGCAGCTCGTCGTTCACCTCAATTCTCAAAACGTTAA 
 

> budB 
Function: protein coding sequence; acetolactate synthase (core genome, variable) 
Best match: budB_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[100365:102029] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 100427 … 102092; Length: 1665 bp 
Sequence: 
ATGACTGATAAAAAGTACACTGCAGCCGATATGGTTATTGATACTTTGAAAAATAATGGG
GTAGAATATGTTTTTGGTATTCCGGGTGCAAAGATAGACTATCTATTTAATGCTTTAATTG
ATGATGGTCCTGAACTTATTGTCACTCGTCATGAACAAAACGCCGCAATGATGGCGCAAG
GTATTGGAAGATTAACAGGCAAACCGGGTGTAGTACTTGTTACAAGTGGCCCTGGTGTAA
GTAATTTAACGACTGGACTATTAACAGCTACATCTGAAGGGGATCCTGTATTAGCGTTAG
GTGGACAAGTGAAACGTAATGATTTATTACGATTAACGCATCAAAGTATTGATAACGCTG
CTTTATTAAAATATTCATCAAAATACAGTGAAGAAGTACAAGATCCTGAAT CATTATCAG
AAGTTATGACAAATGCAATTCGAATTGCTACTTCAGGGAAAAATGGCGCAAGTTTTATTA
GTATTCCGCAAGATGTGATTTCTTCACCAGTTGAATCTATGGCGATATCACTTTGTCAAAA
ACCAAATTTAGGTGTACCGAGTGAACATGATATTAATGATGTCATTGAAGCGATTAAAAA
TGCATCATTTCCTGTTTTATTAGCTGGTATGAGAAGTTCTAGTGCAGAAGAAACAAATGC
CATTCGCAAGCTAGTAGAGCGTACGAATTTACCAGTTGTAGAAACATTCCAAGGTGCAGG
TGTAATTAGTCGTGAATTAGAAAATCATTTCTTCGGTCGTGTGGGCTTATTCCGCAATCAA
GTTGGTGATGAATTATTACGTAAAAGTGATTTAGTTGTTACAATCGGTTATGATCCTATAG
AATATGAGGCTAGTAACTGGAATAAAGAATTAGATACGCAAATAATCAATA TTGACGAA
GTTCAAGCTGAAATTACTAATTATATGCAACCGAAAAAAGAGTTGATTGGT AATATTGCT
GAAACGATTGAAATGATTTCTGACAAAGTAGATGAACCATTTATAAATCAA CAACATTTG
GATGAATTAGAACAGTTAAGAGCGCATATTGATCAAGAAACTGGTATTAAA GCGACTCAT
GAAGAAGGCATCTTACACCCAGTTGAAATTATAGAATCTATGCAAAAGGTA TTAACTGAT
GAAACAACAGTGACAGTTGATGTTGGTAGTCACTATATTTGGATGGCACGTAATTTCAGA
AGTTACAATCCAAGACATTTATTATTTAGTAACGGTATGCAAACGCTTGGTGTAGCATTA
CCATGGGCAATTTCAGCTGCGCTTGTACGCCCTAATACGCAAGTTGTATCCGTTGCTGGCG
ATGGAGGCTTTTTATTTTCATCACAAGATTTAGAAACAGCCGTACGTAAAAATCTAAACA
TTATTCAACTTATTTGGAACGATGGAAAATATAACATGGTTGAATTCCAAG AAGAAATGA
AATATAAACGTTCATCAGGCGTAGACTTCGGTCCTGTAGATTTCGTAAAATATGCTGAAT
CATTTGGCGCAAAAGGTTTACGAGTTACTAATCAAGAAGAATTAGAAGCGGCAATTAAA
GAGGGGTATGAAACAGATGGCCCAGTATTAATTGATATACCTGTAAATTACAAAGATAAT
ATCAAACTTTCAACAAATATGTTACCTGACGTATTTAACTAA 
 

> budA-L1 
Function: protein coding sequence; alpha-acetolactate decarboxylase/locus 1 (core genome, variable) 
Best match: budA-L1_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[102066:102770] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 102128 … 102833; Length: 705 bp 
Sequence: 
ATGGCTAGTGTTTTATATCAACATGGTACATTAGGCACATTAATGGCAGGATTATTAAAA
GGAACTGCATCAATAAATGAATTATTGCAACATGGTGACTTAGGTATCGCTACACTAACA
GGTTCAAACGGTGAGGTAATCTTTTTAGATGGAAAAGCTTACCATGCAAATGAACATAAA
GAATTTGTAGAATTAAAAGGTGACGAGTTAACACCATATGCAACTGTAACT AAATTTGTA
GCAGATACAAGCTATGAAACGAAAGATAAATCTTCAGAAGCAGTTTTTGCA GAAATTAA
GGAAAAGATGTTGAGTGAAAATTTATTTTCAGCAGTAAAAATTTCAGGCTT ATTTAAAAA
AATGCATGTACGTATGATGCCGGCTCAAGAACCACCTTATACACGTTTAATCGATTCAGC
TAGAAGACAACCTGAACAAACTGAAACGTATGTCAAAGGTTCAGTCGTTGGTTTCTTTAC
ACCAGAATTATTCCATGGTATCGGATCAGCAGGATTTCATGTACACTTTGCGAATGATGA
TCGTAACTTTGGTGGACATGTCTTAGATTTTGAAGTAGAAGATGTTAAAGTAGAAATCCA
AAATATAGAAACATTTGAACAGCATTTTCCAATTCAAGATAAAGATTTCAC TAAAGCAAA
TATTGACTATAAAGATATTGCAGACGAAATTAGAGAAGCTGAATAA 



 

> eap-L2 
Function: protein coding sequence; putative exported protein/locus 2 (core genome, variable) 
Best match: eap-L2_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2289534:2289959]RC (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 103196 … 103622; Length: 426 bp 
Sequence: 
TTATTTAACTACAATTTGTATCTGTTTGATTGTACTTGGATCAATTGAATTTTTAGCGTCGT
CATTTTTCTTTAGATTCACTACTTTTTTATTACCATCATTCAAAGTAAGCGTATAAGTTGCT
GTTTGGGCATTATTAATTTTTTCTGTTGTAACACCACGTTGAGAAGCTAATTCATTTTTTAC
TTTACTGTCAATTTCTTGATAAAGAACATTTTTATTTTCTGGGAAGATAAA GTAAGTTCGA
TGTAATGCAGTAATACCATCTACTGAAATTGTGTAAGGAACAGTGTGATAACCATCCACA
GTCATTTCTTTATAGCCGTTATTACTATCTGCAGATGCTTCGTGACTCGGTAATGCAGCTC
CGACCGTTGATAATAATCCCAATGCTAAAGTGGCAGTAACAAATGATTTTAGTTTCAT 
 

> Q5HE00 
Function: protein coding sequence; HAD-superfamily hydrolase (genomic island) 
Best match: Q5HE00_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2288425:2289240:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 103915 … 104731; Length: 816 bp 
Sequence: 
ATGTCAAAGCGTCTATTATTGTTTGATTTTGATGAAACATATTTTAAACAT AATACAAATG
AAGAAGATTTAAGTCATTTAAGAGAAATGGAAAAATTGTTGGAAAAACTAA CTAATAAT
AATGAAGTGATCACTGCTGTATTGACAGGAAGTACATTTCAAAGTGTCATGGATAAAATG
GATCAAGTTAATATGACGTTTAAACCATTACATATCTTTTCTGATTTGAGTTCTAAAATGT
TCACTTGGAATAATGGCGAATATGTTGAATCAGAAACATATAAAAAGAAAG TCTTGAGC
GAACCATTTTTATTTGAAGATATTGAAGATATATTACGTCATATTTCTGCGCAATATAATG
TCGAATTTATTCCACAAAGAGCATTTGAAGGTAATGAAACACATTATAATT TTTATTTTCA
TTCAACAGGTAATCACAACAATGATAGTCGTATCCTAGAAGCACTTGTCAGATACGCAAA
TGACCAAAACTATACAGCGAGATTTAGTCGAAGCAATCCATTAGCTGGTGATCCTGAAAA
TGCGTATGATATTGACTTCACACCGTCAAATGCTGGAAAATTATATGCTACTCAATTTCTG
ATGAGGAAATATAATATACCAGTAAAATCAATATTAGGTTTTGGAGATAGC GGCAATGAC
GAAGCATATTTAAGCTATCTTGAACATGCATATTTGATGTCGAATAGTAGAGATGAAGCA
TTAAAGCAGAAATTTAGATTAACAAAATATCCATATTATCAAGGGATAACA CTGCATGTT
AAAGAATTTGTTGAAGGTAAGTATGATTATTGA 
 

> att_nyEtd 
Function:  attachment site of etd genomic island (mobile element) 
Best match: att_nyEtd_empty_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2288208:2288395]RC (completely 
identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 104760 … 104948; Length: 188 bp 
Sequence: 
TGCAAATATTAATATTTAAGGGATGATTAGAAAATATGGTGAATCGACTAC ACTTTAGCT
TTAAAAAATTATTTATATGTTGATTTATCCAATTAAGTGTAGACGATTCAG GTAGCGCAA
AAATGACGCAGGAACTGGAGAAAGAATTGATACCAAAATTAATATAATAGG TTAAGTAT
ATATGAATA 
 

> Q5HE01 
Function: protein coding sequence; peptidase/M23/M37 domain family (genomic island) 
Best match: Q5HE01_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[104879:105733] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 104941 … 105796; Length: 855 bp 
Sequence: 
ATGAATAAAACAAACTTTGGGGCTTATTTAAATAAAAGTAAGAGCAGGAAA ATATATAA
GATTTTTGATCAAAATTTGAAGCGAGAGTTTAGTTATTGGCAGTTTAGGAAACTTTTCAAA
TCTTATACAAGGCAGTCTGATGTACATGAATTAAAAGTGTGTACTCAAAAT GATGGTACT
ATTGAGCAAATATGGATAGATGAAGCAAATCAATTTGGAGTGTCAGTGACTTGGAAAGA
TAATAGTATTATCGGATTTGTTATGCGTCCGTTAATTAATTATGATGCGATTAAGAATGAA



ACGACTTTAAAATACGCAGTGCCGACAACAGATTGCTATGAGATTTTTTGGGGTGGAGAT
AATGAATTATATAATTATCACTATTTATACCCACATCAAAGGTATGCTATT GATTTAGTTA
TTAAAGAAAATCATAAAACATATAAGAATCAAGGAAAAGTAAATACTGATT ATTTTTGTT
TTGGAAAAGATATCATTGCGCCAGCAAATGGTACAGTTGAAAAAGTAGTGAATGGGGTT
CAAGACAACAGTATTGGAAGTACGAATGAATCACAGTTTTTAGGAAATTAT ATTGTAATT
AAGCACGCAGAAAATGAGTATAGCTTAATAGCTCATTTACACCAATATTCA ATCATTGTG
AATGAGGGGCAAAATGTTAAATATGGTGATATCATTGGGAAGGTTGGGAATTCTGGCAAT
TCTACTGAACTTCATATACATTTTCAAGTAATGAATGATAAGAATATTGAA GCATGTACA
TCTTTAAAAATTCGATTTATAAATAATCGAGAACTTATCAAAGGGGATGTG GTCTGCGGA
TTACAAGCTGAATGA 
 

> txbi_hysA 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of hysA 
Best match: txbi_hysA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2345517:2345579]RC 
Position: 056-contig_190_RC: 105798 … 105828; Length: 30 bp 
Sequence: 
GCGATACTTATAAAATCTCGACACTATAAA 
 

> hysA 
Function: protein coding sequence; hyaluronate lyase-locus unknown 
Best match: hysA-CC772_ref_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[105793:108216:r]RC 
(completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 105855 … 108279; Length: 2424 bp 
Sequence: 
TTATTTAGTTAATTCAAAGTGCACGCCGGATTCATTAGAAGTCGACGTATTTTTGTTTGTA
ATAGAGTAACCGGTCATTGAAATTTTAGATTCAATATCTGAAGCGGAATTTGTAGATTCA
GGATTATAGAAGCTACATTCATAAGTGTTATCATCTTTCTTTTTAAGTATA AACATACCTT
TGGCTTTAACTTCGACTTTAGTGTTGTTAATGTCAAAAGTTTGAGTGCTATTACTATAATT
AACACCAGCCCAAACCGATTCATTATCTTTCACAACGTGGAAGTCATCTTCTTGCTTAACG
ACAGTTACTTCATCTTTTTTTGTCTTAAAGACATCTTTAGATAAGCCTGGATACAACACAT
ATCCATATTTATTGTCAGAATTAGAATGCTTTTGAGTTACTTCATAATACT CATCAGTTTTT
TGTGTATCCTTTTGACTTTTATTTATTTCTTTCCACTTACCAGTATGACTTTCTTTTTTTACA
GTTATTTTCGGTTTGTTTAAAAAATGATAACCGATGTTCTTTTTGGTATCTGTGGACTCTA
AAAAGACTGAATTGTTTTCCTGATTATCAGAATTGGTTGTTTGTTTATCGTCTGTATATAA
CGTATACCCATTCGCTTTGCGATTTTCAATCGTTGTAACTGGATTCTTTGATGAATCAGTA
CTTTTAATGCCAGTTCCTAAGAAGACAATTTTATCGTTTAATATGAAATAT GATTTTTTGG
CAGTTAAAGTTTTGTCCTGATTTTCAAAATCCATTCCGATACTAGCATGTTGGTCATCAAC
TTTTGTTCCGCCAACAAAAGTTTTACTCGACTTTTTATCATCCGTATCTTTTAATATTTCAT
TGTCTAAAGTTGTTGTACCTGATAAACGTTTCATATCGGCTGTCACCCAGAAGTTATCACG
ATAGTGTTTGACATCGCTGTTATATAAATAAGACATTCCAGCACCAGTGTGCCAACCTTTT
AAATTCTCTCCGTTGATACTTTCATAGCGTGCTACGTTTTTCGACGTCATACTTAAACCAA
ATGCAAAGTCTAAGTCTTTGTTATGATAGGTGACACGATCCATGTCATTATATATTTTAAG
TTGTTGTGTTAATCCATTTTTAGAAATACTGTTATCTGTCATTAAAGACTTCATTTTATCTA
TGTCCGAATATGAATTTAAATAATCATTTTGTTTATAACTTGAATCTGACT CTACTGAAGA
TTTGACAATCTTTTTATACTTAGCTTTTGTTGAATCATCCATGGCATCACTTAATCTCAACA
ATGATTTCATTACTGTTGCAGATGCTGAGTGACTGGTTTCATTTTCACGACTGATAGCTCT
ACCTCGTGATAAATCCATCATTTCACCTTTATAAATGAGTGGCATAAATCCGTCGTCAATC
CATGACTTTAAGGTTGTATCATTTTGGGTTTTATCATTAAAAGGTGTTTCTTTTATCATCGG
CATCATTTGAGAAATCCCCTCTAAGAGTACAACGCCATAAGCACCAGTGTATGGAACGTC
TTGATGATCAATGTAAGAGCCATCTTTATAAAATCCATTACGTTCTTTACCAGTGGCAGAA
TCTTGAACGTAAGTGAAGACTTTATTAAATGAATCTATAGACTTTTTCATC ATATCTTTAT
CTTCTTCGATAATACATTCTAAAAGTTTCACCTTAGAAATGTCTACTAGATTTCCGCCTTT
AGCAAGTTCAGCTTTTCCTACAGAAGATAATATTTTGTCACTATCTGGGGCGAAAGTTTTA
ATAGGGGCAGTGAATTTTTTCTTTTCTTCATTTGAAAATTGATCATTCAGCAATATAAGCG
TATTTGTTAATGCTCTAGGTGTTCCAATTTCATAATCCCACCAATTTAAATTGGTATTTCTA



GAAGTTTTATTTTTAAAGTTTGAGGTCAAATCAGCAACTTTTTTATCTGGTTCTTTTCCATA
TGCATTTTTATGCAGCCACTCAAGGGCATCTTTCACTTTCTTCTTGTTTTCATCTGTTTTTA
ATTTAGTATCTTTATGCTTCATCGCTTCTGCGATTTTCTCAATATTACGATAGGTACGAGTC
ATATCCGCAGACTTCGTATCTAAATCTTTTGCGTTTTCCCACAAGTAAGTCCTTCCACTTTC
AGTTTTCATTTCCTTGAGTAATTTCTCTGCCTCTTTCTCCGTAGCATCAAACTTCTTCTTCA
TATCTGGATTATTCTCATCATACTTATCATAACCATAGTTAACGTCCAACCATGTGTTCCT
CAACTTTTCATAATCTGGCGTTTGAACATTCGTATCAGCCACAGCGATTTGATGTTTATCA
ATACTTCTGAATTCACCACCATTCAAAGTAATCACTCCGGCCATTAATAACGTAATGGTG
GATAATTTTTGCCATTTCTTCATTTTATATGTCAT 
 

> lacR 
Function: protein coding sequence; lactose phosphotransferase system repressor (core genome, 
constant) 
Best match: lacR_CC001-ST772_118_AJGE01000021.1[112450:113205] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 112512 … 113268; Length: 756 bp 
Sequence: 
TTGAATAAACATGAACGTTTGGACGAAATTGCTAAACTAGTGAATAAAAAG GGCACGAT
AAGAACGAATGAAATCGTCGAAGGTTTAAATGTGTCTGATATGACAGTTCGAAGAGATTT
AATTGAGTTGGAAAATAAAGGGATTTTAACGAAGATTCATGGTGGTGCACGCAGTAATTC
AACATTTCAGTATAAAGAAATATCGCATAAAGAAAAACATACCCGTCAAAT TGCAGAAA
AACGATTTATAGCTAAAAAAGCTGCATCATTAATTGAAGATGGGGATACTT TGTTTTTCG
GACCAGGAACAACAGTGGAACTATTAGCAGAAGAAGTCAATCATCATACGCTCACAATT
ATTACGAATTGTTTGCCGGTGTATAAAATTTTGTTAGAAAAACAAACAGCA CATTTTCGT
GTCTATTTAATTGGTGGTGAAATGCGCCATATTACAGAAGCATTTGTAGGTGAAATGGCG
AATGCCATGTTGGAAAAACTAAGATTTAGCAAGATGTTCTTTAGTAGTAAC GCAGTAAAT
AAAGGTGCTGTGATGACATCTACATTAGATGAAGCCTATACGCAACAATTGGCACTAAGT
AATTCAATTGAAAAATACTTGTTAATCGATCATACGAAAGTTGGCAAAGAA GATTTTACA
TCATTTTGTCAGTTAAACGAATTGACTGCAGTGGTCATGGACTATGAAGATGAAGAAAAA
GTAGAAACGATTAAAACATATATTGAAGTAGTCGACTAA 
 

> tx_lacR 
Function:  rho-independent terminator of lacR 
Best match: tx_lacR_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2338801:2338867:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 113293 … 113360; Length: 67 bp 
Sequence: 
AATATGTATCTATATGCTCATAAGTGAATGTGAATTTGCATTCATTTATGGGTTATTTTTTT
GCAAA 
 

> lacA 
Function: protein coding sequence; galactose-6-phosphate isomerase subunit A (core genome, 
constant) 
Best match: lacA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2338098:2338526:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 113634 … 114063; Length: 429 bp 
Sequence: 
ATGGCGATTATTATTGGTTCAGATGAAGCTGGCAAACGATTAAAAGAAGTCATCAAATCA
TACTTATTAGACAATAAATATGATGTTGTTGACGTAACAGAAGGACAGGAA GTTGACTTT
GTTGATGCAACTTTGGCTGTAGCAAAAGATGTTCAAAGTCAAGAAGGTAACTTAGGTATT
GTTATCGATGCATTTGGTGCAGGTAGCTTTATGGTTGCTACAAAAATCAAAGGCATGATT
GCTGCTGAAGTATCAGATGAACGCTCTGGATATATGACTAGAGGCCATAACAATTCAAGA
ATGATCACTATGGGATCTGAAATTGTTGGAGACACATTAGCGAAAAATGTCGTTAAAGGT
TTTGTTGAAGGTAAATACGATGGTGGTAGACACCAAATCCGCGTAGATATGCTTAATAAA
ATGTGCTAA 
 

> lacB 



Function: protein coding sequence; galactose-6-phosphate isomerase subunit B (core genome, 
variable) 
Best match: lacB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2337567:2338082:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 114078 … 114594; Length: 516 bp 
Sequence: 
ATGAAGATTGCATTAGGATGCGACCATATTGTTACAGATACAAAAATGCGTGTATCTGAA
TTTTTAAAATCAAAAGGACATGAAGTCATTGACGTAGGAACATACGATTTT ACAAGAACA
CATTATCCAATTTTTGGTAAAAAAGTTGGCGAACAAGTTGTTAGCGGTAATGCAGACTTA
GGTGTTTGTATTTGTGGAACAGGTGTTGGTATTAACAATGCTGTAAATAAAGTACCTGGC
GTTCGTTCAGCACTAGTACGTGATATGACATCAGCGTTATATGCTAAAGAAGAATTAAAT
GCGAACGTTATTGGCTTTGGTGGACGTATTATAGGTGAGTTATTAATGTGCGATATTATCG
ATGCATTTATTAACGCTGAATATAAAGCAACTGAAGAGAACAAAAAATTAA TCGCTAAA
ATTAAACATTTAGAAACAAGCAATGCAGATCAAGCTGATCCACATTTCTTT GATGAATTC
TTAGAAAAATGGGACAGAGGCGAATACCACGATTAA 
 

> lacC 
Function: protein coding sequence; tagatose-6-phosphate kinase (core genome, variable) 
Best match: lacC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2336622:2337554:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 114606 … 115539; Length: 933 bp 
Sequence: 
ATGATTTTAACTTTAACATTAAATCCATCCGTTGATATTTCATATCCATTA ACAGCATTGA
AATTAGATGATGTTAATCGTGTTCAAGAAGTAAGTAAAACAGCTGGTGGTAAAGGTTTAA
ATGTAACAAGAGTACTTGCGCAAGTAGGCGAGCCAGTCCTTGCGAGTGGTTTTATTGGCG
GTGAATTAGGTCAATTTATTGCTAAAAAATTAGATCATGCCGACATCAAGCATGCATTTT
ATAACATTAAGGGTGAAACACGAAACTGCATTGCAATTTTACATGAAGGGCAACAAACA
GAAATTTTAGAGCAGGGACCGGAGATTGATAATCAAGAGGCTGCAGGATTTATTAAACA
TTTTGAACAATTATTAGAAAAAGTTGAAGCAGTTGCTATTTCAGGTAGCTTACCTAAAGG
ATTAAATCAAGATTATTATGCACAAATTATTGAACGATGCCAAAACAAAGG TGTGCCTGT
GATATTGGACTGCTCGGGTGCAACTTTGCAAACAGTTTTGGAAAATCCATACAAACCAAC
AGTCATTAAACCAAACATTTCTGAACTATATCAATTGCTTAACCAGCCACTTGATGAAAG
TTTAGAAAGTTTGAAACAGGCAGTGTCACAACCCTTATTCGAAGGGATTGAGTGGATTAT
TGTGTCTTTAGGTGCACAAGGTGCATTCGCTAAGCACAATCATACATTCTATAGAGTGAA
TATTCCGACAATAAACGTATTAAATCCGGTTGGTTCAGGTGATTCTACAGTTGCTGGAATT
ACTTCAGCAATTCTCAATCATGAAAACGACCACGATTTACTAAAAAAAGCT AATACTTTA
GGCATGCTGAATGCGCAAGAAGCACAAACAGGATATGTCAATTTAAATAATTATGATGA
ATTATTCAATCAAATTGAAGTTTTAGAGGTGTAA 
 

> lacD 
Function: protein coding sequence; tagatose 1,6-diphosphate aldolase (core genome, variable) 
Best match: lacD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2335638:2336618:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 115542 … 116523; Length: 981 bp 
Sequence: 
ATGTCAAAATCTAATCAAAAAATCGCATCAATTGAACAATTAAGTAATAAC GAAGGTATC
ATTTCTGCATTAGCATTTGACCAACGTGGTGCTTTAAAACGAATGATGGCTAAACATCAA
ACGGAAGAGCCAACTGTCGCTCAAATTGAACAATTAAAAGTATTGGTTGCGGAAGAATT
AACACAATATGCGTCTTCAATTTTATTAGATCCAGAATACGGTTTACCAGCATCTGATGCA
CGTAACAAAGATTGTGGATTATTGCTAGCTTATGAAAAAACTGGTTATGACGTAAATGCT
AAAGGTCGTTTACCTGACTGTTTAGTAGAGTGGTCTGCAAAACGTTTAAAAGAACAAGGT
GCAAATGCTGTTAAATTCTTACTTTACTATGATGTTGATGATGCTGAAGAAATTAACATTC
AAAAGAAAGCATACATTGAAAGAATCGGTTCAGAATGTGTTGCAGAAGACA TTCCTTTCT
TCTTAGAAGTATTAACATACGATGACAACATTCCTGATAACGGTAGTGTTGAATTCGCAA
AAGTTAAGCCTAGAAAGGTTAACGAAGCAATGAAATTATTCTCAGAACCAC GCTTTAATG
TTGATGTATTGAAAGTTGAAGTACCAGTAAACATGAAGTATGTAGAAGGCTTTGCTGAAG
GTGAAGTGGTTTATACAAAAGAGGAAGCGGCACAACACTTTAAAGATCAAGATGCAGCA
ACTCATTTACCATACATTTACTTAAGTGCTGGTGTTTCTGCGGAATTATTCCAAGAAACTT



TAAAATTTGCTCACGAAGCTGGTGCTAAATTCAACGGTGTACTTTGTGGCCGTGCTACAT
GGTCTGGTGCTGTTCAAGTATACATTGAACAAGGTGAAGATGCTGCTCGTGAATGGTTAC
GTACAACTGGTTTCAAAAATATTGATGACTTAAATAAAGTATTAAAAGATA CTGCGACAT
CTTGGAAACAAAGAAAATAA 
 

> lacF 
Function: protein coding sequence; lactose-specific phosphotransferase enzyme IIA component (core 
genome, variable) 
Best match: lacF_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2335305:2335616:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 116544 … 116856; Length: 312 bp 
Sequence: 
ATGAATAGAGAAGAAGTCCAATTATTAGGTTTTGAAATTGTTGCATTTGCA GGGGATGCA
CGTTCTAAGTTTTTAGAAGCATTGACAGCAGCTCAAGCTGGAGATTTTGCAAAAGCAGAT
GCATTGATTGAAGAAGGAAACAATTGCATTGCTGAAGCGCATAGAGCACAAACAAGCCT
GTTAGCTAAAGAAGCGCAAGGTGATGATATTGCATACAGTGTAACGATGATGCATGGTCA
AGACCATTTAATGACAACAATTTTACTGAAAGATTTAATGAAGCATTTATT AGAATTTTAT
AAAAGAGGGTGA 
 

> lacE 
Function: protein coding sequence; PTS system lactose-specific EIICB component (core genome, 
variable) 
Best match: lacE_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2333587:2335305:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 116855 … 118574; Length: 1719 bp 
Sequence: 
ATGACAATGATGCAAAAATTGATCGCACAAATTGAAAAAGGGAAGCCATTT TTCGAGAA
ATTATCACGTAACATATATTTAAGAGCCATCCGTGATGGATTTATTTCTGCAATGCCTGTC
ATCTTATTCTCAAGTATCTTTCTATTAATTGCATACGTGCCAAATATATTTGGTTTTAAATG
GGATAAAGGCATGGAAGCCATTTTAATGAAACCATATAACTATACGATGGGGCTTGTAGC
ATTTTTAGTAGCAGGAACGACAGCGAAATCTTTAACAGATTCATTTAACCGTAAGCTAGA
AAGTACAAATCAAATTAACTTTATTTCTACAATGCTAGCAGCGATGTGTGGATTCTTGTTC
TTAGCTTCTGATCCAGCCAAAGATGGTGGATTCTTAAGTGCATTTATGGGAACTAAAGGT
TTATTAACAGCATTTTTATCAGCATTTGTAACTGTTATTGTTTATAACTTCTGTGTGAAGCG
CAATATTACAATTAAAATGCCGAAAGAAGTACCGCCGAATATTTCACAAGT ATTTAAGGA
CTTAATTCCATTTTCAGCGGTAATCATCATTCTTTATGCATTAGATTTAGTCATTCGCAAC
AGCTTTAAATCAAATGTAGCGGAAGGTATTTTAAAATTATTCGAACCATTA TTTACAGCA
GCAGATGGATGGATTGGTGTCACAATTATCTTTGGTGCCTTTGCATTATTCTGGTTTGTAG
GAATTCATGGTCCATCAATAGTAGAGCCAGCAATTGCAGCCATTACATATGCGAATATCG
AAGCGAACTTCAAGTTGCTTCAAGCTGGAGAACACGCAGATAAAATTATTACATCAGGTA
CACAAATGTTTATCGTTACTTTTGGAGGTACGGGTGCAACATTGGTCGTCCCGTTCATGTT
TATGTGGATGACGAAATCTAAACGAAACAAAGCGATTGGACGTGCATCAGTTGTACCAA
CATTCTTTGGTGTAAACGAACCAATTTTATTTGGTGCACCACTAGTATTGAATCCTGTGTT
CTTTATTCCATTTGTATTAGCACCAATTGTTAACGTATGGATTTTCAAACTTTTCGTTGAAG
TGTTAGGAATGAATAGTTTTAGTGTAAATTTACCTTGGACAACACCAGGTCCATTGGGCA
TTATCATGGGTACAGGTTTTGGTTTATGGTCATTCGTACTAGCTATTACTTTGATTGTTGTA
GATATTATTATTTACTACCCATTCCTAAAAGTTTATGATAGTGAAATTCTT GATGAAGAAG
AAGGACGTAAAGAAAGTAATTCAGATTTAAAAGAAAAAGTTGCAGCAAACT TTGATACG
AAAAAAGCTGATTCAATTTTAGCGGCAAGTGGTGTATCAGACGATGCAGCTAAAGCTTCA
AATATCACAGAACAAACAAATGTCTTAGTACTTTGTGCCGGTGGTGGTACAAGTGGATTA
TTAGCCAACGCACTTAATAAAGCAGCTGAAGAATATCATGTGCCAGTGAAAGCAGCAGC
TGGCGGATACGGCGCACATATGGACATTATGAAAGAGTACCAATTAATCATTTTAGCGCC
ACAAGTTGCGTCTAACTATGAAGATATTAAGCAAGATACAGATAGATTAGG TATTAAATT
AGCGAAGACTCAAGGTGCTGAATATATCAAATTGACACGAGACGGCCAAGCAGCCCTTG
ATTTCGTTCAACAACAATTTGAAAATTAA 
 

> lacG 



Function: protein coding sequence; 6-phospho-beta-galactosidase (core genome, variable) 
Best match: lacG_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2332157:2333569:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 118591 … 120004; Length: 1413 bp 
Sequence: 
ATGACTAAAACATTACCTGAAGATTTTATTTTTGGTGGAGCAACAGCAGCATATCAAGCA
GAAGGTGCGACAAATACAGATGGTAAAGGTCGTGTTGCATGGGATACGTATTTGGAAGA
AAACTATTGGTACACTGCAGAACCAGCGAGTGATTTTTATAACAGATATCCAGTGGATTT
AGAATTAAGTGAAAAATTCGGTGTTAATGGTATCCGTATTTCAATTGCATGGTCACGTAT
CTTCCCAAATGGATATGGCGAAGTTAACCCTAAAGGTGTTGAGTATTACCATAAGTTATT
TGCAGAGTGTCATAAACGTCATGTTGAACCATTTGTAACATTGCATCATTTTGATACACCA
GAAGTGTTACACAAAGATGGCGATTTTCTAAATCGTAAAACGATTGACTACTTTGTAGAT
TATGCTGAATATTGTTTTAAAGAATTCCCAGAAGTAAAATATTGGACTACA TTCAATGAA
ATTGGACCTATTGGTGATGGTCAATATTTAGTAGGTAAATTCCCTCCAGGTATTAAATATG
ATTTTGAAAAAGTTTTCCAATCACATCACAATATGATGGTTGCTCATGCAAGAGCAGTAA
AATTATTTAAAGATGGCGGCTATCAAGGAGAAATTGGTGTTGTACACGCATTGCCAACAA
AATATCCGTTCGATCCATCAAATCCTGAAGATGTTCGTGCAGCAGAATTAGAAGATATCA
TCCATAATAAATTCATCTTAGATGCAACATATTTAGGTAAGTATTCTCGTGAAACGATGG
AAGGTGTGCAACATATCTTATCTGTTAATGGCGGTAAATTAAATATTACAGATGAAGATT
ATGCCATTTTAGATGCAGCCAAAGATTTAAACGACTTCTTAGGTATCAATTACTACATGA
GTGACTGGATGAGAGGTTACGATGGAGAATCTGAAATCACGCATAATGCGACAGGTGAT
AAAGGCGGTTCTAAATACCAACTTAAAGGTGTCGGACAACGTGAATTTGATGTCGACGTA
CCTCGCACAGACTGGGACTGGATGATCTATCCTCAAGGTTTATATGATCAAATCATGCGT
GTTGTTAAAGATTATCCTAACTATCACAAGATTTATATCACTGAAAATGGT TTAGGATATA
AAGATGAATTTATTGAATCTGAAAAAACAGTTCATGATGATGCACGTATTG ATTATGTAA
GACAACATTTGAACGTTATTGCAGATGCTATTAAAGATGGTGCAAATGTTAAAGGTTACT
TTATTTGGTCATTAATGGATGTGTTCTCTTGGTCAAATGGTTATGAAAAACGATATGGTTT
ATTCTATGTCGATTTTGAGACTCAAGAACGTTATCCTAAGAAAAGTGCTTATTGGTACAA
AGAGTTAGCCGAAACAAAAGAAATTAAATAA 
 

> Q5HE19 
Function: protein coding sequence; putative zinc binding alcohol dehydrogenase (core genome, 
variable) 
Best match: Q5HE19_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2328501:2329508:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 122652 … 123660; Length: 1008 bp 
Sequence: 
ATGAAAATGATAGGATTTGAAAAGCCCTTTAAATTGGAAGAAGGAAATTTA TTTAAAGTA
TACGAACAAAGAAAGCCAACGCCAGAAAACGATGATATCTTAGTCAAAGTA AATAGTAT
TAGTGTAAATCCTGTAGATACAAAACAACGTCAAATGAAAGTCACTCAAGC ACCTCGTGT
ACTTGGGTTTGATGCTATTGGTACTGTTGAAGCTATCGGACCAGACGTTACATTATTTAGT
CCGGGTGACGTTGTATTTTATGCTGGATCGCCAAATAGACAAGGATCAAATGCGACATAT
CAATTGGTGTCAGAAGCTATAGTTGCAAAGGCACCACACAACATAAGTGCTAATGAAGC
GGTTAGTCTACCGCTAACTGGTATTACGGCATATGAAACGTTTTTTGATACATTTAAAATT
TCACATAATCCTTCTGAAAATGTAGGTAAATCCGTGTTAATCATTAATGGTGCCGGTGGT
GTAGGCAGTATAGCCACTCAAATTGCTAAACGGTATGGTTTAACTGTCATTACAACAGCA
TCACGACAAGAAACAACAGAGTGGTGTGAAAAGATGGGCGCAGATATCGTATTGAATCA
TAAAGAGGATTTAGTGCGTCAATTTAAAGAAAAAGAAATTCCATTAGTAGA TTATATATT
TTGCACTTATAATACAGACTTGTATTACAATACTATGATTGAACTGATAAA ACCATTAGG
GCATATTACGACTATCGTAGCTTTTAATGAAGATCAAGATTTAAATGCATT AAAATTAAA
AAGTATAACATTTACACATGAATTTATGTTTGCGCGTCCAATTCATCGAACGCCTGATATG
ATTAAACAACATGAGTATTTAGAAGATATTACGAAAAATATAGAATTAGGG CATTACCAA
CCAACAACGACACAAGTTTTTGAAGGTTTATCACCTGAAAACTTATATCAA GCACATCAA
TTGTTGGAAAAACAATCAATGATTGGGAAATTAGTAATTAATATATAG 
 

> opuD2 
Function: protein coding sequence; glycine betaine transporter 2 (core genome, variable) 



Best match: opuD2_CC005_N315_BA000018.3[2257131:2258693:r]  
Position: 056-contig_190_RC: 123967 … 125530; Length: 1563 bp 
Sequence: 
ATGAAAAATAAATCAGTAAGTCTAGTGTTTTGGGTATCTTTAGTGATATGT ACGATATTTG
TTGCTTTTGGAGCAATATTTCCGAAACAATTAGAAAAACTCACGCAAAACA TTACTACAT
TTATTGCGCTACATTTTTCTTGGTATTATTTATTGCTCGTTTTAGTTATTTTATTTGTCTGTG
TGTATATTTTATTTTCGAGATACGCAAACATTACATTAGGTGAAGAAGGCGAAGATCCTG
AATTCTCATTGCCGTCTTGGTTTGCTATGTTATTTAGTGCTGGTATGGGAATAGGACTTGT
GTTCTGGACAACGGCAGAACCAATCAGTCATGCCTTCAAATTAACGCCTATTCATAAAGC
TGGCACGCAATCTGCAATTAATGATGCAATGCAGTTTTCATTTTTCCATTGGGGGATTCAT
GCATGGGCAGTCTATGGTATTGTCGCGCTTGTGTTTGCATATTTTAGCTTTCATAAAGGAT
ATCCTGGCTTAGTCAGCGCTACATTGACGCCTTTATTAGGTGAAAAGGCAATGCGTGGAC
CTTTAGGTGGTGCCATTGATGTATTGGCAGTCATAGCTACAGTAACAGGCGTTGCTGCAA
CATTAGGTTTCGGTGCATTGCAAATAAACGAAGGTTTACATTTTTTATTTAATGTACCGAG
TAACTTCACGATGCAAGTAATCTTGATTGTCATTGCAACCATATTATTTACTTGGTCAGCA
TGGTCAGGTATCGATAAAGGTATCAAAACGTTGAGTAATATCAACATGTTACTTGCTTTT
GTAGTACTTATTGGTCTTTTTATTGTTGGGCCAACGCTTTACATTTTAAATACATTTACAA
ATGGTCTAGGTAATTATATTGCAAATTTCTTTAGTATGAGTTTAAGTATTCCGTCAGGCGG
TCAAAAATTCCAATGGTTACAAAATTGGACAATCTTTTACTGGGCATGGTGGATATCTTG
GGCACCATTTGTAGGTATATTTATTGCACGTGTGTCAAAAGGACGTACGATTAAAGAATT
TATTCTAGGTGTACTTTTTGTCCCGGCGTTAGTTTGCTTTATATTCTTTGCGGTATTCGGCG
CGTCAGCAATTTACTTACAAGATAATCATATTGCCGATATTGCTAAAGCAGCGACAGAAA
CAGCAACTTTTGCAACGCTACAACATTACCCACTAGGTTTTGTATTAAGCTTAATTACTTT
ACTTGTTATTATGATTTTCTTTGTTACATCAGCGGATTCGGCAACTTATGTTTTAGGTATGT
TGAGTTCAAGAGGTGATATTAATCCGAAGTCATTTGTCAAAGTGAGTTGGGGTATCATTA
TGGCATTATTTGCAATTATCATGATCTACACAGGTGGTACTCAAGCGATTCAAAATTTATT
AATCATTGCTGCGTTACCATTTTCCGTGGTCATTATAGCGATGATATGGTCGCTTTTAAAA
TCTTTAAGTGAAGAAAAACCTAGAAATAGTAATAAGGTTTTAATTAAACAT CGTGACCCA
GATATTTTAGAATATCGTTCTTCAAAACATATTGACGAAAATTAA 
 

> asp23 
Function: protein coding sequence; alkaline shock protein 23 (core genome, variable) 
Best match: asp23_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2325096:2325605:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 126555 … 127065; Length: 510 bp 
Sequence: 
ATGACTGTAGATAACAATAAAGCAAAACAAGCATACGACAATCAAACTGGT GTTAACGA
AAAAGAAAGAGAAGAGCGTCAAAAACAACAAGAACAAAATCAAGAGCCTCA ATTCAAA
AATAAATTAACTTTCTCTGATGAAGTTGTTGAAAAAATTGCTGGTATCGCTGCACGTGAA
GTTAAAGGTATCTTAGACATGAAAGGTGGCTTAACTGATACATTCACTAATGCATTCTCA
AGTGGAAATAACGTTACTCAAGGTGTATCTGTTGAAGTTGGTGAAAAACAAGCTGCTGTA
GACTTAAAAGTAATTTTAGAATATGGTGAATCAGCACCAAAAATCTTCCGT AAAGTAACT
GAATTAGTTAAAGAACAAGTTAAATATATTACTGGTTTAGATGTTGTTGAA GTTAACATG
CAAGTTGATGATGTAATGACTCAAAAAGAATGGAAACAAAAACACGAAAAA AATAATGA
AAACAATAACCAAGAAAGACAAGGTTTACAATAA 
 

> tnpIS1 
Function: protein coding sequence; transposase for IS1  
Best match: tnpIS1_trunc_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2269234:2269265]RC 
Position: 056-contig_190_RC: 133418 … 133450; Length: 32 bp 
Sequence: 
TCAAATTAAGTGCAACAGTTCGTCACATAAAA 
 

> htsA 
Function: protein coding sequence; iron compound ABC transporter/iron compound-binding protein 
(core genome, variable) 



Best match: htsA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2317468:2318451:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 133709 … 134693; Length: 984 bp 
Sequence: 
ATGAGAGGTCTAAAAACTTTTAGTATATTGGGATTAATAGTTGCCTTACTTTTAGTTGCAG
CTTGTGGTAATACGGATAATTCAAGTAAAAAAGAATCATCAACTAAAGATA CTATTTCGG
TAAAAGATGAAAATGGTACAGTAAAAGTACCTAAAGATGCAAAACGTATCG TTGTATTA
GAGTACTCATTTGCAGATGCATTAGCAGCATTAGACGTTAAACCAGTTGGTATTGCTGAT
GATGGTAAGAAAAAACGTATCATTAAACCAGTTAGAGAAAAAATTGGGGAT TATACTTCT
GTAGGTACACGTAAACAGCCAAACTTAGAGGAAATTAGTAAATTAAAACCG GATTTAATT
ATCGCTGATAGCAGTAGACATAAAGGTATTAATAAAGAATTAAACAAAATT GCACCAAC
ATTATCATTAAAGAGTTTTGATGGAGACTACAAACAAAATATTAATTCGTT CAAAACAAT
TGCTAAAGCTTTAAATAAAGAAAAAGAAGGCGAAAAACGTCTTGCTGAGCA TGATAAAT
TAATCAATAAGTATAAAGATGAAATTAAATTTGATAGAAATCAAAAAGTGC TTCCAGCAG
TAGTTGCTAAAGCTGGTTTATTAGCACATCCAAACTATTCATATGTTGGACAATTTTTAAA
CGAACTAGGATTTAAAAATGCATTAAGTGACGATGTAACAAAAGGTTTAAG TAAATATTT
GAAAGGACCTTACTTACAATTAGACACTGAACATTTAGCTGATTTAAATCCAGAGCGTAT
GATCATTATGACAGATCATGCTAAAAAAGATTCTGCTGAATTCAAGAAGTT ACAAGAAGA
TGCAACATGGAAAAAGTTGAATGCAGTTAAAAATAATCGCGTGGATATTGT TGACCGTGA
TGTTTGGGCAAGATCTCGTGGCTTAATTTCTTCTGAAGAAATGGCTAAAGAACTTGTTGA
ATTATCAAAAAAAGAACAAAAGTAA 
 

> htsB 
Function: protein coding sequence; iron compound ABC transporter/permease protein (core genome, 
variable) 
Best match: htsB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2316425:2317456:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 134704 … 135736; Length: 1032 bp 
Sequence: 
ATGGCTATAAAAGAAATAAGTAGCCAATCTGCCATAGATCATAAAAGAAAA AGACGCAC
AACACTCACGTATATAGTGAGTTTGTGCTTTCTTTTTATTTGTATATATTTAAATATGGCG
ATTGGTTCTTCGAAAATTAATTTTAGCGATATCATTCACTATGTTACTGGTCATACAGATA
CGAAAGCAACGTTTTTATTGCATAATGTACGTATGCCAAGGATGATTGCAGGGTTATTTA
TTGGCGGTGCATTAGCGGTATCTGGTTTGTTAATGCAAGCAATGACACGCAATCCGCTAG
CATCACCTAAAATTTTTGGTGTCAGTTCTGGTGCATCGTTTTTCATTGTATTTGTGACGATT
ATCATTCCATCATTAGAATATTATGCATTATATTTAGGTGTGATAGGTGCATTTATAGGTG
GTTTAACTGTTTATACACTTTCAGGTGCTACGAAAGGTATGACACCCATTAAATTAGCATT
GGCTGGTATGGCCATCCATTTGTTTTTTAGTAGTATGACTGAAGGTATTATTATTTTGAAT
GAGAATTCAAACGAACAAGTGATGTTTTGGCTTGTCGGTTCATTATCCAGTATGAAGTGG
GATGAAATTTTAACCATTTTACCATGGATTATTGGTGCTTTAATTGTAACGATTTTTATTG
GACGTCAACTAACGATTATGGAACTAGGCGATGACATTGCTAAGGGATTGGGTCAAAAT
ATAAATAAAGTTAGAATTATCATTGGGCTATTAGTCATTATTCTTACAGGT ATGTCGGTGT
CAGTGGCAGGACCAATTGGATTTGTTGGCTTAATCGTACCGCATATAGTCAAACGCTATG
TGAGTAAGAATTATTTAGTCATGATTCCATTAACATTTATTATAGGTGCAG ATTTGTTACT
ACTATCAGATGTATTAAGTCGTTTAATCACTTATCCTTACGAATCACCTGTAGGTATTGTG
ACATCATTCGTAGGTGCACTTTACTTCTTATTTATAACGATTAAAGGGGTGAAAAGAATA
TGA 
 

> htsC 
Function: protein coding sequence; iron (Fe3+) ATP binding cassette transporter/membrane protein 
(core genome, constant) 
Best match: htsC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2315460:2316428:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 135732 … 136701; Length: 969 bp 
Sequence: 
ATGATGACAACGAAAATTATACGTCGTTATAGTTTAATCACAATCCTTTTA ATTGTGAGTA
TATTCATAAGTTTATGTGTAGGGTCTGTCATGATTCATCCGATTGATGCTATTAAGGGAAT
CTTTACACAAGATGATTTTATTTTAAATGAGTATCGTATACCTAGAACATT ACTTGGTATT



ATTATCGGTAGTAGCTTGGCTATATCAGGTGCAATTATACAAGCTGTAATAAGAAACCCG
TTAGCCTCACCTGATGTTATAGGTATTTCTAAAGGTGCCAGTTTAGCTGCTGTAATTATTA
TTATGATCTTTCCAACAGCACCATTGTTTGTTTTACCTATAGGTTCATTCTTAGGTGCCTTT
GCAGTAAGTTTATTTTTATCATTTTTAATTTCAAAATATGATGTTAAAGGT TCAAAGCTTG
CCTTAATTGGTTTAGCAATAGGCGCAATATGTACGGCGATTGTGCAGTTCTTATTAATCAG
AAATCCACTGGAAGCAAACAAAGCGCTTGTTTGGTTGACAGGTAGTCTATATGGACATGA
TATGTCGAATATTTATACTATATTACCTTGGTTTTTAATAACGATACCAAT CATCATTTTAT
TGAGTTATCAATTAGATGTATTGAATCTAGGTGATGCTGTTGCAACCGCACTCGGTTTAAA
AGTTAAAACTATTAAAATGCTATTGCTAATTTTAGCAGTAATATTAGCAGG ATCCGCAAT
TTCAGTTGTCGGTGGTATTAGCTTTTTAGGATTAATTGCACCTCATATTGCGAGACAATTA
ATAGGAAATAAAACATTACACGTTATTATCATGTCGGGGTTAATTGGTGCTATATTGTTA
ACATTTGGAGATGGTTTAGCCCGTGGCATTCATCCGCCACTGGATATTCCTGTAGGGGTTA
TCATTGCAATTATCGGTGCACCATACTTCTTAATATTATTACGAAGAATGAAATAA 
 

> hlIII 
Function: protein coding sequence; channel protein/hemolysin III family protein (core genome, 
variable) 
Best match: hlIII_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2310900:2311583:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 140640 … 141324; Length: 684 bp 
Sequence: 
ATGTCCAAATCAACTAAAAAAAGTAATGACACAATCGTAGAAACATTTAAG GATATCATC
CCTTTATCATTTGGAGAAGAAATTGGTAATGCGGCATCTCATGGTGTTGCAGCTTTGTTAA
CATTATTAGTGTTACCCTATGCGGCTGTGCACAGTTATATTGCACATGGTACGCTTGCGTC
TGTGAGTATGTCTATTTATGTTATTTCTATCTTTATGATGTTTATTTCATCTACTATTTATCA
TTCTATGCAAAATGAAACACCTCATAAATATATTTTAAGGATTATCGATCA CAGTATGATT
TACGTAGCAATTTCTGGTACATATACGCCTATTTTGTTAACAGTTGTAGGTGGTTGGATAG
GTTGGACAGTATTTATTTTATTATGGGGAACGACACTTTGGGGGATTTTATATAAATCCAT
AGCTGTCAAAGTTAACCAAAAGTTAAGCTTAATTGTCTATTTAGTGATGGGCTGGGTAGG
TATTATCTTGTTACCAATTATTTTTATTCGCACATCATGGATATTCATATTATTCATTTTCT
TAGGTGGTGTGTCTTATACAATTGGTGCATGGTTTTATGCACAAAAGAATAGACCATATTT
TCATATGATTTGGCATATTTTTATTGTAATAGCATCACTATTGCATTTAAT TGCGATCTTAT
ATTTTATGTAG 
 

> sdrM 
Function: protein coding sequence; multidrug efflux protein (core genome, variable) 
Best match: sdrM_ref_CC005_N315_BA000018.3[2239880:2241223:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 141500 … 142844; Length: 1344 bp 
Sequence: 
ATGCGATTAAAGTCAATCATAACTGTTATAGCTTTAATATTAATTATGTTT ATGTCAGCGA
TTGAATCATCTATTATTTCGCTTGCATTACCTACAATTAAACAAGATTTAA ATGCAGGAAA
TTTAATTTCATTAATTTTTACAGCGTATTTTATCGCATTAGTAATTGCCAA TCCTATAGTGG
GAGAATTACTTTCGAGATTTAAAATTATTTATGTGGCAATTGCAGGATTACTTTTATTTAG
TATAGGTAGTTTTATGTGTGGTTTAAGTACTAATTTTACTATGCTAATTATATCACGCGTG
ATACAAGGTTTTGGATCAGGTGTATTGATGTCATTATCGCAAATTGTTCCAAAGTTAGCAT
TTGAAATTCCGTTACGATATAAAATTATGGGCATAGTTGGCAGTGTTTGGGGTATTTCGA
GTATCATTGGACCGCTTCTAGGTGGTGGTATATTAGAATTTGCAACATGGCATTGGTTATT
CTACATAAATATACCGATTGCGATCATTGCCATTATATTAGTTATATGGACATTTCATTTT
CCAGAGGAAGAAACAGTTGCTAAATCAAAATTTGATACTAAAGGGCTCACGCTATTTTAT
GTATTTATTGGATTGATTATGTTTGCTTTATTAAACCAACAGCTATTACTTTTAAATTTCTT
GAGTTTTATCTTAGCTATCGTTGTGGCAATGTGTTTATTTAAAGTAGAAAAACATGTTTCT
TCACCATTTTTACCTGTGGTTGAATTTAATCGTTCGATTACTTTAGTTTTTATAACGGACCT
TCTAACAGCTATTTGTTTAATGGGATTCAATTTATATATTCCAGTCTACCTTCAAGAACAA
CTAGGATTATCTCCATTGCAAAGTGGATTGGTTATTTTTCCTTTATCTGTAGCTTGGATTAC
ATTGAATTTTAATTTACATCGAATTGAAGCAAAACTATCAAGGAAAGTTAT TTACTTACTA
TCATTTACATTGTTACTAGTAAGTAGTATTATCATTTCATTTGGTATTAAA TTGCCGGTACT



TATAGCATTTGTGTTAATTTTGGCAGGATTAAGTTTTGGATATATTTATACGAAAGATAGT
GTAATTGTCCAAGAGGAAACTAGCCCATTACAAATGAAGAAAATGATGTCA TTTTATGGA
TTAACTAAAAATCTTGGGGCATCAATAGGTTCAACAATAATGGGATATCTT TATGCGATA
CAATCAGGAATCTTTGGTCCAAACTTACACAATGTGTTAAGTGCTGTTGCTGTAATTAGCA
TTGGGCTTATTGTTTTATGGGTCGTATTTTTTAAAGAACAGTCATCTCAATCAAAAGAATA
G 
 

> sepA 
Function: protein coding sequence; staph efflux pump A (core genome, variable) 
Best match: sepA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2309028:2309495:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 142948 … 143416; Length: 468 bp 
Sequence: 
GTGAATTATCTTAAACATAAGTTTTATAACTTGTTAACTACAATGATTGTT CTCTTTATTTT
TGTACTTTCTGGTGCGATTTTTTTAACATTTCTAGGGTTTGGTTTATATGGATTAAGTAGA
ATACTTATTTATTTTAGGTTGGGTGACTTTACATATAATAGAAGTATGTAC GATAACCTAT
TATATTATGGCAGTTATATAATCTTTGGGTACTTCATCATATTTGCAGTCGAGCATTTAAT
GGATTATTTTAGAAAAATGTTGCCTGAAAATGCATATTTTAGAGGCGCGACTTTTCATTTG
ATTTCTTACACAGTTGCAACAACGTTATTTTATTTCATCATTCATTTAAAT TATGTTTATAT
CAATATCGATTTTTGGGTCATCATGGTTATTATAGGGTTCTTATATGTTTGTAAGCTTCAA
TTTTACCCTGAAAGTAAAAATTTAAATAATAGAAAATAG 
 

> lmrS 
Function: protein coding sequence; lincomycin efflux pump (core genome, variable) 
Best match: lmrS_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2307263:2308705:r] (completely identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 143738 … 145181; Length: 1443 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAAGTTGAATTAACAACCCGGAGACGAAACTTCATAGTTGCTGTTATGTTGATT
AGTGCGTTTGTAGCTATTTTAAATCAAACATTATTAAATACAGCGTTACCTAGTATAATGA
GAGAATTAAATATTAATGAAAGTACATCGCAATGGCTAGTTACTGGGTTTA TGCTTGTTA
ATGGCGTCATGATACCTCTGACGGCATATCTAATGGATAGAATTAAAACTAGACCTTTAT
ACTTAGCGGCGATGGGGACATTTTTATTAGGTTCTATTGTTGCAGCCTTAGCTCCGAATTT
TGGAGTTTTAATGTTAGCACGTGTAATTCAAGCGATGGGTGCAGGCGTACTTATGCCCTT
AATGCAATTTACGTTATTTACATTGTTCAGTAAAGAACATCGAGGTTTTGCAATGGGACT
AGCAGGTTTAGTAATTCAATTTGCACCAGCAATAGGCCCTACAGTTACAGGATTAATTAT
TGATCAAGCGAGTTGGCGAGTACCATTTATTATAATTGTAGGAATTGCTTTAGTTGCCTTT
GTTTTCGGCTTAGTTTCAATCTCAAGTTACAATGAAGTGAAATATACGAAATTAGATAAG
CGCTCAGTAATGTATTCAACTATTGGATTCGGGTTAATGCTATACGCATTTAGTAGTGCAG
GAGATTTAGGATTTACAAGTCCAATAGTAATAGGTGCGTTGATAATAAGTA TGGTTATTA
TCTATTTATTTATACGTAGACAATTTAATATTACTAATGTACTTTTAAATT TAAGGGTTTTT
AAAAATAGAACATTTGCATTATGTACGATTAGTTCAATGATTATAATGATG TCAATGGTT
GGACCTGCGCTGCTTATACCGCTATATGTTCAAAATAGTTTATCTTTATCTGCCTTGTTATC
AGGACTTGTTATCATGCCTGGTGCAATAATAAATGGTATTATGTCAGTTTTTACAGGTAAA
TTTTATGATAAGTATGGTCCTAGACCATTGATTTATACTGGTTTTACAATTTTAACAATTA
CTACAATTATGTTGTGTTTCTTGCATACAGACACATCTTATACGTATTTAATAGTCGTATA
TGCAATTAGAATGTTTTCAGTTTCTTTACTCATGATGCCGATAAATACTACAGGAATTAAT
TCTTTGAGAAATGAAGAAATCTCACATGGCACGGCTATTATGAACTTTGGTCGTGTAATG
GCTGGTTCACTAGGCACAGCTTTAATGGTTACATTAATGAGTTTTGGTGCAAAAATATTTT
TATCTACATCGCCATCGCATTTAACTGCAACTGAAATTAAACAGCAATCCATTGCTATAG
GGGTGGATATCTCATTTGCTTTTGTAGCTGTGCTTGTTATGGCAGCTTATGTGATAGCACT
TTTTATAAGAGAACCTAAAGAAATAGAAAGTAATAGAAGGAAATTTTAA 
 

> Q1Y5S5 
Function: protein coding sequence; putative ATP-binding protein/Mrp/Nbp35 family (core genome, 
variable) 



Best match: Q1Y5S5_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2256291:2257355:r] (completely 
identical) 
Position: 056-contig_190_RC: 145328 … 146393; Length: 1065 bp 
Sequence: 
TTGTTAACGGTAGATCAAGTGAAAGAATTGGTAGGAGAAATTAAAGATCCT ATTATAGAT
GTGCCTTTAAAAGAAACAGAAGGTATTGTTGAAGTTTCTATTAAGGAAGAA AAAGAACA
TGTGAGTGTTAAATTAGCAATGGCACAATTAGGTGGTGCACCGCAATTAGATTTACAGAT
GGCTGTTGTTAATGCATTAAAAGAAAACGGTGCGAAAACGGTCGGTATACGATTTGAAAC
ATTGCCGGAAGAAAAAGTAAATCAATTTAAACCAAAAGAAGAAAATAAACC TAAAACGA
TAGAAGGCCTATTATCTCAAAATAATCCAGTCGAATTTATTGCAATAGCCTCCGGTAAAG
GTGGTGTCGGTAAATCTACTGTTGCAGTAAATTTAGCCGTTGCCTTAGCTCGTGAAGGGA
AAAAAGTCGGATTAGTAGATGCCGATATATATGGATTTAGTGTACCAGATATGATGGGTA
TTGATGAAAAGCCTGGAATTAAAGGGAAGGAAGTAATTCCAGTTGAACGTCATGGCGTT
AAAGTTATATCAATGGCCTTTTTTGTGGAAGAAAATGCGCCAGTTATATGGAGAGGGCCA
ATGTTAGGTAAAATGTTGACGAATTTCTTTACAGAAGTTAAATGGGGAGACATTGAATAT
TTAATACTCGATCTTCCACCTGGAACAGGAGATGTAGCTTTAGATGTTCATACGATGTTAC
CTTCAAGTAAGGAAATTATTGTAACGACACCTCATCCTACAGCAGCATTTGTTGCAGCTC
GCGCAGGTGCGATGGCAAAACATACGGATCATTCTATTCTTGGCGTAATTGAAAACATGA
GTTATTTTGAAAGTAAAGAGACGGGTAATAAAGAATATGTCTTTGGCAAAG GTGGCGGTA
CTAAGTTAGCTGATGAACTTAATACTCAATTACTTGGGGAATTACCTTTAGAGCAACCAT
CTTGGAATCCAAAAGATTTTGCACCGTCAATATATCAATCAGATGATCGTCTAGGTAAAA
TTTATAGCTCGATTGCACAAAAAGTTATAGCTGCTACAAATAAATAG 
 

> rrs 
Function: rRNA 16S ribosomal RNA  
Best match: rrs_AC025951.19[21040:22158]  
Position: 056-contig_190_RC: 146848 … 147967; Length: 1119 bp 
Sequence: 
TTTTATGGAGAGTTTGATCCTGGCTCAGGATGAACGCTGGCGGCGTGCCTAATACATGCA
AGTCGAGCGAACGGACGAGAAGCTTGCTTCTCTGATGTTAGCGGCGGACGGGTGAGTAA
CACGTGGATAACCTACCTATAAGACTGGGATAACTTCGGGAAACCGGAGCTAATACCGG
ATAATATTTTGAACCGCATGGTTCAAAAGTGAAAGACGGTCTTGCTGTCACTTATAGATG
GATCCGCGCTGCATTAGCTAGTTGGTAAGGTAACGGCTTACCAAGGCAACGATGCATAGC
CGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGA
GGCAGCAGTAGGGAATCTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCAACGCCGCGTGAG
TGATGAAGGTCTTCGGATCGTAAAACTCTGTTATTAGGGAAGAACATATGTGTAAGTAAC
TGTGCACATCTTGACGGTACCTAATCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGC
GGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGCGCGTAGGCG
GTTTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCACGGCTCAACCGTGGAGGGTCATTGGAAACTGGA
AAACTTGAGTGCAGAAGAGGAAAGTGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGAGA
TATGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGACTTTCTGGTCTGTAACTGACGCTGATGTGCGA
AAGCGTGGGGATCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTG
CTAAGTGTTAGGGGGTTTCCGCCCCTTAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCT
GGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGACCCGCACAAGCGGT
GGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAAATCTTGACATCCTTTG
ACAACTCTAGAGATAGAGCTTTCCCCTTCGGGGGACAAAGTGACAGGTGGTGCATGGTTG
TCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCG 
 

> fosB 
Function: protein coding sequence; fosfomycin resistance protein (genomic island) 
Best match: fosB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2458828:2459247] (completely identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 189 … 609; Length: 420 bp 
Sequence: 
ATGTTAAAATCTATTAATCATATATGCTTTTCAGTCAGAAATTTAAACGAT TCAATACATT
TTTATAGAGATATTTTACTTGGGAAATTGCTATTGACTGGTAAAAAAACTG CTTATTTTGA



GCTTGCAGGCCTATGGATTGCTTTAAATGAAGAAAAAGATATACCACGTAATGAAATTCA
CTTTTCATATACACATATAGCTTTCACTATAGATGACAGCGAATTTAAATA TTGGCATCAG
AGGTTAAAAGATAATAACGTGAATATTTTAGAAGGAAGAGTTAGAGATATT AGAGATAG
ACAATCAATTTACTTTACTGACCCTGATGGTCATAAGCTAGAATTACATACTGGCACACTT
GAGAACAGATTAAATTATTATAAAGAGGCTAAACCACATATGACATTTTAC AAATAA 
 

> hutG 
Function: protein coding sequence; formimidoylglutamase (core genome, variable) 
Best match: hutG_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2459503:2460438:r]RC (completely identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 864 … 1800; Length: 936 bp 
Sequence: 
TTATTTTAAAAAATGATGCACTAAATTAGCAACGAGCTTAGCAGTTCTATT GTCAGCGTC
ATATGTTGGATTCATCTCAGCAATACTAACTGAAGACACCTTATCACTTGGAATAATACG
TTTTGCTAATTCAAGAACAGTATGTGGATACAAACCTAACACTGCCGGCGCACTTACCCC
AGGCGCAAACGCACTATCAATGACATCCATACAAATCGTAAACATAATGACATCATGTTC
ATGTACAAAACGTTCAATCATATCTTTAATTGTTGGTGATACGTGACTCAATAATTCATCT
GCAAAGACATAATCAATCTTTTTCTCTTTAGCATAATCAAATAAACTTTGC GTATTACCAC
CTTGAGCAATACCAAGCACTAAATAATCTGTGTTTTCATCTTCTTCTAAAATTTGTCTAAA
GCTCGTTCCAGATGTAGATTGTTGTTCAGCACGTGTATCAAAATGCGCATCAATATTTATC
ACACCAATAGATTGTGTTGGATAGACTTTACGTGTTGCTAAATATTGAGCATACGCAATA
TCATGTCCACCACCTAATAAAAATGTTTGTCTATGATTAGCAATTGACTTCGCTGCAAGCA
TAGCAAATTCTTTTTGAGTATCAATTAATTCCTCATGATCATGATAAACAT TTCCGTAATC
GACTAAAGTTTCACATTGATTCAAATCCGGCAAACCTGCAAATGCTTGTTTAATCGCATCT
GGTCCTTCTTTTGCACCAATGCGCCCCTTGTTTAAAGCAACACCTTTGTCAACAGCATAGC
CTAATATACCGACCCCTGATGGCATACTACTCTTTTCCAGCTTAGACAAATCTTCAAATGT
TACTGTTTGAAAATGTCTAAATTTTTTCGGGTCTGTTTCACTATCTAACCTTCCAGTCCATA
AATTTGGTTCACCTTGCTTGTACAC 
 

> lyrA 
Function: protein coding sequence; lysostaphin resistance protein A 
Best match: lyrA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2460728:2461987] (completely identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 2089 … 3349; Length: 1260 bp 
Sequence: 
ATGAAGAACAATAAAATTTCTGGTTTTCAATGGGCAATGACGATTTTCGTCTTCTTTGTCA
TTACAATGGCGTTATCCATTATGCTCAGAGATTTCCAGTCTATAATTGGTGTCAAACACTT
TATATTTGAAGTTACAGATCTAGCACCATTAATTGCTGCAATCATTTGTATACTCGTTTTC
AAATATAAAAAGGTCCAACTTGCAGGTTTAAAATTCTCAATCAGCCTGAAA GTAATTGAA
CGTCTATTGCTAGCTTTAATTTTACCTTTAATTATTCTAATTATTGGTATGTACAGCTTTAA
TACATTTGCAGATAGCTTTATTTTATTACAATCAACAGGCTTATCAGTACCTATTACACAC
ATTCTGATTGGACATATTCTGATGGCGTTCGTAGTAGAATTCGGATTCCGTTCATACTTAC
AAAATATTGTTGAAACGAAAATGAACACGTTCTTTGCAAGTATTGTTGTTG GTTTGATGTA
TTCAGTTTTCTCAGCAAATACAACTTATGGTACAGAATTTGCTGCTTATAACTTCCTTTAT
ACATTCTCATTCTCTATGATTCTTGGTGAATTAATTAGAGCGACTAAAGGACGTACAATTT
ATATTGCAACGACATTCCATGCTTCAATGACATTCGGACTTATTTTCTTGTTTAGCGAAGA
AATCGGCGATCTATTTTCAATCAAAGTCATCGCCATTTCAACAGCAATCGTTGCAGTAGG
ATACATTGGTTTAAGCTTAATTATCCGAGGTATTGCATATTTAACAACAAG ACGAAACCT
TGAAGAACTTGAGCCTAATAATTATTTAGACCATGTCAATGACGATGAAGA AACTAATCA
TACTGAGGCTGAAAAATCTTCTTCAAATATTAAAGATGCTGAAAAAACAGG TGTAGCTAC
TGCATCAACGGTTGGTGTTGCTAAAAATGATACTGAAAATACAGTGGCTGACGAACCAAG
CATTCATGAAGGTACTGAAAAAACAGAACCTCAACATCACATAGGTAATCA AACTGAAT
CTAATCATGATGAAGATCATGACATCACTTCGGAGTCAGTAGAATCAGCAGAATCAGTTA
AACAAGCACCACAAAGTGACGATTTAACAAACGATTCAAATGAAGATGAAA TAGAGCAA
TCATTAAAAGAACCTGCGACTTATAAAGAAGACAGACGTTCATCAGTTGTAATTGATGCA
GAAAAACATATCGAAAAAACTGAAGAACAATCTTCAGATAAAAACAAATAA  
 



> rpiA 
Function: protein coding sequence; ribose-5-phosphate isomerase A 
Best match: rpiA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2404343:2405029:r]RC (completely 
identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 3414 … 4101; Length: 687 bp 
Sequence: 
TTATTTTTCTAAAATTTTAACACCCTCTTGAGTGCCTACAATAACTTGATCTGCCATATCTA
AGAAGTATCCTGTCTCAAACACACCTGTCAGATGAATTAAATACTCATGGAACTTATATG
GGTCAATTCCTTTTGGTAACTTACAATCTAAAATATAATTGCCATTATCAGTTATAAATGC
GACATCTTCGTTTACACGACGTTCTACTTTTATATCAGCGTATGATTCAATTTTACGTAAT
ATGTGATACCAGTTAAATTTATCCACCTCTACTGGTAACTTAAACGTCTCACCTAAGTATT
GAACTATTTTCGTTTCATCGACAACCACAACAAAACGCGATGCCATTTCATCTATAACTTT
CTCTCTGAACAGCGCACCACCGCCACCTTTAATTATATTTAAAGATGGATCTACTTCATCA
GCACCATCAATTGCTAAGTCGATATGATCAACATCATTGATTTCACATATTTTAATACCTA
ATTCTTTTGCTAAAAATGCAATTTTATTAGAAGTGCATACACCTGTAATAT TGTAACCACG
TTCTTTAATTAGTTGCGCCATTTGAGGTAAGAGTAATTCCATTGTACTTCCTGTACCAATT
CCCAGCGTCATGTCACCATTGATTTGACTTAAAACATCATTTAATGTCATTAACTTGAGTG
CTTTGACATCTTTCAT 
 

> galM 
Function: protein coding sequence; aldose 1-epimerase (core genome, constant) 
Best match: galM_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2404505:2405524:r]RC (completely identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 5163 … 6183; Length: 1020 bp 
Sequence: 
TTAATCATTTTCTACTTTTTCTTCGATACGGAAACTTGTTTTCGAATTGAACACTTCACCAG
CTTTTAAAATTGACGGTGCTTTTTCACCATATAAATTAATATCATTTGGTA AAAATTGTGT
TTCTAATGTAAAGCCAGAATGTGGTTTATAAATATTAAATGGACTATCCCA CTCATCAGG
CTGGTTAAAAGTAAAGAACACAACATGAGGCATATCTGTATCGACCTCTAACATAAATTC
ATGATTTTCAACATACATTTTATGTTCACCAACTGTAAATGGGTGATCGAGACCACCAAA
ACGTGTCATTTGTTGGCTTAATTGCGCATGTTGTGATGTAAAAATATCACTCAATTTTATC
TTGTTATCTTCAAACACTTCATGTAAATCTAGAATATCACCTGTAACAATA TTTCGCTCAT
CTAATACATACATATCTAATTGATTACTTGAAATGCGATGATTATCAACGA CATTATTATC
TCGATTCAAATTGAAGTACACATGATTCGTAGGACTAAACAATGTGTCTTCTGATGCAAC
TGCTTCGTATTCAATCGACCATTGGTGATCCGCATCATAAATATGTGTAATCGTCACATCG
ATATCACCCGGGAAATGATCATCAGCTGATTTCAACACCGTCTTAAATATAACTTTAATTT
GAGCAATTTCATTTCTAATTTCATAATCAAATAACTTATTGTCCAAACCAT GACATCCACC
ATGTAAATGATGTTCACCGTTGTTTTTTTCTAACTGATATTCTTTACCTTTCAACTTAAATT
TAGCATTATCAATTCTACCGCTATATCTTCCTATAGAAGCACCAAATTTAAAAGGATTACT
ATGATAAAATTCATCCGCTTCAACAACATTTCCAAGAACAATATTATTATC ATGATATTTC
CAAGACACTACTCTTGCTCCATAATTCGTAAAAATAATTTTAGTTTCATCA TTATCAATTT
TGATTAAATCTACACCTTGTCTTTGGTGCTCAACTTCAACTATCAT 
 

> ynfA 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: ynfA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2407141:2407467:r]RC (completely 
identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 6212 … 6539; Length: 327 bp 
Sequence: 
TCAAGCTCTGCTGGGTAGCAACATTACTAAAACACCTACAATACAAATGATTGCACCGAT
AACATCATATTTATCTGGCATTTGTTTATCTACGACCATCGCAAAAATCAAACTCATGATG
ATAAATACGCCACCATATGCTGCATATACTCTTCCGAATGATGGAAATGATTGAAATGTC
GCAATGACACCATATAACATGAGTATCGCACCGCCTATTAGCCCAACAAGTGAAGACTGT
CCTTCCCTAAGCCACAGCCAAATCAGGTATCCCCCACCTATTTCACATAAGCCAGCTAAT
ATAAATATAAAAATCGGATATAACAT 
 



> gltS 
Function: protein coding sequence; sodium-glutamate symporter (core genome, variable) 
Best match: gltS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2412004:2413212] 
Position: 057-contig_266_RC: 11075 … 12284; Length: 1209 bp 
Sequence: 
ATGATAGAACTTAATGCAATTACAACATTATGTTTAGCTTGTATCCTTTAT TTACTTGGTA
AGGCTATCGTTAATCACGTTAATTTTTTAAAACGTATTTGTATACCAGCACCAGTGATTGG
CGGCTTAATCTTTGCTATTTTAGTTGCGGCTTTGGATTCATTTGGCATGGTTAAGATTAAA
TTAGATGCTTCATTCATTCAAGATTTCTTCATGTTAGCATTCTTTACGACAATCGGTCTTGG
TGCATCATTGAAATTATTTAAATTAGGTGGCAAAGTCTTGCTATTATACTTTATGTTTTGT
GCTATCATTTCAGTCATTCAAAACATAGTTGGTGTATCACTAGCAAAAGTATTAAATATTA
AACCTTTGTTAGGATTAACAGCAGGTTCCATGTCTATGGAAGGCGGTCATGGTAATGCTG
CTGCTTATGGTAAGACAATTCAAGATTTAGGTATTGATTCGGCACTGACAGCGGCTCTTG
CAGCTGCAACTTTAGGTCTTGTATTTGGAGGGCTTATCGGTGGTCCAGTTGTAAAATTTTT
AATCAAACGTTATAACTTAAAGCCTCAACATAGTGACGATACATTTAAAGA TTATAGCCA
AGTAGCATATAACGAACATTTACATAGTAAATTTAATGCCACTGAAGTATT CTTCATTCA
ATTTACAATCGTTGTATTCTGTATGGCAGTTGGAAGTTATTTCAGTCATTTGTTTACAGCT
CAAACAGGGATTAATGTTCCAATTTACGTTGGCTCATTATTTGTAGCTGTTATTGTCCGAA
ATATCTCTGAAAGTTTTAATTTTAATATTGTAGATTTAAAAATTACTAATC AAATTGGCGA
TGTCGCATTAGGTATTTTCTTATCTCTTGCGCTAATGAGCATTCAATTAATCGAAATTTAT
AAACTTGCTATACCTCTTATTATTATCGTTTTAGTTCAAGTTGTCGTTATGATTTTATTTGC
TGTTTTAATTTTATTTAGAGGTTTAGGAAAAGATTATGATGCTGCAGTAAT GGTAGGTGGT
TTTATCGGGCATGGGCTTGGTGCAACGCCAAATGCCATGGCAAATTTAGATGTTATTACT
AAAAAATATGGAAACTCACCTAAAGCATATTTAGTTGTACCTATTGTTGGT GCATTCTTAA
TCGATTTAATTGGTGTTATAGTCATTATGGGATTCATTCAATGGTTTAGTTAA 
 

> txbi_idi2 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of idi2 (core genome, constant) 
Best match: txbi_idi2_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2411654:2411713:r]RC (completely 
identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 12285 … 12345; Length: 60 bp 
Sequence: 
CACCAAACTCATAAATAAAAGAGGAGGCCTTCGCCTCCTCTTTTATTTATCCTCGATGTA 
 

> idi2 
Function: protein coding sequence; isopentenyl-diphosphate delta-isomerase (core genome, constant) 
Best match: idi2_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2411700:2412749:r]RC (completely identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 12331 … 13381; Length: 1050 bp 
Sequence: 
TTATCCTCGATGTATATTCAAGTTACGTTGTTCTATCCATGACAATATTTCCGGACTAAAT
ACGATTTGTTTTTGTGTTAAGTCGTCAATATTTTTAGCATCTAACATCGTCATTATTGATTT
CATGTGTTCAATAAATGATTCTACATAAGCTACTGTATGTGCAATGCCATTATTTTCAACT
TGATTTAAAAACGGACGTGACATACCAGTTGCCTTTGCACCAAGTGCTAAACTTTTAATT
GCATCGAGTGGTGTACGTAAACCACCACTCGCGAAAACTGAAATTTCGCTTTGATAAGCC
GTTGTTTCAAGTAATGACTCAACTGTAGACTGTCCCCATGATGATAAGTAATCCATATCTT
TATTTGCACGACGTTCATTTTCAATATCTACAAAGTTAGTACCACCTTTGCCACTAACATC
GACATACTTGACGCCTATTTGTTGTAAGTCATGCATTAATTCTTTGCTCATACCAAATCCA
ACTTCTTTTATAATGACTGGAACAGACACTCGTGATACAATCGACGCTATATTATCTAACC
AAGTCACAAATTCACGATTCCCTTCAGGCATAACTAATTCTTGAGGAGAATTAACATGGA
TTTGTAACGCTTGTGCCTCAAGTAATTCAACTGCTTCCAAAGCCTTTTCTACTGGTACGTC
CGCACCAACATTGCTAAAAATCATGCCTTCAGGATTCATTTTTCGCGCAATCGTAAACGTC
TCAGCCATGCGTGGATTTCTCAATGCCGCATGTGTTGATCCAACTGCCATCGCTAAGCCA
GTTTCTCTTGCAACTACAGCTAGCTTTTCATTGATGTTTTTCGTCCACTCGCTACCACCCGT
CATTGCATTAATATAAACCGGATATGCCATCGTTAAGTCAGGCGTCTGTGATGTCAAATC
GATATCATTTACATTAATTGATGGGATAGAATGATGCACAAAACGCATCTT ATCAAAATC



TGAATGCATTGCGTCAGATTGGGCCATTGCTATTTCAACATGTTCATTTTTTCTCTGTTCTC
TTTGAAAATCACTCAT 
 

> corA 
Function: protein coding sequence; magnesium and cobalt transporter (core genome, constant) 
Best match: corA_CC025_21193_AFEG01000021.1[170392:171339:r]RC (completely identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 13411 … 14359; Length: 948 bp 
Sequence: 
TTAAAACCATTTTTTACGTCTGAAAAAGATGATTAATACGACAGCTATAAC AAACATTAC
AGCTAAGCAAATATAATATCCATAATGTAAATGTAATGCCGGCATATTTAC AAAGTTCAT
ACCATAAATCCCAGCTATGAATGTTAACGGTGAAAATATAACTGATACTAA TGTCAGTAC
TTGCATAATACTATTCATTCTAAATGACGTGTATGACTCAAAATTTTCTCGTATTTCGTTTG
TCATTTCTTGAGCAGTACGAATGATATTACGTTGCTTAATCAAGTGGTCATCGATATGTTG
AATGTATAGCGAATGTTTATTATCTATAATCAAATCACCATTTTGTTTCAT TGTATCAATT
AGCTCTTGCATAGGAAACAGTACACGTTTTACTTTAATCAAATCCGAACGTAACTTAAAG
ACACTATCCATGACCATTTTATTAAAGCGATCATCTACATGGCGGTCCTCAAAATGATAA
ACACTATCTTCAAGTGCATATACAAAGTTGAAATATTTATCAACCATCATA TCTAAAATTA
ATATGACGACATCTGCACAATCTAATTCTGCATCTAATGTATTCATATACTTATAGACTAC
TTTATTTAATGATTCCAACGTTTGATGATGATATGTTACTAATACATTGTCTTGTATAAAA
ATATTTAGTGCTATTGGTGAATAGTTTGACCCCATAATACTATGGAATACTAAGTATTGAT
AATCTTTATAAGATTTATATTTAGCTCGTGGCATACCGTTAATTGCATCATCCACTTCTAA
ATCATTAAAATTAAAATGTGCTTTAAACCATTCATTTTCTTGTTCATTCGG TTCATCAAAA
TCATACCAAACAATAGTCGCATCTTTTGGTATCTCTTTGATATCATCAACTACTTTAAACG
GTTCATATGTAGTTTGATACCGTATCTTTAAAGCCAT 
 

> semB 
Function: protein coding sequence; EmrB-like protein (core genome, variable) 
Best match: semB-Mu50_CC005_N315_BA000018.3[2406617:2408548:r]RC 
Position: 057-contig_266_RC: 17483 … 19415; Length: 1932 bp 
Sequence: 
TTATTCATGATTGTTATTTGAGCTTGCTTCTAACTTTTGAGCTGTAGCTTTTGCTTTTTTATT
ACTTTGTAAAAATAAACATAAAATTAAGGCGATGATGCTAAATATCGTTGC AACTATAAA
TGCATCATTAATACCTTCAACCGTTGCTAGTTTATTTACAAATTGTAGTAACACTTTCATT
GCGCCTTCTTGACCACCATATTGCGATGCTAATTCACGCATATGATCTTGTACAACAGGAT
TCGTTTTATCTAACTCTTCCCCAAAAGCTGATAAATGTTGTGTTGTTTGTGTTGTCATAAC
AGTAACTAAGATTGCTGTACCTATAGAGCCTGCTAATTGACGCATCGTATTTAAGAAAGC
ATTACCATGAGAGGCAAGTCGTCCCGGTAACGCATTAATGGCTGCTGTTACCATTGGCAT
CATAATAAATGCCATACCAAATGAACGTAGTACATAGATGCCCATGATTGTCATATATGG
CGTATCCATATTCAATTTAGTTAATTCCCAAGTTGCATAAGTCATGACAGCAATACCAAA
AATGGCTAAAGGTTTTAAGCCAATCGTGTCTAACAACTTACCAGCAAATGGTCCTAGTAG
ACCCATAATTAGAGAACCAGGTAATAATAACAATCCGGAATCTAATGCTGA GAAACCAC
GTAAATTTTGTAAGTAAATTGGTAATAAAATCATACCACCATACAAGCTCA ACATTACAA
CCATATTAATTACTGTTGTTAGTGTGAATGTTGGAAATTTCAATACTTCTAAATTCAACAT
CGGTGCTTTCATTCTTAATTCTCTTATTACAAATAGAATAATAAAGATAAT ACCAATCGCA
AACATTGTTTCTATCTCAACAGAACCCCAGCCTTTGTTCCCCGCTTCTGAAAAGCCATATA
ACAAAGCACCGAAACCAATCGTACTAAAGATAATACCTGGGATATCAGCTTTAGGGTTTG
TTGTATATTGATATAACTTAAACCATACAAAACCAACTAAGATTGCAATAA TACCGATAA
TGAACATACCGTAAAACATCACATTCCAATGGTAATTTTGTACAATATAAC CTGATAATG
TTGGACCAATTGCAGGTGCTAAAATCATTGCGATACCCATTGTACCCATGGCAGCACCAC
GTTTTTCAGGTGGATAAATTGTAATAATAACAATTGAACCTAATGGCATTA GTACACCTG
CACCAATGGCTTGTAATACACGTCCAACCATCATGATTGGGAAATTCATTGAAATCGCAC
AGATTAATGAACCAATTGTAAAGAGTACTAACGCAACTAAAAATAATTTTC GATATGAAT
ATTTATTAAATAGATACGCCGTTATTGGTATTAAAATACCGTTTACTAACA TAAATCCTGT
CATCAACCATTGCCCTGTTGAAGCGGAAATATTAAACTCTGTATTAATCTTTGGCAAAGC
AACATTTAATAATGTTTGGTTTAAAATCGCAATAAACATACCGAATAATAA TGCCGCTAA



TATTTTACCGCGTGAAACACCTTCACCAAAAATAAAGTTTTTATGTTCTTTTTTTATTTTTT
CATTCACTTTATATTCTTCTGATTCAGGATTTTTAGCAGCAACTGCTTCCTCATCATTATTA
TTAGTGAATGCTTCTTGATCTTTCTCAGACCCCTTTGTGTAACCATTTAGACTAACTTGGCT
ATGATCATCTTGATTGTCAACACGCAATTCTTCATGAGTCATACGTTGTGTCGATTGATCA
GTTGTTTTGTCTAAATCACTAGCTTTAAATTTAGATTGATTTGATTGACGTGTCGTAAATT
GTTGTTCCTTTTGTTGGCGTTTGCCTTTTTTTCTTGATCTTATTAAAAATAAATTGATAACC
CCAACAATAATGAGCGCTAAAATAATGTAGCTAATAATGAAGGTCGTAGTC AT 
 

> semA 
Function: protein coding sequence; multidrug resistance protein A (core genome, variable) 
Best match: semA_CC022_HE681097.1[2427219:2427866:r]RC  
Position: 057-contig_266_RC: 19427 … 20075; Length: 648 bp 
Sequence: 
TTAATTTTTATGAATTTTTACTTCAGCGTTCATTCCAGGAACAACTTGTTTAGACGGTTCTG
ATTCTAGAGTAATTTTAACAGGTATTACTTGAGAAACTTTAGTGTAGTTAC CATCACTATT
TGATGATGGCATTAATGAAAAGCTTGCAGCAGTTGCTTTTCCAATACTATCAACTTTACCT
TTAATAGAAGCTTTTTGACCGTCAATAGTCACATCAACATCTTTACCTACTTCAACATCTT
TAATATCTTTTTCGTCAATATTTGCTGTTACATATAAATCATCTAAATTGT ATGCATAAGC
GATTGGGTTACCAGCTTGCACCATTGAACCTTCCATACCATCTAATTTGGCAATTGTACCT
TTTTGAGGCATTTTAAGATCCATATCTTTCGTTTCGCCATCTTGACCTTGTACAGTAACAG
TTGCTACTTTGTCACCTTTATCGAGTTTGTCACCTTGTTTAACATTAAGTGATTTAATTTGT
CCAGATGCAGGACTTGCTATTTTAATTTGATCGCCATTTACTTTTGCATTATCAGTTGTTAC
ATAGCTTGTTGTTTTATTCCAGAAATAAAAGCCAGCAATCCCAATTGCTAACAGTACAAC
AACCGTAATGACATTAATTAATATCATCTTTTTCAT 
 

> tcaB 
Function: protein coding sequence; teicoplanin resistance associated membrane protein B (core 
genome, constant) 
Best match: tcaB_CC001_MW2-USA400_BA000033.22421904:2423112:rRC [4_50ANF10END] 
Position: 057-contig_266_RC: 20976 … 22185; Length: 1209 bp 
Sequence: 
TCATCGATTTGTTTTAAATACCTTCATATTATAAATCTGTAAAATAATTAA TATAACTGCT
GTAGCTATAATAATAATTATGTAAGGTATAGGATTATCTTCACCTTTTACC CCCACTAATG
GCGATGCAACACCACCAAATAAAAACTGCACTAAACCTAATAAACTTGATG AACTCCCTC
TACCACTACTACTTTCATCCATAGCTATAGTAAAACCAAGTGTCGCAACACCTGTCACTG
GTGCTATTAAAATGATAAATCCTATCGCTAAAATCCAAAAGTTCCAATGAT TAAGCAATA
CAATCGTCACTAAAATTACACCGATAATCTGAATCATCGTCATGCCTCTCATCAATTTTTG
TGAGTCTATAAAATCAACAAGGTACCCAGTAAGTTGACTTGATATAATGAG CGTAATACC
AATTCCTGCAAACATCCAACTAAATTGTATTGCAGTCATGCCATAAATTTTTTGAATAATA
AACGGAGACGCAGAAATATAAGTAAATAATATTACAAATGTCATACCTTGA ATGAGCATT
GGTAATACAAAACGTGGCGTCTTCAATAATATTTTGAAGTTTTTAAACATT GTCTTTAATC
CACTACTTGACTCACGATTTGTCACTGTTAATGATTCAGGTACTTTTAATAAAGAACCTAT
GACCATGACGAAGCCAAAGATAGTCAGAATGACAAAGACCATACGCCAGACAGAATAAT
TTAAAATTATGCCCCCTATTGTTGGCGCAACAACTGGTGCAATACCATTAACAAGCATCA
ATAATGCCATAAACTTAGTTAGTTCATTACCACTATACATATCACTTGCTA TAGCTCTTGA
AATAACTGCTGCTGCGCCACCTGTCACTCCTTGAAGAAATCTTAATGCAACCATCAGCCA
AATATTATGTACAAAAACAATACCTAAACTTGCTAATGTAAAAATAATCAT AGCTATAAT
AAGCGGCTTTCTGCGCCCAGTTGAATCTGAAATTGGACCAGCAAACAAATTACCAAACGC
TAAACCAATCATAAACATCGATAATGTTAATTGTGCGTTAGACGTCGTTGTTTGAAAATC
ATGTCTAATATCTGGTAATCCAGGCAAAAACATATCTATTGATAATGCTCCAATGGCAGT
CAAAGATCCTAAAATAATAATAAATATCGGTGAACGCTTGTTAAAATACGT TAAATCATT
CAT 
 

> tcaA 



Function: protein coding sequence; teicoplanin resistance associated membrane protein A (core 
genome, variable) 
Best match: tcaA_CC001-ST772_118_AJGE01000005.1[22380:23762:r]RC (completely identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 22453 … 23836; Length: 1383 bp 
Sequence: 
CTATTTTTCTGATGTCTTGATTAATTGCAAGCGGTCTTGCGAGCCTTGTTCAAGCTCATATT
CTTTATCTACTTGCTTACCGTTTTCATTTATTAATCTTACGGTTGCGGTAATCTTATCACCA
TGTTTTTCAGCATCTATAATTTGTGGTGAACTAATCATCATTAAACTTCCTTTAGATACAC
GCTTCTTTACATCATCATAAAAAGATGATCCTTTTTTTATATATGACGATA CAAAATCAAA
ATCCGACTGATTAAACGCAGCATTATTCGCTAAAGAATATCCAGCAAAGAATTCTATCAA
TTTGTTCTTCAAGCTATTTTCTTCTTTTTCTTTCTTTTCAACATAGTCTTCGATATCTTCACT
GTCAAAATTCAAAGTTATCTCTGTATTGTATTTTAAATCGCTGGCTTTAATCGTCTTCGTCT
GTGTTGTAAATGTTTTATCTTTCGCTTTACCTGAAGCTGAAATGGTAATATCTTTATTTTGT
GGATATGGACCATACGTTTTGGAACTTGAAAATGCCATTTCACGGTCATTTATAGTTACTT
TTTTAGAACTATCATTTAATTTTGTATCACCTTTTAAAGTTACAGTTATAT TTGCTTCTTCA
AAATCTTCAGTAACATCTACCGTTTCAGAATTACTTTGTCTAAAATCAAAT TTTAAATAGC
CTGCAAAATCACCGTTATCAGTTGATTTCATAGCTGGAATTCTATATGTCCCCGGTATAAA
ATTACCTATTGGCGTCACTTTATTTGCTTCAGCTATAACCATCTTTTTCTTACCACCAGATT
TAAACTCATATTTTGTTTTTTCTTTCGGTTTAACAATTGGTTGCTTGGTAGGTGCAGTAAA
GCTCATATTATCGAAAAAGATATAACGCGTGCCATTTTTACTTACACGTAATATATTTTGA
CCAGATCTGGTTTGAATATAAGAAGCTACGCTGGTCTTACTCTTATTCAATTTATGTACCG
TATTTTTAAGGTCGCTGACAAATTGCTTAAGCCCAACTTCATCTTTGATATAGTTAATGTA
TACTTTCGCTTCTTCAGAATCTACTTTATTATCTTTAGTACTTAATAATGTTGCTACTTTTT
GTTTATCATTATTCTCAATCGCATTCACTAATATTTTAGTTTGCGCTTCAGGTGAATTGAA
GTTTCTTAGTAAAAAGAACAATATAATAATTAAGATTAAAATGAAAAAACC AATTGCCCA
AGGCACCATTTTTCTCATCTTGATGTTATTAGTTTGTATATCTTCATCGGTTGACTTTCTAT
ATAATGCTTGACGACTATCAAATTTATGTCCACATTGTGTACATATCTGTACATCATCTTG
TGCTTGTTGTCCGCACTTCGGGCAAGATTTCAT 
 

> tcaR 
Function: protein coding sequence; transcript regulator of teicoplanin resistance operon (core genome, 
constant) 
Best match: tcaR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2425003:2425458:r]RC (completely 
identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 24075 … 24531; Length: 456 bp 
Sequence: 
CTATTTATGATTGCTATATGTTTTAATGCGATGATTGATGACTTCTAATACTTGCCTTACAT
TTTCAATATCTTCAGAATTTAAATCATTAGTAATATCTTGCGCAATATCTG TCATAATCGC
ATTACGTTCTTTCAAATATGCTCTACCTTTGTCAGTTAAGGTTATGAATTTCAAACGTTGA
TCAATATTTAAATTTGGTTTATCTAACTTAACTAATTTAGCATCGATTAAC TTTTTAATTCG
TCGGCTTACTGCGGCCTTATTTACACCTTGTCTTTGCGTGATTTCACTAATTGTCAAAGGTT
CTTTATTTAACATACCTAATACGTTAGACTGCTCTAATGAAATTTCATATT CATTTTGTAA
ATCTTTCAACATTTTTGCAGTTAATGCGTTAACGTTATTTATAAACTGCTCTAAAAATTGA
ATATGGTCTTGTAAATGTTTTACCAT 
 

> hrtA 
Function: protein coding sequence; heme efflux system ATP binding cassette transporter 
Best match: hrtA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2426852:2427517:r]RC (completely 
identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 25924 … 26590; Length: 666 bp 
Sequence: 
CTAATCAGTTATTTTGCCATCTTCTAATTCAATCACTCGATCTGCATATTCAAATAATCTTC
GATCGTGTGTAATCATAATACCAATCATTTGTTGTTCTTTAATTTGTTGACGTATCATCTCA
ACAACTTTTGTTGCTCTATCGGCATCTAAACTTGCTGTGGGCTCATCTGCTAAAATGATTT
TCGGATTATTCATAAATGCTCTCATAATCGCAACACGTTGCTTTTCACCGCCAGATAACTG



ATGCGGATATACATTCAAGCGATCTTCTAAACCAATATTTTTCAAAAGTTGTATTGCTCTT
GTTGAACTTTGTTGTTTGGTCATTCCCGCTTCTTGACCTACGAGTGTCAATTGCTCTATCAC
TTTTAAATAAGGAACTAAATGTGAAGATTGAAAAATAAAACCAATATCTTC CAATCGTAA
ATCACTAGGACGATGCTGTTTATCAAACAATGGCGCATCATTGTAAAGCACTGTACCACT
CGTTTGACTTAACAATCCGCCTAATATCGTTAGCAATGTTGTTTTCCCAGAACCAGAGGCA
CCATTTAAAATGACAAATTCCCCTTGTTCCACTTCAAAATTAATACCTTTTAAAACTTTTG
TTTCAGACAAACCTTCTCCGAAATTTTTGACGATATCTTCAACGACTAATGCCAT 
 

> hrtB 
Function: protein coding sequence; hemin transport system permease protein 
Best match: hrtB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2485223:2486278:r]RC (completely identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 26589 … 27645; Length: 1056 bp 
Sequence: 
TTATTCTGCACCTCCAATTGCTTCGATAGGATCCACTTTAAATAATTTGATAAATGATAGT
GAGGCACCTAAAATCGCTACTAATATAAATATCCCCACCATTAATAAAATA TTTTGCGTT
GTTAAGTAAAAAGGCATCGTTACCGGCATCATAAATGATAGTCCTACTATGATGATCACA
GCAATACCTACCCCAATTATTGTTAGTGTTAAAATTTGTAAAACTAACGCA CTCAATAAA
TGTCTTGTCTTAATACCAATTGCTTTCAAAATGCCAATTTGTGATATTTTTTGAATCGTCAT
AACATAGAAAAATGCACTTAGAACGATTGCTGTAATAGCAAACAAACTAAC AATCATCA
TATTTAACGGTGCTTGCTCTGCTTGATAACTCGCAATATTACCTGTTAAATCTTTTTCACTC
ACAACTTGAACGTCATTTATTTTATTAAGCTCATCACGTTGTTGTTGTGTTAAATTTTTCAC
TGGATAAAATGCCGTATTAACCTTATTCAATGCATTAAATCCGTTATCGTTCAATAGCACA
ATGGAACTATGCGCATACATTGTGTCGTTTAAAATACCAGAAACTCTATAACTAGTTGAA
TTATTTTTAAAATGTAATCTATCCCCGACTCTAATGTTGTCTGCAGCTAACTTATCATTAAT
AGCGACCTCATGAGCATTTTTAGGATAATCACCTTTTTTAAGTTGTATGCGTTGTTGTTTA
ACGTCATTCATTGTAATCACATCTTGTTCTTTATTAGATAATTTCAATGTTTGAATATTCAT
TTTATATGGTTCTTGATGAATTACCTTTTTAATTTGATTCTGTTGCGTATCACTAAGTTGCG
ATTTCTCAATTTGCGGCTCTTTCATTTTTTGAACAACATATTCATCATTATCAAAGTGTTCA
AATAACGAAATATTCTCCCTACCAAGCCCTTGAGCTAAACCACTAATAAAT AACACCATA
ATACTTAATAAAAGAATGATTAATGTGATTAAAATATAACGAAATTTGTAA AACATAATC
TCTTTTATCGCTAATTTCAT 
 

> hssR 
Function: protein coding sequence; DNA-binding response regulator (core genome, constant) 
Best match: hssR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2428708:2429382] (completely identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 27780 … 28455; Length: 675 bp 
Sequence: 
ATGGTGCAATGTCTTGTTGTCGATGACGATCCTCGAATCCTAAATTATATAGCTAGCCATT
TACAAACAGAGCACATTGATGCATACACACAACCAAGTGGTGAAGCTGCATTAAAACTTT
TAGAAAAACAGCGTGTCGATATTGCAGTGGTAGATATTATGATGGATGGTATGGACGGCT
TTCAATTATGTAATACATTAAAAAATGATTATGATATACCAGTTATTATGT TAACAGCGCG
GGATGCACTTAGTGACAAAGAGCGTGCGTTTATAAGCGGTACTGACGATTATGTAACCAA
ACCCTTTGAGGTTAAGGAACTTATTTTTAGAATTCGTGCGGTATTACGTCGATATAATATC
AATTCAAATTCAGAAATGACTATTGGCAACTTAACGCTAAACCAATCCTAT TTGGAACTC
CAAGTATCTAATAAAACGATGACGTTACCGAACAAGGAATTTCAATTATTA TTTATGCTT
GCAGCACGTCCTAAGCAAATCTTTACACGTGAACAGATAATAGAAAAAATT TGGGGCTAT
GATTATGAAGGAGATGAACGAACAGTTGACGTTCATATTAAGCGACTACGCCAAAGATT
AAAAAAATTAAATGCCACACTTACAATTGAAACAGTAAGAGGACAAGGCTA TAAGGTGG
AGAATCATGTTTAA 
 

> hssS 
Function: protein coding sequence; sensor histidine kinase (core genome, constant) 
Best match: hssS_CC001-ST772_118_AJGE01000005.1[28374:29747] (completely identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 28447 … 29821; Length: 1374 bp 
Sequence: 



ATGTTTAAAACACTCTATGCTAGAATTGCGATTTATTCCATTACGGTTATTTTATTTAGTG
CATTAATAAGTTTTGTATTAACAAATGTTTACTATCATTATAATTTAAAAG CATCTAATGA
CGCGAAAATCATGAAGACGCTTAAAGAAGCAAGACAATATGAACAATCAGC TAAACCAA
CGCACATTCAACAATATTTCAAACATTTAGGGCAAATGAATTACCAAATAT TGACCGTTG
ATCAAAAAGGTCATAAGACATTTTATGGGGAGCCATTTAGAGAAGATACTT TATCACAAA
ATGCTATTAACAACGTATTAAATAATAAAGATTACCATGGTATTAAAGATA AACCATTCG
CATTATTCGTAACTGGATTTTTCGACAATGTAACAGATAATACTGTTGGTATTAACTTTAA
GACAAAAGACGGTTCAATAGCAGTATTCATGCGTCCAGATATTGGAGAAACATTTAGCGA
GTTTAGAACATTCTTAGCCGTCTTGTTAATGTTGTTATTATTTATCTCGATTTCATTAGTTA
TCGCATCAACCTATTCAATCATTCGTCCAGTAAAAAAGTTAAAGCTAGCGACCGAACGCT
TAATTGATGGTGATTTTGAAACACCTATCAAACAAACACGCAAAGATGAAA TTGGAACAT
TACAGTATCACTTTAATAAGATGAGAGAGTCATTGGGACAAGTTGATCAAA TGAGGCAGC
ATTTTGTACAAAATGTATCTCATGAAATCAAAACACCATTAACACATATTC ATCATTTATT
AAGCGAGTTACAACAAACTTCTGATAAAACATTAAGACAACAATATATAAA TGATATTTA
TACCATTACAACGCAGCTGAGCGGATTAACAACTGAATTGTTACTCTTATCCGAATTAGA
TAATCACCAACATTTATTATTCGATGATAAGATTCAAGTCGATCAACTCAT TAAAGATATC
ATTCGACATGAACAATTTGCTGCTGATGAAAAGTCGTTAATCATTTTAGCTGACCTAGAA
TCAATCAATTTCCTAGGAAATCAACGTTTGTTACATCAAGCATTGAGTAATTTATTAATAA
ATGCTATTAAGTATACAGATGTTGGTGGTGCCATTGACATCGCTTTGCAACATAGTCACA
GCAACATCATTTTCACAATAAGTAATGATGGTTCACCAATTAGTCCACAAGCTGAAGCAC
GTTTATTTGAACGTTTTTATAAAGTGAGCAAACATGATAATAGCAATGGTT TAGGTCTTGC
AATTACAAAATCCATCATTGAATTGCATCATGGTACAATCCAATTCACACA AAGTAACGA
GTATGTAACCACCTTTACTATTACACTGCCAAATAATTCACTTTAA 
 

> lytT 
Function: protein coding sequence; LytTr DNA-binding region-containing protein 
Best match: lytT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2430911:2431354] (completely identical) 
Position: 057-contig_266_RC: 29983 … 30427; Length: 444 bp 
Sequence: 
ATGATGAAACTCAATTTATTTATCAATGCAAAAGAGACGGAATCTTATATT GATATACAT
GCACCTAAAATGAATGATCACGTTCAAAGTATTATTAATGCAGTCAATGAT TTAGACAAA
TCACATACATTAGTCGGATACATAGACAAAGAAATCCATATCATTAATGTA TCAGATGTT
ATAACATTCCAAGTTATTAATAAAAATGTAACAGCCATTACAAGCAATCAA AAATTCAAA
CTAAAATTACGACTTTATGAACTAGAAAAACAGTTACCACAACATTTCATT CGCATTTCC
AAATCAGAAATCGTCAACAAGTATTACATTGAAAAATTATTATTAGAGCCA AATGGACTT
ATACGTATGTATCTTAAAGATGCACACTACACCTATTCTTCTAGACGTTATTTAAAATCTA
TAAAGGAGCGCTTATCAATATGA 
 

> mqoA 
Function: protein coding sequence; putative malate-quinone oxidoreductase 1 
Best match: mqoA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2431151:2432629:r]RC 
Position: 057-contig_266_RC: 30944 … 32423; Length: 1479 bp 
Sequence: 
TTATTTAACTTGTAAATACTTAGTTACTTCTTCATTAATTTTATGATATAA ATCCTCATGAT
CTGTTAAGCGATAACCAAATGACGGCACCATTTCTTTAATCTTTGGTTCCCATCCTTTGAA
TTCATCACGATAGCATCTCTGTAAAACATCAAACATAATATCTACAGCTGTTGACGCACC
AGGTGATGCACCAAGTAATGCAGCTAATGTGCCATCATCTGACGTAATGACTTCGGTACC
AAATTGTAAGTTACCTTTAGACTCCTCAGTATCCTTGATTACTTGGACACGTTGCCCTGCT
GTAATCACTTCCCAATCTTCATTTTTAGCATTTGGGAAAAAGACTCTTAAATCATCCATAC
GCTCATCATTAGATAACATCAATTGTGACACTAAATACTTCGTAAGACTCATTTCTTTGAT
ACCTGCAGATAACATCGTCACGATATTATTTGGTTTAACCGATTTAATTAAATCCATATGT
GAACCTGTTTTTAAAAATTTAGGTGAGAAACCTGCAAATGGACCAAATAAC AATGAACGC
TTGCCGTCTACAAAACGTGTATCTAAGTGCGGCACTGACATTGGTGGCGCACCCACTGCT
GCTTTTCCGTACACTTTAGCATGATGACGATCAATCACTTCTTGATTTGTACAGCGCAGGA
ATAATCCACTTACCGGGAAACCACCAATATGTTTTGATTGTTTAATTCCAGTCTTTTGGAG



TAATGGTAAACTCGCACCGCCAGCACCAATAAATACAAAATCAGATTCATA TGTTGTCGT
TTCGTTAGTTTCTAAATCTTTAACTTTAACTAGCCATGCCCCAGATTTCTGTTTCTTGATGT
CTAATACATTCTGCTTATATTGAATTCCCACACCACGTTGCTCTAAATTATCAAATAACTT
TGCAGTTAACGCACCAAAGTTAACATCTGTACCAGTTTCATCATAAGTTAAAGCAATTGG
TTCATCAGACTTACGACCTTCAATCATTAACGGTACCCAAGATTTCATTTCTTCTTCATCTT
GCGATAATTTCATTTTTTCGAATAAAACACTTTTCTTTAACGTTGCAACACGACTCTTTAT
AAAAGCTACATTATCTTCGCCAATGACAAAACTCATGTGTGGCACCGCTTGAATAAAGCG
ATCTGGGTTATCTAATTGTCCTGTTTTAACTAAATATGCCCAAAACTGTTTTGAAATTTGG
TACTGCTCATTTATCTTAATTGCTTTACTACAATCAACTGTGCCATCCTTACCTTCTTTTGT
ATAGTTCAACTCGCAAAGTGCTGAATGCCCTGTACCGGCATTATTCCATACATTTGAACTC
TCTTCGCCAGGTTGTGCTAATTTTTCAAACACTTTAATATTTTTCTCAGGTGATAATTCTTT
AAGTAATGTTCCTAATGTTGCACTCATAATACCGCCACCAATTAAGATGACATCTGTTTTG
CTATGTTGTGTTGTCAT 
 

> lctP-L2 
Function: protein coding sequence; L-lactate permease (core genome, variable) 
Best match: lctP-locus2_part_CC005_MR1_ACZQ01000017.1[32720:33938:r]RC 
Position: 057-contig_266_RC: 32803 … 34022; Length: 1219 bp 
Sequence: 
TTATAATAATGACAAGATGAAAGTCCAAATACAGATGAATATTAGTAAACA TACACTGTA
TTTCAATGTCATTTTTAATAATTCTGATTCCTTACCAACTTGTTTTACTGCTGCAGTTGCAA
TTGCAATTGATTGTGGTGAAATCAATTTTGCCGCTACACCACCAACTGTGTTAGCAGATAC
AAGAAGTGAACCACTTGTTCCAATTTGTTGTGCAACAGAAGCTTGAATTGGTGCAAATAA
TGAGTTGTTATTTACAACTGATCCTGTCATAAACACACCTATCCAACCTAAGATTGGTGAT
AGAACTGGGAAGACATTACCTGCTTTAGCAATACCTTGACCCATTGCTGCACTTAAACCA
CCATAAGTTGTGATTTTAGAAATTGCTAAGATGAAGCAAATTGTAAGAACT GGTAACCAC
AACTCTTTAAATGTAACGCCGAATAATCTACCTGCATCTTTAAAGTTAACCTTTTTAGACA
TTAAAATTGTAATAATAATAGTTAATAAAATAGCTGTACCTGTTTGTCCAA TAATATTTAA
AGTCAATACTAATGGTTTATGCGTAACTTCGCTGATTGTTCCAGGTAAGTTGAATTTAAAT
ACTAATGATGATAAAGCACCATTTGGTAAGAATAAGTTTTTAAAGAATGGC GCACTCCAA
ATCATTACAATGACTGTTAATACAATAAATGGACTCCATGCATGTAATACT GCTTTTGCAG
AATGTGCTTTTGCAGGTTCAATTTCTTCATCTTTATTAACACGATAAATGTGTTTTGGTTGG
AATTTTTTAGAAAATACTGCTAATGCTAACATTGTTAATAACGGTGGAATA ATATCTGCTA
ATTCAGGACCACTGAATACAGTTAATAATCCTTGAGTAAGTGTATAAGTGATTGAAACTA
CTAAAATTGCTGGTAATGTTTCTTTAACACCTCTAAAACCATCAATAATAA AGATAAGTA
AGAATGGAATAATGAAATTTATGATTGCCAATGTTAAAGTTGCTGATTGAG AAACACCTA
ATACTGAAACATCTCCAGGTAATTTCAACGTTTCTACAACACCTACAGGGATACCAATCG
CACCAAAAGCACCAGACGCTGCATTTGCGACTAAACATAACATCGCAGCTTTTAATGGAT
TAAATCCTAATTGTGTTAATAAAAGTGCACAAATTGCAATTGGTACACCAA ATCCTGCTG
CACCTTCT 
 

> A1KWX9-var2 
Function: protein coding sequence; zinc-containing alcohol dehydrogenase superfamily protein (core 
genome, constant) 
Best match: A1KWX9-var2_CC001_MSSA476_BX571857.1[2418212:2419216] 
Position: 057-contig_266_RC: 38194 … 38224; Length: 30 bp 
Sequence: 
GTGATAGAAACATTTAAAGCATTTGTAATT 
 

> fnr 
Function: protein coding sequence; ferredoxin-NADP reductase (core genome, constant) 
Best match: fnr_CC007_TCH959-USA300_AASB02000014.1[59707:60741:r]RC 
Position: 058-contig_243: 448 … 1483; Length: 1035 bp 
Sequence: 



CTAGTATAAATGTTTATTTACAATAGTCTTATTCGCTTCTTTAAACACTTCATGATGACTTG
AAACATAACCCTCTGCATTCGCATCTGGTTGGATATATGTTTTAGCAAGGTTCGCTGCATT
TGCACCATCACTAAATGCACTTGCAATTAGATGTGATTTTGCATCATGATAAACAATATCT
CCACACGCATAGATACCAGGTATACTAGTTGTCGTATTACCAAATCCTTTAACACGACAA
TCATCATGCATATCTAGCTTTGAAGATGTTTCACTCAATAATGTATTACAACGATCAAACC
CATGACTAATAATGACATCGTCAAATTTAACTGTATGCGTATCGCCACTTTCAACATGTTC
CAAAACAACTTCACTTATATGCGTTTCATCATCATTGCCGACCAAGTATTTAATACGTGTT
TTTGGGCATAGTTTCACATTTAAATCTGTCACCAACGTTTTCATCGCTTCATGACCACTTA
CATCTTCTTTTCGATAAACAACTGTCACGCTTTTAGCAATCTTGGCAATATCATGCGCCCA
ATCTAATGCTGTATTTCCTCCACCTGATATTAATACATCTTTATCTTTGAAACGTCTGTAAC
TTTGTACAACATAATGTAAATTAGTTAATTGATATCTCTCTACACCTTTAA CATCTAATTG
TTTTGGATTAATAATACCCGCACCAATTGCAATGATAACTGCTTTCGATGTATATATTTCT
CCCGCTTCTGTTTCAACTTCGAAATGACGTTCTGCCTTTTTCCTAATATCTACCACACGTTC
ATTCAAATGAACTTCCGGTTTAAAATATAATCCTTGCTTAATTGTATCTTT TAAAATTTCA
TGACAAGGTTTTGGCGCAATGCCGCCAATATCCCAAATAATTTTTTCAGGGTAAATTCTCA
TCTTACCCCCTAATTCAGATTGAACATCTATCAATCTTACAGACATATCTCGCAATCCAGC
ATAAAAGCTTGCATACAAACCAGACGGACCGCCACCAATGATTGTAACGTCTTTCAT 
 

> pip 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, constant) 
Best match: pip_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2444218:2445495:r]RC 
Position: 058-contig_243: 2352 … 3630; Length: 1278 bp 
Sequence: 
TTATGACGGCACTTCAGTACGTTTTGTGCTATGTTTTCTAACAATAGCTGAAACTAAACTT
GATACAGCGCCAAAAATCATAAACCCTATAAACATCCACATTGTACTATTT AATTCAATA
TGATGATTCAAGTATAATAGTTCTCTTACACTTGTTGCATAGTGTGTGAATGGATTCCAAT
CATATACATATTTTTGATAACTTTCAGGCAACATTTGTTTAGGTAACGTTACAAGTTGCAT
ACTAAAGAACATTAAAATGAAGAAAATTGGAACTGACTTCATACCTAGCCA TACCATAAC
ACCTAAAATAAGGCCCACGAAACCAAGAATCGCAAATGCTACAAAAATTGC GATACGAT
TTGGATGGTCAAAATCAAATCCTTGAACGCCTTGCATGAAATAAATATAAA CAAAGCTAC
CTGCAAATGCTGCAACAACTGCAAATATCATCTGTCCAATTGAAGCAATGATACGATGTT
GCACGACGATATTGTTACTAGTTCTAAATGCAAAGAACAATAAGATAGACG TTACGATTG
AACCTATCCAAATTGGCATAAACATTAGGAATGGTGCATTACCACCTGCTTGGTGATCTTT
AACTTTATTAAGTTTTTCATTATCCACTTTTACTGGATTCGTCAAACCATTGATGTCCGCG
GCATTGACTTTAACATTTTGACTCGTTAATGTTTCCAAACTTTGCTTCGTAATTTGAGCATT
AATATTATCACCCATACCAGTTAACACAGCTGATGCAATTTGTGAACCTTGTAAGCTTGAT
CCTTCACTTACAATCGTTTTAAATTTAGCCTGCTTAACCTCTACTTGTTGATTCCCCATTTT
TTGTTTCATTTGTTGAACCACTTGTGGCGGAATTTCACCTGAAGCAACTTTTTGTTGCATTT
CTTCTTTTTTACTATCCATAACTACTTTTTGTGTTTTACTCATAGCATCTTTTGAAAAGTCT
TTATCAATAATAGCTACTCCAAAGATTTTTTGATCTTTCAAATCTTTTTCA AGGTCTTTTTC
ACTATCAACCTTAACCCATTTAATTTTATTAGAATCACTATCTAATAATTT ATCCTCTAATT
TTTTACCAATGTTAATATTTTTATCTTGAATCGTTGTACCTTTATCCTCGTTTAATATACCA
ATTGGTAAATCTTTTGGTTTAGGATTATATGCAGGATAAAAAGCTAAAGAA AAGATTACC
AAGATAATCATAGTTGCTATTGGTGCAATCCATAATAATTTATTTTTAAAT ATATTCAT 
 

> cobI 
Function: protein coding sequence; magnesium and cobalt transport protein (core genome, constant) 
Best match: cobI_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2502311:2503255] (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 4459 … 5404; Length: 945 bp 
Sequence: 
ATGATTACTTCATTCAGACATTCTGAAGATATAGATAAACATATTATAAAA ACACCATTA
GATCATACAGCGTCATGGATTAATGTAGTAGAACCAGACCGAGAAGAAATTGAAAATCT
TATGGAACAATATAATATACCTGAAGACTTTATACGTGACCCTTTGGACTCAGAAGAAAG
TTCCCGTATTGAATATGACGAAGATACTGGTTACTCATTAATCATTATTGATTTACCTATC
GTCAATTCAACTAATCGTAGCGTTCTATCTTTTGTAACGATTCCATTAGGCATTATTATTG



GCAACGGTATTATCGTAACAGTTTGTGACGCTGAAAATGAATTTTTAGAAAATTTACCTA
AGCGTGATATTAATTTAAAATTTCACAGCAGATTTGCATTAGAAATTTTAA CTACTATTGC
CGACCATTATAATCGTAACTTACGATTACTTAATAAAAGTAGAATTCGTAT TGAGAAAGA
ACTAAAAAATAACATTACTAACAAACAACTTTTCAAATTAATGGAAGTTGA AAAAAGTTT
AGTATACTTTTTAGCTGCCTTAAAAGGTAACGATACAATTATTAAAAAGTT ATTCCGTTTA
CCTGCAATTAAACGTTTTGAAGAAGATGAAGAATTACTAGAAGATTTAATC ATTGAAAAT
AACCAAGCCATCGAAACAACAGAATTACATCAACGTATCTTAGAAAGTATC ACAACATC
ATACGCTTCCTTATTATCTAATGATATGAATACGATTATGAAGACATTAAC ACTTTTCACG
GTACTATTAACGTTACCAACGCTCGTATTTAGTTTCTTCGGTATGAATGTGCCGTTGCCAA
TTGATGACCATAGTTATATATCTTGGATTATTGTGGTAGGTATTTCATTAATTCTTGTCGTA
ATTGTTAGTATTTTCTTATGGCGTAAACAGAAATTATAA 
 

> scrA 
Function: protein coding sequence; PTS system/sucrose-specific IIBC component (core genome, 
constant) 
Best match: scrA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2503340:2504782:r]RC 
Position: 058-contig_243: 5489 … 6932; Length: 1443 bp 
Sequence: 
TTATTCTACAACTTCTTTATTTGCTTTTCTTTTCGATAAAATTAAAGTAAC TGTTATGGCAA
CGATGAATGATATTGTCATACCAACAAAGTAGTGTAACCATCCTGCATGTACTGGATTGA
TTGAAATAAATCCAGGCAATCCAGCAGTTCCTAATGCGATTGCTTTAACCTTGAAGAAAG
CAATATATGCTGAACCAATACCTGATCCAACGATAGCGCCAATAAATGGATATCTTAGTT
TTAAGTTAACACCAAACATAGCCGGTTCTGTAATACCAAGTAATGCTGAAATACCTGCGG
CAGATGCCACACCTTTTAACTTTTTATTTTGTTTAATAATAAAGAACGCTGCAATTGCTGC
ACCACCTTGTGCAACATTAGACATTGTCGCAATCGGGAATATAAATGATCCACCCGTTTT
AGTGGCATCTGCAATTAATGTCGTTTCTACAGCTATAAAGCTATGATGCATACCTGTAATA
ACAATTGGAGCATACAATAATCCGAATATTAATCCACCAATTGCACCACCAAATTCATAA
AGCCATGTTAAACCATCTGATAACCAGTAACCTAATTGTCGAGTGATTGGACCTACAAAT
GAAAATGTTAGAAATGCTGTTATAAAAATAGATAACAATGGTGTTAACAAA TTATCTAAC
ACCGTTGGAATAACTTTGCGTAACCCTTTTTCAATTGAGGCTAAGATATAAGCTGCTACA
AGCATAGGTAACACTTGTCCTTGATAACCTACTTGATTAATATGCAAACCAAAAACATCC
CAATATGGAATAGCCTTACCTGCTTCAACTGCTTTTGGGAAATCGTATGCGCTCATTAGCG
ATGGATGAACTAGTATCATACCTAATGCAGCACCTAAAAATGGATTGCCACCAAAGCGTT
TTGCTGCACTAAATCCAATTAAAATTGGTAATAATGTAAATGGTGCATTCGCAAAAACAT
TTATCATTTCAGCTAATCCAGCAAATTGACTATATACATCTATCAATGATT TACCTGAAAA
GAATAAATCTTTCGCAGTCAAAATGTTATTTAACCCCATTAATAAACCACC AGCAACGAT
GGCTGGTATAATCGGAACAAAGATATCTGAAAGCATTTTTACAAATCTCTGTAACGGATT
CATATTTTTAGCAGATTGTGCTTTGACTTCCGAAGTGGTTGATGCTTCTTTTCCAGTTAATT
TTTCCAGTTCACTAAATACTTTATTGACTGTACCAGACCCAATAATAATTTGGTATTGTCC
CCCAGTAGAAAACGTCCCTTTAACTACATCCATATTGTTTAGCGCCTCTTCATTTACTAAA
CTTTCATCATTTAAAACTAATCGTAGTCTCGTTGCACAATGCGCCATTGCATCTAAATTCT
CTTCTCCGCCTATCGCGTTCAAAATATCTTCTGCGGATTGCTTATAATTCAT 
 

> DUF1722 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: DUF1722_CC001-ST772_118_AJGE01000007.1[7159:7542] (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 7114 … 7498; Length: 384 bp 
Sequence: 
ATGAAAGAACGTGGCTATATCGAACAGCTTTGGCGTGAGGAAAAATATCATGTATTGTTA
CACAGTCAACAGTCTTACCAAATGATAAGGAATGCTTTAAAAACGGATTTA TCAATTCAT
CAAGTCCAACAAATGATTGATGATGCTTTGTTAATTGAACCGAGTATAGGAAGTGTATGT
AATGCTTTTGATCATATGTGGGGGTATTTTAAAAAATGTGCGAATGAAGAAGAAAGACAA
CAATCAAAACTACTTAAAGCTGATTTTATTAATGGTAAAATCGACACCCAA ACTTTATTA
GATTTTTTAGCAGAACTTGCTAATAAATATGATGTTCAATATTTACTACAA AGTCGTGTTT
TAAACACAAAAAGAAAGAGATAG 



 

> ssr42 
Function: noncoding RNA small stable RNA 42 (core genome, constant) 
Best match: ssr42_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2506868:2507746:r]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 7497 … 8376; Length: 879 bp 
Sequence: 
GATTGAAACTTTAGTTGTAACGGACAAATAGTAGTCATTGGAGTTCAGCAATTCATACTT
TGTACTAAAGTTTACTATAATCTATCTCTCAAGGTTTAAATGTACATATCT ATATTAAGAT
GCGTTTCATGATGTTAGAAGATACCATACACATTTAATTAGTTACAGCATAAATCAATTTA
TACCCTTAATTATTACATTGTTTATATTTTAAATTCGGGGGAGTAATTTTA AGTAATATCTT
GTTGCTGCTAATTCTATTGTTAATAAATTGATATTAGATGTAGAAATTGAG TGTGAAAGTT
AATAATAGATGATTTAGCTAGTAACATAATTAATTCATATATAGTCAAAAA GTTCTGTTA
GATACTGTTCTTGATGAATATTCTTTGATGTTAGGTGTTAGCTATTCTAGATGAGTTTCTTA
GATGTGGATGCCTGTCTTGATGAAGTTATCTATGATGTTAATATAATACTTGATGTTGATT
CTTAGATGTTAGTGCGATTTCAAGATGCTGATTCTTTGTTGTTGCACTATCTTGGTGACGT
TTCTAGTTGTTTATAGTTATCGCATCTCTTGATGTAAAATCTAAGATGTTTATGCATTTCTA
GATGTTAATTCTTCGCTGCTTAAGAATTATCTTGATGGTAAATCTAGTTGTGCCATGCATT
TTCTCATGATGAATCTAAGGTGTTAATTCATTGATGTGTGCTGTTTCTTGTTGCTTCATTAT
CTTGATGGTGAATTTCGTTGTCTAATGCACTTTTTCAAATGATTATTCTAATTGTTACGGC
AATAACTAGATGGATTTTCTTAGATGTTCACTTTTCTAGATGTTTATACTTATCTTGATGTT
TTCTAAACAGAACTTTTAAACG 
 

> araC 
Function: protein coding sequence; transcript regulator (core genome, variable) 
Best match: araC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2450850:2452955] 
Position: 058-contig_243: 8985 … 11091; Length: 2106 bp 
Sequence: 
ATGACATGCCAACTTAAAATACATCATACATTATCGACAATACCCAGTCGTAATATTAAT
AATATTATGGTGCTATTTTCACTTACAAGTAAACTCAATATTACGATTAAT GGTGAAACCA
AAGACGTAAGTAATTATATTATCTTAATTAACCATGGTGATATTTATAATA TTAACCACGG
CGAAAATATAATCGAATTAATGATACCCGTTTTTTATTTTTATCAACAAGA TGATGATTTC
TTTAATGGTTATTTAGATCGTCATTTATTACAATCAAGTAATTATATTAAG TCATTAATTG
CCGATTTAATCAGTACACCAACAAGTTCTTCTTTAATGGGGAAAAATATAGGTCAAAGTA
TTATAGACACTTTACTTAAAGAAGCTTTTATAAGAATAGATCATGAATATT TACCAAATAT
TGCTTTAAGCAATCCGGTGTTCATAGACTGTGTAAACTATATTCATGACAATATTGATGCG
CACTTGTCTTTAAAAGATATAGCGATGCATTGCAACATCTCTGAATCATATTGTTCTAATC
TTTTTGTTCGATATTTGAGTATGAATTTTAAAGATTATTTTACAAGTATTA AACTTGTTAAC
GCCATCAATTTATTACTTTCTACAAAACATTCTATTACAACTGTTTCTGAA TTGGCCGGTT
TTAACAGTCATACAAATTTTGCAAATCAATTTAAGAATTACTTGCATTTTA GTCCTAAACA
GTTCCGTTCACTCGTTTCCAAGATTACTGAACCACCACAAATACATTTCCAACAAGATAA
CGTATCACAATTCACTGAGTTAATTTCAACAATTGATTTAACAGCTCAACTGGCTACAAAT
ACAACAGATATTCATATAGATGATTTTAATCCGAAAGATCGAAGTCAGCGT GCCAAAGTA
TTTGTTCGATTTAGTAATTTCAATGAACTATTTCAATTTATTTTCAATGAA TATTACGATAT
TAACTTTGAGCACTTACCAAAACCTGTCGTTTTCATTGACGATATTCACGATATTGAGATT
AGCCAAACGAATTACAACCTGTTAAATAGATGTTTTGAAAAGCTTTTCGAA AAAAATATA
GGTTTAGCAATCGCTATTAAATCAACACAACAATTCGAAACGATGAAGCAA TTAATACTC
ACATTTTTACAAGGCAATCAAGACTATAAGACAAGCAAGAAATTAGTTAAA TTTATGCTC
GTATTTTGCTCTAATTCTATGACAGCAGAAGAAATTCATTTATGTCATCTTAAAATTAAAA
ACAAAAATAAAGAAATTAAATATAGTGTGACAGTCGATGGCTTTTTAGAAA CTTATTCAA
CCGTGGAACAAGTTTATGATGTCATGCAGCGTCTTAAATTCCATTATTACTTTATTGATAT
TGAAAATTCAAAAACTGCAACACATCTTATCACTAAAAACCAACACTATCA TCAAACTGA
CACTCATTTTGAACAGTATAAGAAATTTATTTTAGATTCAGGTATATCATC AACACAATTT
GTATATAATAACCTGTCTGTAAGCGGATTTAAATATACTAATGATGGTAAG AATCCAATT
CAATTATCTGACATAGTGTATCACTTAATCGCATTATTACGATATGGCGGTGGCATTAGCT
ATCAATTATTAGATGACCATTCAAATTATATTTCCTTGTACAACAAATATG GTAGTCCCCT



ACCATTAATGCATTTATATAAAATGTTTAGACCTTTTGTTAATGAAGATAT TGAAATTACA
AATAATTATGTATTGAGTCGTAAAGATAATAACTACCATTTCTTATTATTC AATAAAATTA
ATGATCGATATATGTCAGACGTAAAACAAGATTTCATTTTCCATAATGAAT TACCTCAAG
ACTCTTTGATGATTATTAAAACATTGAATCATGAACATGGTTCAATTCAAC ATTTGCTTCC
AATAAGCGATCAACTTGTTTATATAGAAAAAGAAATTTTAGATGAATTAGA CAAAACGA
ATTACCCTAAAACGGAGCTTGCAGTTCAAGAAGAAACTGGTCGTACATTTGAACTCAAGT
TAAATCACGACGAGGTTAAATATATTTGCTTTAAACCAAGCTAA 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807] (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 9919 … 9928; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATGAACTAT 
 

> gltT 
Function: protein coding sequence; (proton or sodium)-glutamate symporter (core genome, variable) 
Best match: gltT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2454279:2455556:r]RC 
Position: 058-contig_243: 12728 … 14006; Length: 1278 bp 
Sequence: 
TTAAATTGATTTTAAATATTCTTGACCTTTTGCTTTGTCATATACGTTTTCCCATTTAGCTA
TAACGATTGTTGATAATGCGTTACCAATAACGTTTACACATGTACGTACCATATCTAAGAT
ACGGTCAACACCAATAATTAATGCTAAACCTTGTGCCGGTAAGCCCATGGCACCTAATGT
TGTTAATAAAACAACGATTGAAGTTCCTGGTACTGCCGCCATACCTTTAGACGTAATCATT
AATGTTAACATCAACACAATTTGCTCTGATAATGTTAAGTGCATTCCATACATCTGTGCAA
CGAATAATGCTGCAATAGATTGATAAAGTGCTGATCCGTCTAAGTTAAACGTATAACCAA
TTGGTATAACAAAAGAAGTAATTTCTTTTGGAGAACCGAAGTTTTCCATTTTCTTCATCAT
TACAGGAAGTACAGCTTCCGAACTTGAAGTAGAAAATGCTAAAAGCAATTCACTTTTCAA
GATTCTAATAATATTCATGATATTAATACCACACATCCATGCAACTAGTCC TAGTATAGCG
AATACAAAGAACACCATTGCAAAGACAACAACTAATACTAATTTTAATAGT GGTAATAAT
GCGGATGCACCAAATGTAATAATTGTAGTACAAATGAATGCAAACACTCCAAGTGGTGCT
AATTTTAAAATTTTATTAATCATCCAGAACACAGCTTCAAGCGATCCGCTTAAAAATTCTT
TAACTGGTTCTGCTTTTTTACCTACAGCAGCTAATCCTAATCCAAAGAATACTGCGAAGA
AGATAATAGGTAATAATTCACCCTTATTTAAAGCTTCAAAAAAGTTTGTCG GAATAATAT
GTACAATGGTATCAATAAAATGATTTCCATATGTAGATTGTTCTGCTGCATGTGCAGTTGA
TTGATATTTAGAAATATCACCTTTAGGTAATTTTGTTGGGTCTAATCCAGCACCTGGTTTA
AATAGGTTACCGAAGATAATCCCTAAACCTATTGCGATTGTTGTAATAATTTCAAAGTAT
AAAATTGTTTTCCAGCCATAACGCCCTACAGTTTTCGATTCCCCAACGTTCGAAATAGAA
AGCGCTAGTGAGCAAAATACAACTGGTATAACGATCATTTTAATTAAATTT AAAAATACG
TCACCAAATGGTTTAATGTAATTTGCTACGTTTTCTTGTCCATATAATAAAAGTCCTACGA
CAACACCTAACACTAATGCAATAACAACTTGCATAGGTAGGCTAATTTTTCTCTTGAATA
GAGCCAT 
 

> sarZ 
Function: protein coding sequence; HTH-type transcript regulator (core genome, variable) 
Best match: sarZ_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[2395729:2396175] (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 14950 … 15397; Length: 447 bp 
Sequence: 
ATGTATGTAGAAAACAGCTATCTTAGCAAACAGTTGTGTTTTTTATTTTAT GTTTCTTCAA
AAGAAATAATTAAAAAATACACAAACTATCTTAAGGAATATGATTTAACCT ATACTGGTT
ACATTGTTTTAATGGCGATTGAAAATGATGAAAAACTTAACATCAAAAAAT TAGGTGAAC
GTGTATTCTTAGATTCTGGAACACTGACACCATTACTAAAGAAATTAGAAA AGAAAGATT
ACGTTGTTCGAACACGTGAAGAGAAAGATGAAAGAAACCTACAAATTTCTCTAACAGAA
CAAGGTAAAGCAATAAAAAGCCCTCTTGCTGAAATTTCTGTTAAGGTCTTTAATGAATTC



AACATTTCAGAACGAGAAGCATCAGATATAATTAATAATTTGCGGAATTTT GTTTCTAAA
AATTTTGACTATTCCGACAGAAAGTAA 
 

> narK 
Function: protein coding sequence; nitrite transport protein 
Best match: narK_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2455468:2456637:r]RC 
Position: 058-contig_243: 16147 … 17317; Length: 1170 bp 
Sequence: 
TCAACCGTTTTTCAATGAGCCATATTCTTTTTGGTATAAATGACGCATGGTAAATAATGCA
ATACATCCAAATACCGCTAAGAAAATAAATGCTAAATGACTTGATCCTGTT AAATTAGCT
ACGTACGTGATTACTAGTGGTGGGAAGAATCCTCCTAAACCACCCATCATTGATACGATA
CCATTTGCGGATCCCGCTTCATTTAAGAAGTATGATGGTACTAATTTGAAGATTAAGCCGT
TACCAATACCTGCACAAATACTTATTGTTAAACAGCCTACAGTGAATAATG CGATATGGT
CTGAAATACCTAAAATAATGGCTCCGATAATCATAACAACAAAATCAATCA TCAATACTT
TAACTGCATTAAATTTATCACCTAAAATGCCACCTATTGGTCTTAAGAATGTTGCCAGCGC
AATGAATACACCTGATCGAATACCAGCATCTACTTTGTCAATTCCAAAATGATTTACTAA
GTAGTTAGGTAAGAAAATACCAAATGCTACAAAAGCACCAAAAGTAATGAA ATACCAAT
AACTTAAGTAATATAATTTGTAGTTTTTAGATAATGTTTTCATTTGTGCCA TTAATGGCAC
TTTAATTTTACGTTCTTGTGTATCACCAAAAATAAACATAATTAATGCAAA TAAAGCGAT
AATAATTAAGTAACTTCTAACAGTTGTTTGCCAACCAATAATACCCGCAAT TGGCGGTGC
TAAAAATGAAGAAACTGCTGTACCGATATTTCCCATACCATAAATGCCATT TGCTAGACC
TACTTTTTCTTTAGGGAAATATTTAGGAACTGATGTAACACCAACTGAGAAAATTGCACC
ACCTACACCAAGGAAAAATCCTGACGCCATTAACATACCCGGTGTTTGTGCTTGGCTTAA
GAAAAATATCGGGAATAACAATACGATAAAACTAGTAAAGAATACCCATTT AGCGCCAA
CAATGTTTGTTAAATAACCAAATGGCACACGGAGCACCGATCCCAAAATAACTGGTATCG
CTAAAATGATTGATATTTGACCTTCAGTAACATTGACATCTTGTTTAATAA AGGGCATTAA
TGGCGCAATTATACTCCAAGCCATAAACCCAACCACTAAACTTAATGTTTGTAATGTAAG
TTGAAAGCCACCTTTTGTTTTGTACAT 
 

> nreC 
Function: protein coding sequence; oxygen regulatory protein (core genome, variable) 
Best match: nreC_CC088_21343_AHKV01000051.1[33164:33817:r]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 19576 … 20230; Length: 654 bp 
Sequence: 
CTAAAACTCTAATAATTTCTTTTTCAATGCATATTCAACTAGCTCAGGTTTACTCTTTAAG
CCAAGCTTTGTCATAATATGCGTCTTATGTGCTTCTACTGTTTTCACAGATACAAATAATT
TCTCTGCAATTTCTTTATTCCCGTAACCTTTGGCAATAAGCGGCAATATTTCTAGTTCTCGT
TTTGATAAGATTTTAAAAGGATCTGTTGTGTTTGCAGTGTCCTGATTTGAATTAGATACAA
ATTCATTCACTAAAGATGTTGTAAGTTTCATATCTACATATGTTTCACCTTTATATACAGTT
CGAATAGCTAACAATAATTGTTCATCAGGTGCATTTTTCAATATGTAACCTTTCGCACCAT
TACGCAACACATGGAACAAATACTCCTCATCATCAAACATTGTTAATATTA GTATTTTAGT
TTCAGGAAAACTGTCAGCAATTTTACTCGTAGCGATAAGACCTGACTCACCTGGTGGCAT
ACTTAAATCCATTAGTAACACATCAGGTTTATATTCCATTACTTTTTGGTAAGCTTCGACG
CCATCTGCAGCCGTTGCAACAACTTCCATATCATTTTGATAATTTAAAATCATAGAGAACC
CCGTACGGACAACAGCGTGATCATCGGCAATGACTATTTTCAA 
 

> nreB 
Function: protein coding sequence; oxygen sensor histidine kinase (core genome, variable) 
Best match: nreB_CC001-ST772_118_AJGE01000033.1[87574:88608]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 20252 … 21287; Length: 1035 bp 
Sequence: 
TCAAATTGGAATGTTCAATGTAACATTGGTACCCTCACCAATTTTCGTTTCAATATTGACG
CTACCGCTGACTAACTCAGCTCGCTCATTCATTCCATATAAACCGAGTCCAGAACCTTTAG
GCTTAGAACTTGGATCAAAACCATTTCCCGCATCTATCACTTCTGCTACCAAATGGCGCCC
AGTTTGACGGATACCTACATTTATTTCATTTACATCAGCGTATTTCAACGCATTTAGAATA



GCTTCTTGCACTACTCGATAAACAACCGTTTCAATATCACTATCAAAGCGAGTATTTTTAA
TATTTGATGTATATATGATTTTTATTCCATAATTTTCTTCAAACTGTTTAA AATATGATTTA
AAAGCTGCTTCAAGGCCTAAATCATCCAAAGAAGCGGGTCTTAATTCAACCGACATATTA
CGTATATCATCAATTAATTTAGCGACAATATATTCAATATTTTCTGCGTCTTCCAAAAGCT
TAGTTGTATCTTCTTGATATTTTAATAATCTCAATTGAACATCTACATTGA GCATTTCTTGA
ATCACACTATCATGTAACTCTCTAGAAATTCGCTTTCTTTCATTTTCTTGGGCTGAGATTGT
TTTACGCATCATACGTTGTTGATGTAATTTCTCTTGCTGTTCAATTTGTGATGAAACATTTT
GAAGCGTAAATGCATGAATTCCCCTGTCTTGATCAATCAACTGATATGTTGCTGTAAATG
GCATCACTTTTTGATCTTTCGTCTTCATAAATACTTGGAAATTCGTAGCTTGTACTTGCATC
GATTCTAAGAAACAGTCTTTACATGATTGCACATCATAGGCATTTGTATACCCTTCACATC
TGTGACAAATCGCATTCGCCACAGCACTGTAATTATCTTCTTCAGATAATATATCTTTAGC
AGCATCATTCATTGCAATAATTTTACCGTTATCATCAGCAAAAACTATCTT TTCGATTGAA
TGCTCATAATATTTTTTCAATAAAGTATCTAACTGTATACTGTCCTCATTA ATCAT 
 

> nreA 
Function: protein coding sequence; oxygen-responsive nitrogen regulation system protein A (core 
genome, variable) 
Best match: nreA_CC080_11819-97_CP003194.1[2492791:2493243:r]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 21310 … 21763; Length: 453 bp 
Sequence: 
TTATTTATCATCATTGAAAATACCAAACTTACGTTGAATATCATCATTATC AAATATTTTT
GGTAAAGGACGACCATCTCTTTGACCAAATAATAGTACGCCATACACTTGATTCTTATAC
CAAAGCGGCACTGCTAAAACTGCTGTTAATGATTCGCTTAATAAAATTGGATAGTCAATC
TTTTCTTCAGGCCCTAAAGCTAAACCAACATTGGCTATTACCATACGCTTTCCTGTTTTCA
TAACAGTTCCAGCTAATCCACGACCTTTTCTTAAAATAATCAATTTAAATC GATTATTTTT
ATTACCTGAAACATAGTGCCATTTTATTGGAGATGATGGTTTGTTAGATTCATAGAAAGC
GATTGCCGCAAAATCATAACCCTCTTCTTTGCGTATTTTATCTAATGTCTCTTGAAATCTA
CGATCTTCAATTATTGCTTCTGGTGTCAA 
 

> narI 
Function: protein coding sequence; respiratory nitrate reductase/gamma subunit 
Best match: narI_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2463334:2464011:r]RC 
Position: 058-contig_243: 21782 … 22460; Length: 678 bp 
Sequence: 
TTACACTTTATTCTTACGGTAAATAATATATCTGCGATTTATATATGTCAA AGGTACACTC
CAAACATGCACCAAACGTGTAAATGGCCAACAAGCCATAATAGTGAAACCTAACAATAT
ATGCATTTTAAATGCAATCGGCACACCACTCATCAATGACGCATCTGGTTTTAACATAAA
TAATTGTCTAAACCAAATTGATAATGAAGTTCTGTAGTTAAAATCTGGATG TTGTATATTG
GTTACTAATGTTGCGTAACATCCCATAAATACGATAAGTAATAATAAGAAA TTTACAAAT
ATATCCGACGCTGAACTTAATCTTCGAATACTTTTCGTAGTAACACGTCTCGCTGTTAATA
AAAACATCCCTATCAAAGTTATTATACCAAAGATGCTACCAATATAAACAG CGCCTATAT
GATATAATTGCTCAGATACCCCCACTGCATCCATCCATGGTTTCGGTATTAACAATCCAAC
TACGTGTCCAAAAAACACTGGAATAATACCTAAGTGAAATAATAAACTTCC CCACATCAA
CCTTTTTCTTTCTATTAATTCACTAGATTTAGCTGTCCAAGAAAATTTATCATAACGATAA
CGTGCAATATGACCTGTGACAAAGACAACTAAACATAAATACGGAAATATA ACCCATAA
AAACTGATTAAGCAT 
 

> narJ 
Function: protein coding sequence; respiratory nitrate reductase/delta subunit 
Best match: narJ_CC001_MSSA476_BX571857.1[2443170:2443760:r]RC 
Position: 058-contig_243: 22452 … 23043; Length: 591 bp 
Sequence: 
TTAAGCATGATGTTTCACTCCTTTTGGTGATGTCAAACATAATTTCAATGTTTTTCTAAGT
GCTTGAATCACATAGGCATATGGATTGTTATCTTCACCAAGTACATTCGCCATCACATATG
TTCCATCCTCAATAATCATAATGATTAATTGAATATTCTCTTCAGCTCTTGGATCATTTCGC



CATTCTGCCACTTGCAAAAATTGAAGCATCAACGGTAGATAATCAGAAAGTTCATTATCT
ACCATTTCTAGTCCAAACATTTCATATAATACCTTTAATTTAGCTAACATT TGCCCACGTT
CTTTTTGCGTATCAAATTTGTTATACGTCATATATAATGGTGCTTTTTTCGTAAAATCAAAT
GTATCTGTATAAATCGCTTTGATTTCTGATAATGAAAATGTCATCATTACA TTTCTAAATG
CTACTAAATCTTCATATGCTGGATGATCTGTCGAAATTGTTTCTTCAAAAGTTTTTGGATG
AAAAGTTAATTTTTCTGGAAAACATAACTGTTGTGCCATATATCCAAAACT TTCTTGATAT
TTTTTAAAATTATCGAAATTAATCACGGAAAATCCCTCCAT 
 

> narH 
Function: protein coding sequence; respiratory nitrate reductase/beta subunit 
Best match: narH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2464572:2466131:r]RC 
Position: 058-contig_243: 23020 … 24580; Length: 1560 bp 
Sequence: 
TTAATCACGGAAAATCCCTCCATAGAAATTCTCATTATAAATTTCTTGACCAGTTTTCCCT
GAACCTACTGCAACGCCACAGCCTTCACAGTTATCTCCAAAATGCTCGCCGCCGTAATTA
TATCCTGTACTACCTTGTGCGTGATACGTATCTAAATAGGTTTCTTTGTGTGATGTTGGAA
TAACAAATCGATCTTCATATTTGGCTAGTCCTAATAAACGATACATGTCTTTAGTTTGGCG
CTCCGTTATACCTAATCGCTCTAATCGAGACGTGTCAAATGGCTGTTGAGTAACTTGAGAT
CTCATATAACTTCTCATCATTGCCATACGTTGTAGGGCTCCTTTTACTGGTTCTGTATCTCC
TGCAGTGAAAATATTAGCTAAGTATTCAATAGGTAAACGCATTTCTTCAAT GGCTGGGAA
AATCGCATCTGGATTTTGAGTTGTATTTTTACCTTCAAAATAGCTCATAATTGGGCTAAGT
GGTGGGCAATACCAAACCATCGGCATCGTTCTAAATTCAGGATGTAACGGAAATGCAAGT
TTATATTCAATTGCTAACTTATAAATTGGAGAGTTTTGTGCAGCTTCAATCCAATCATAAC
CAATACCATCTTTTTCAGCTTGAGCAATGACTTCTTCGTCAAATGGATTTAAGAATATATC
TAATTGTTTTTCGTATAAATCTTTCTCGTCTACTGCTGAAGCCGCTTCATGAACTCGATCTG
CATCATATAATAAAACACCTAAGTAACGCATACGTCCTGTACAAGTTTCAGAGCATACCG
TAGGCATACCCGCCTCGATTCTCGGGAAACAGAAAGTACACTTTTCAGCTTTGTTCGTTTT
CCAATTGAAGTAAACTTTCTTATATGGACAACCTGTCATACAGTAACGCCATCCACGACA
TGCGTCTTGATCAACTAATACAATGCCATCTTCATCACGTTTATACATAGCACCTGAAGGA
CACGATGCAACGCAACTTGGATTCAAGCAATGTTCACATAAACGTGGTAAATACATCATA
AAAGTTTCGTCAAATTGGAATTTAATATCTTCTTCTATTTTTTGGATGTTAGGATCTTTTGG
ACCTGTAACATGACCACCTGCTAAGTCATCTTCCCAGTTAGGTCCCCATTCAATTTCAATG
TTATCCCCTGTAATTTCTGAATACGCTCTAGCAACTGGCGAATGCTTCCCTGATTTCGCAG
TTGTTAAATGTTCATAATTATAGTTCCATGGCTCATAATAATCTTTAATTA ATGGCATATC
TGGATTATAAAAAATTTTACCTAAAGCAATTTTTGAAATTCTACTTCCAGA TTTTAATTCA
AGTTTCCCTTTACGATTTAGTACCCAACCACCTTTGTAGTGTTCTTGGTCTTCCCAACGTTT
CGGATACCCTACACCTGGCTTCGTTTCTACGTTATTGAACCACATGTACTCAGCACCTGGA
CGATTTGTCCAAGTGTTTTTACATGTCACACTACACGTATGGCATCCTATGCATTTATCTA
AATTTAATACCATCGCAACTTGCGCTTTAATCTTCAA 
 

> narG 
Function: protein coding sequence; respiratory nitrate reductase/alpha subunit 
Best match: narG_CC001_MSSA476_BX571857.1[2445287:2448976:r]RC 
Position: 058-contig_243: 24569 … 28259; Length: 3690 bp 
Sequence: 
TTAATCTTCAAGCCAATTAACCTCCTTCATCTTTCTAACTGCTACATATAAATCCCTTTGGT
TCCCAATTGGTCCATAATAATTAAAGTGATAACTAATTTGTGCGTATCCTCCGACTAGTTG
TGTTGGTTTCAAATGGATTCTAGTCGGCGCGTTGTGTGAACCACCACGTGTATCTGTAATT
TCTGACCCAGGCGTTTGAATATGTTTATCTTGTGCATGATACATAAACATTGTACCTTTAG
GCATACGATGCGAAATAACTGCTCTTGCCGTTACAACACCATTACGGTTATACACTTCTA
GCCAATCATTATCTTGGATATCGTGTTTTTCAGCATCTTCATTTGATATCCAAACCGTTGG
ACCACCTCTAAATAGTGTCAACATATGCTTATTATCTTGATACATTGAGTGTATATTCCAT
TTTCCATGAGGCGTTAAATAACGCAGTACCAAAGCATCTGTACCACCTTTAATTTTCTTAT
CTCTATTCCCAAATACCATTGGCGGCAATGTCGGTTTATATACTGGTAAGCTCTCCCCAAA
TTGTTGGAAAACTTCGTGATCCACATAATAACTTTGACGTCCTGTTAATGTTCTAAAAGGT



ACTAGACGTTCTATATTCGTTGTAAATGGTGAATATCGTCGACCTTGTTTATTTGAACCTG
GGAATACTGCTGTCGGTATTACTTCTCGTGGTTGTGAAGTTATATTTAAAAACGAAATTTT
CTCAGCAGCGCGTTCGCTAGAAATATCTTTTAACGGCATTCCAGTTTGTTCTTCGAGATCT
TCATATGATTTTTGTGATAATTTACCATTCGTAGCAGATGAAATACTTAGTATTGCATCAG
CTACATTACGTGCTGTATCAATACGTGGACGATTCGCTCTCACAGAATCATCATTTGTATC
ACTCCACGTACCTAACATACTTTTTAATTCTTCATATTGTTCACTGACACCGAAACTTACA
CCATGTGCTCCAACTTTCCCTTTTTCAAGTACAGGACCAAGCGTGACATATTTGTCGTAAA
TTTTAGTGTAGTCGCGTTCTACAATTGCAAAGTTAGGCATTGTACGTCCAGGTACCGCTTC
AATTTCACCCTTCGACCAATCTTTCACTACGCCGTATGGTGTTGAAATTTCTTGCTTTGTAT
CATGACTAAGCGGAGTTGTCACAACATCTTTAAACGTTCCAGGTAAATAGTCTTTTGCCAT
TTCTGAAAATGCTTTTGCCAACGTTTTATAAATATCCCAGTCTGAACGCGATTCCCATAAT
GGATCAATAGCTGGATTAAAAGGATGTACATATGGATGCATATCTGTAGATGATAAATCA
TGCTTCTCATACCAAGTCGCTGCTGGCAATACAATGTCAGAATATAAAGGTGTTGCTGTC
ATTCTGAAATCTAAAGAAACGACTAAATCTAATTTCCCTGTTGTTTCCTCACGCCACGTAA
TTTCTTCTGGCTTTTCATCTTCATTTGGTGTAGCTAATAACCCTGATTTTGTGCCAAGTAAA
TGCTTCATAAAGTATTCTTGACCTTTTGCAGAACTTGAGATTAGATTTGAGCGCCATATAA
ACAGTGATTTCGGATGATTCTTTTTCAAATCCGGATCTTCTATCGCAAATTGCGTTTGTTTT
GACTTAACTTCATTTATCGCTCGTTTTAAAATTGCCTCATTCGACTCAATGCCTTCATCTTT
AGCTTCTTCTGCAAACAACAAACTATTTTTATTAAATTGTGGATATGATGGTAACCAACCA
AGTCTAGCTGCTAAAACATTATAATCAGCTGGATGTTGATGCTTTAACTCCTCTGTTTTAG
CTAATGGAGATTTTAAACGATCTACATTTGACTCTTCATATTTCCATTGGTCTGTTGCAAA
ATAGAACCAACTTGTTCCGTTTTGCAAACGTGGTGGTCCTTGCCAGTCTTTCGCAAATGCG
ACAGTACTCCATCCTTCAATCGGACGACATTTTTCTTGTCCCACATAGTGAGCCCAACCGC
CACCATTCACACCTTGACAGCCACATAACATAACTAAGTTTAAGATTGAACGATAAATCG
TATCTGAGTTAAACCAATGGTTAATACCCGCACCCATGATAATCATTGAACGCCCTTCAG
TATCGATAGCGTTTTGCGCAAATTCTTTCGCTACTTGAATGACAACACTTTGTTTTACGCC
TGAAATGGCTTCTTGCCAAGCAGGTGTATATTTTGATTCTGCATCGTCGTATCCTTTTGAT
TCTAATTTATGATCAAAACGACGCACGCCATATTGACTTGCCATTAAGTCAAAAATTGTA
GCAATACGGACTTTGTCACCATTTGCTAAAGTGACTTGTCGAGTTGGAATTGGACGATTG
AATATCCCATCTCCATCACTATCAAAGTATGGGAATTGAATTGTTTCTAATTCGTATCCAC
CTTCTGTCATTGATAATGTAGGGTTAATTTTAGAACCATCTTCTGTTTCTAGTTTTAAGTTC
CACTTCTTACCTTCTTCCCAACGTTGACCCATTGTGCCATTAGGTACTACTAAACTATCGT
TGATTGCATCATGAATAACTGGCTTCCATTCGCCTTGCTCTGTTGTTTGACCTAAGTCACT
CGCTCTTAAAAATCGACCCGCTTTATATCCATTTTCATCTTCATCCAGCATGATAATAAAC
GGCATATCTGTATATTGTTTGGCGTAATTTATAAAGCGTTCATTAGGTTGATTAACATAAT
GTTCTTGTAAAATAACATGCGTCATTGCTTGTGCAATTGCAGCATCTGAACCAGGATTCG
GTGCTAGCCAGTTATCTGCAAATTTCACATTTTCTGCGTAATCTGGTGCTACTGAAATGAC
TTTTGTACCTTTATAGCGGACTTCAGTCATAAAATGTGCATCCGGAGTACGTGTTAAAGGT
ACATTAGAGCCCCACATAATAATGTATGCTGCGTTATACCAGTCACTTGATTCAGGCACA
TCTGTTTGCTCTCCCCAAATTTGTGGAGAGGCAGGTGGTAAATCTGCATACCAGTCATAA
AAACTAAGCATTTCACCACCAAGCAAATTGATGAATCGAGCACCTGCTGCATAACTAATC
ATTGACATCGCTGGAATAGGTGTAAATCCTGCGATTCGATCTGGACCATATTTTTTTATTG
TATACAGTAATTGTGCTGCGATTATCTCTGTAACGTCTTTCCAATTTGAACGCACGTGCCC
TCCCATACCTCGGGCTTGCTTATATTGTTTGGCTTTGTCTTCATTTTCAACAATAGAAGCCC
ATGCAGCCACACGATTACCATTGTTTTCTTCTAATGCTTCAGTCCATAAATCCCAAAGCTT
CCCACGAATATATGGATATTTGATTCGAAGCGGACTGTATTCATACCAAGAGAATGACGC
ACCTCGTGGACATCCTCTCGGTTCGTATTCAGGCATATCCGGACCACAACTTGGATAGTC
AGTTTGTTGATTTTCCCAGGTAATCACACCATTTTTCACAAATACTTTCCAAGAACATGAG
CCTGTACAGTTAACACCATGTGTTGTTCTTACTTCTTTATCGTGGCTCCAACGTTCTCTGTA
CATTTTTTCCCATTCTCTACTTTTACTTTCTAGGATCGACCAATTCCCATTAAATTTTTCTG
TTGGCTTAAAGAAATTCAATCCAAATTTTCCCAT 
 

> tx_nasF 
Function:  rho independent terminator 
Best match: tx_nasF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2470040:2470110:r]RC (completely 
identical) 



Position: 058-contig_243: 28488 … 28559; Length: 71 bp 
Sequence: 
TGGCACAACGACAAATAAGGCTTCAACACGAATATATTCTCTCGGTTGAAACCTTACTTA
TTCATTTATTT 
 

> nasF 
Function: protein coding sequence; uroporphyrinogen-III C-methyltransferase 
Best match: nasF_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2527730:2528707:r]RC 
Position: 058-contig_243: 28566 … 29544; Length: 978 bp 
Sequence: 
TTAGTGACATAACACTGTATTAGCATCTGCACGATCGGTTGAAATATATGTTACATTTTCT
TGCTGCTTAATAAATGCATCATAGTAATCATATTGCGACGAATGATATGTGCCATTCGAT
GTATCATTTGGGTTTAGCAAACAGCCATAACCTTCGTCATATAAATGTTCACAGAGCATA
AGGGCGTCATGTTTAGAACCACTTACTACATAAAATTGCTTCATAGGATCATATGATTTA
GGAGTGTTTTCAGTATAATCAACAACTTCCCCTATAATACATATACCTGGTTTCGCCTCAA
TTGAATAGTGTTGCAATTTTGAAATAATATTACTTAAACGCCCTTTAACGA CGAATTCATT
AAAACAAGATGCTTGAAAAACAATCGCTATCGGATAATCAATATCTGTGTA CTGTTGTAT
CTGGGCGATAATTTTCCCTAAACGTTTAACTCCCATATATATCGCCAACGTGCCACCATTC
ACTAAGGAATTGACATCCACTTCATTTTCTTCTGAATCTTTAAAGTGACCTGTAGAAAATG
TCACACTTTTAGCAACTGTACGCATTGTCAAACCTGTCTGCATAGTAGCAACTGCTGCGCT
CGCTGATGTCACCCCTGGTACAATTTCAAACGCAATATGATGTTCATTTAGTGTGTCGACT
TCTTCTTGCACACGACCAAATATCGCTGGATCGCCACCTTTAAGTCTAACAACCTTGTTAT
ATCGACGCGCTGCTTCCACGATACAGTCATTTATTTTTTCTTGCTGAATATGTTTTGCATAC
GGCTTTTTACCAACATCGATAATTTCAGTAGTCAAATTCGCATATTGTAAAATTAACGGAT
TCACTAATCGATCATATAGAATGACATCCGCTTCACGTATTAAACGCTCAGCCTTTTTAGT
CAAATAATTCGGATTACCTGGTCCCGCACCTATCAAGTAAACCTTGCCATATTTATCTACA
GACAT 
 

> nasE 
Function: protein coding sequence; assimilatory nitrite reductase small subunit 
Best match: nasE_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2528698:2529012:r]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 29534 … 29849; Length: 315 bp 
Sequence: 
CTACAGACATATATATACGTTCCCGTCTGTAACTTCTACCTCATAAACATCTACACAACCT
TCATCAGGTTCTTGTACAATCCCAGTATTTAAATCAATCTTTTGATCATGAAGTGGACAGA
ATACATATTCACCACTCACTGTTCCCTCTGACAATGGTCCTTGTTTATGCGGACAAATATT
GTGAATCGCGTGAATTGTACCACTTTCAGTTAAAAACAATCCTACCTCTTTGCCTTTGACA
ATAACCTTTTTTCCAATTAGGGGTGTTAATTCATCTATAGTTGTCACTTTAATTTTTTCTTT
TGTTTCCAT 
 

> nasD 
Function: protein coding sequence; assimilatory nitrite reductase large subunit (core genome, variable) 
Best match: nasD_CC001-ST772_118_AJGE01000033.1[76603:79008]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 29852 … 32258; Length: 2406 bp 
Sequence: 
TTACACCTTCTCCACTTCAAAAATTTTACGTGCTTGCGCATTGCTAGTTATTGCTTCCCAA
GGTTCAGCTTCGACTGCTTTTTTAGCATCCATAATGCGTTCAAATAGTTCATTTTGTCTTTC
TGGGTCAAGTAAGACTTCTTTTACATTTTCAAATCCAAGTCTTCTTAACCATGGCGCTGTT
CTTTCAGCATATATACCTGTTTCGCGATAATATTGCATCAAAGCACCACATAATTTGATTA
CTTCATCTTCTGTTTCTACAGTTGTTAAAAATTCAGCTTTTTCGACTTCTGTACCACCATTA
CCACCGATATAGATTTGGAATCCATTTTCAACTGAGATAATACCAAAATCTTTAACACCT
GATTCAACACAACTTCTTGGGCAGCCTGATACACCCATTTTGAATTTATGAGGTGTATCGA
TGTATTCAAATGTTTTTTCTAAACGAATGCCAAGTCGTGTCGTGTATTGCGTACCAAATCG
ACAAAACTCTTTACCAACACAGCTTTTAACTGAGCGTGTTTTCTTACCATAAGCTGATGCT
GAACGCATACCTAGGTCTTCCCATATATTTGGTAATTCTTCTTTTTTAACTCCATACAAAC



CAACACGTTGCGAACCTGTCACTTTAACTAGTGGCACATGATATTTCTTAGCCACTTCTCC
TAGACGAATCAGTTGGTCTGCATCTGTAACACCCCCACGCATTTGAGGTATAACAGAAAA
TGTACCATCATTTTGAATATTCGCATGGTAACGTTCGTTAGCAAATCTTGATTCTCTTTCAT
CTTCATGATCATGTGGATAAACCATGTTCAAATAATAGTTAATCGCAGGTCGACATTTTG
GACATCCACCTTTGTTTTTAAAGTTTAAAACATGTCGAACTTCTTTAGATGTTTTTAAACC
TTTCGCTCTTATTTGCGTTACTATTTGATCGCGTGTCAAATCAGTACAACCACATATACCA
GCAGGTTTTGCGGCAACAAAGTCATCTCCTAAGGTGTGCTGCAATATTTGAGCAATTTGC
GGTTTACATTTACCACATGAATTCCCCGCTTTTGTTTTAGCCGTTACTTCTTCAACTGTTGT
AAAGCCATTTTCCGTAATCGAATTTACTATAGTACCTTTATCAACACCATTACAGCCACAA
ATTGTTTCATCATCAGCCATATCAGCAATTGATAGCGATGCCTCTTCTCCACCTTTAGTAA
GCAATGATACAAGTGTGTAATCTTCAGTGGATTCACCTTTTTTCATCATGTTATAAAAGCG
TGAACCATCATCGATATCACCATATAGTACTGCACCAACTACATTACCGTCTTTTAAAAA
GATTTTTTTATAGTTATTATCAACACTATTAAATATTTCAATACCTTTAAT TTCTGCATTTT
CTACAATTTGACCAGCACTATACAAGTCACACCCAGAAACTTTTAATGACGTAAATGTTG
TTGATCCCTTGTATCCGTTCGTTTCTTTATTTGTTAAATGATCAGCTAATACTTTACCTTGT
TCATATAGTGGTGCAACGAGTCCATAAACTTTGCCGTTATGTTCTGCACATTCACCAACTG
CATATACATTGCTATCACTTGTTTGCATCACATCATTGACAACAATACCACGATTAACATC
TAGACCTGATTCTTTGGCTACTTCTGTGTATGGTCGTATACCTACTGCCATAACAACTAAG
TCTGCCGGAATCTCGCGTCCATCAGCCAATTTAACACCTTCAACATCATCTTCTCCTAAGA
TTTCAGTTGTGTTGGCTTGCATTTCAAACTTCATACCTTGCTTTTCTAGATCTGCTTTAAGC
ATATTTCCAGCTTTACGGTCTAGCTGCATTTCCATCAACCATTCAGCTAAATGTAACACCG
TTACTTCCATACCTTGATCTAATAAACCACGTGCACACTCTAAACCTAGTAATCCTCCACC
AATTACAATTGCTTTCTTTTTAGTCTTAGCAATGTTCATCATTTGTTCAGTATCATCAATCG
TTCTCCAACCAATTACACTCGGTAATGTCGAACCTGGAACTGGAATGACGAATGCTTTAG
AACCTGTCGCAAAAATCAATTTATCGTATGATACTTCAATACCATTTGCAGTAGTAACTG
ATTGATTTGCTCTATCTACTTCAATTACAGGATCATTTGTAATTAACTCGATACCATGTTC
CTCATACCACTCATATGGATTCATAATTGTTTCTTCAACTGTCATTTTATTTTGTAAAATAT
TTGAAAGCATGATGCGGTTATAGTTTGGATAAGGTTCTTTACCTATTACCGTAATATCATA
TAAATCGTTGGCGCGCTCTAATATTTCTTCGATTGTTCGAATGCCCGCCATACCGTTACCA
ATCATTACTAGTTTTTGCTTTGCCAT 
 

> nirR 
Function: protein coding sequence; nitrite reductase operon transcript regulator (core genome, 
variable) 
Best match: nirR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2473875:2474606:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 32323 … 33055; Length: 732 bp 
Sequence: 
TTATATTTTCATCGGAATCATTAAGCTTTCTAATCTATCGTTAATGATTTGCTTTAAAATTG
GGTCGAAGTTAATTGAAGGTGTGATGTGTATATCTGTATTAATAACCATGTCATTCATTTG
CTGCTTCACTTTGTTAACAAGCCTTCCGTCGTATAAAAATAATGGTACGACAATCAATTTT
TGATACCGTTTCGAGATGCTTTCTAAATCATGTGTAAAACTAATCTCTCCATATAGCGTTC
TCGCATATGTCGGCTTGCTAATTTGCAAATTTTGAGTGCATATTTGTAACTCTTCGTGTGC
CTTAGTAAACTTTCCATTAATATTGCCGTGTGCAACAACCATAACTCCAACTTGTTGTTCT
TCACCTGCTAATGCGTCACAAATACGTTGTTCAATTAATCGTCTCATTAAAGGATGTGTGC
CAAGTGGCTCGCTTACTTCTACCTTTATGTCTGGATACCGTCGTTTCATTTCATGAACGAT
ATTCGGTATATCCTTGAGATAATGCATTGCACTAAAGATTAGCAATGGTACAATTTTAAA
ATGGTCAACCCCACTTTGAATCAACGTCGTCATTACCGTCTCTAAATCCTGATGCTCACTT
TCTAAAAACGCAATATCATAGTGATGTATATCATCTTTTACTAATTCAGAA ATAAATGCTT
CTAACGCTTGATTCTGTCGTCCGTGCCTCATGCCATGTGCAACAATGATATTCCCATTCAC 
 

> nirC-L2 
Function: protein coding sequence; formate/nitrite transporter/locus 2 
Best match: nirC-L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2475606:2476430:r]RC 
Position: 058-contig_243: 34054 … 34204; Length: 150 bp 



Sequence: 
TTATTGTTGCTCTAAACGATTACGCTTACCATTTAAGAAAGCATAAACGAGACCTACAAA
AATACCGCCACCGACAAAGTTACCTAAGAAAGCAAAAACGATATTTTTTAA AACGTGTAA
CCATGAAACTGCATCAAGGTTAAAGAATAC 
 

> zinT 
Function: protein coding sequence; zinc-binding ABC transporter/substrate-binding protein (core 
genome, variable) 
Best match: zinT_CC001-ST772_118_AJGE01000033.1[71294:72844]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 36016 … 37567; Length: 1551 bp 
Sequence: 
TTAATGCGCTAACATTTCTTCTTTGATTTGGTCTTTATTTAATTTTGAAGGATAATATGTTG
GCCAGTTATCCATTTCTTTTAATAACGCGTCATTATCATTACCCATAAAGATATGGAAGTG
TTCTGCCTTTTTAGGTGCAATGTTGTGATCGCTAAATTGGATGAATTTCGGTAAGTCTTTA
TCATTACCATCGACCAATTTAAACATAAATCTCACGCCACGGTTACCTTTAGGATATTTCA
ATGTTTTCTTACCATTGTATTCATATTTACCAGTGTGTTTCTTACCATCTTTAGTAAATGTA
ATTTCATTTCCTTTTATATCAATGTTAGTAATATCAGTTTTATATCCTTTGTCATAATAAGC
TTTTAAATCTTTAGCAGATTTCTTAGGATCATTTTCAGCTTTATGTTCCATCACTTCATCAA
GCGTACCGTCTTTTAAGTAAGGGTAAACAGATTGCCATTCACCAGCATAATCGCTTAATT
CACGGTCTTTAACTTGCTCATCTTTAAAATACCCATCAGAAATTGCTTTATCGTGTTTACTT
TCAGCTTTGTCGTCTTTCACTTTAACACCACTGTCTAAAGCTTTACCGATATTTTCAATATT
CGATTTCATTAATGATTGATACGTAATATTATCTTTTTTCTGTTGTTCTTTATTTAAAGACT
CCATGTTGTAGAATTTTAAAGGCTTCGCATCTGTTTCTTTACGAATTGTTTCAGTCACTTTA
TTCGCAACATTATCTTCGTAAAGAATATATTTAGCATTGCTATCTCTAATTTCTTTAACAA
TTTTAGTTAATTCTTTTTGTGATGGATCTTCAGCATTCATATTTTGAATACCTTTTTGAACA
AAACCATAACGATCAGCTAAGTATCCAATTGATTCATGTGAAATGAATACT GCATTACCT
TGCTTATCTTTTGTAACTTGCTTCATATCGTTATCAATTTTCTTAAGATCGTCGTTTAATTT
TTTGTAGTTTTTCTCATAGTCATCTTTATGTTTTGGATCTTTTTTCACTAATTCATCTTTAAT
TTCTTTAGCGAAAGTTTGGTTAATTTTAGGATCTAACCATACGTGTGGATCATATCCACCA
TGATGATGATGATGTTCTTCTTTCTCATGATCATGTCCCTCATGTTCATGCTCTTCACCATG
CTCGTGTTGATCAGTTAAAAGCTTTGCTTTATCTAATTTATCCTCTAAAGACAGTTTTTTAT
CTTTATCTTTGATAGTAGATGCAACTTTCTTAGCAACCGGATCTAAATTATCCCCTGTATA
CATAAACAAGTCTGACTTGCTTGCACTTAATATATCTTTTTGTGTTGGTTCATAGCTATGT
AAATCTGTCCCTGCTGGATAGATTGATGATACCTTCACGTGTTTTCCACCAATTTGCTCTG
CAAATGATTGCAATGGATAAACTGTCGTTTTAATTGTTACCTTGCCATCTTTATCTTTTCCA
TCATCATTCCCACATGCGGCTAATGATAAAGTTACGGCTGGTACAAGAAGTAACATACCT
AATTTCTTTTTCAT 
 

> dsbA 
Function: protein coding sequence; putative protein-disulfide isomerase (core genome, constant) 
Best match: dsbA_CC001_MW2-USA400_BA000033.22480197:2480796:rRC [4_50ANF10END] 
Position: 058-contig_243: 38650 … 39250; Length: 600 bp 
Sequence: 
CTATTTTATTTTATCTTTTAATAACTTCTCATAACTTTCATAATCATATGG ATCTTCAACTT
TCTCGCCATTAATAAATGCAGTTGGTGTCGTTTTTATATGATTATCTTTCGCTATTTTTTTA
TCTTTCTCTACAGCTTTCCAAGACTTGCTATCTTTTGTCTTGTAATCTTTTATAATTTTATTT
TCCGTCTCTTTATCTAAATGCAGTTGTTTAATATGTTTATCTAATAGTTCTTTTGTTAACCA
TTCTTTATTTTCATCTTGCTGGGCAGCAAATAATTGCTTTTGAAAATCTAAAAATGATTTA
GGTGCATACATCAATACTGCATGACTCGCACGCGAACCAACAATTGAGTCTTTACCTAAG
AAAGCTAAATTGACAAATTGGTATTCCACTTTGTGATTATCTATATAATTT TTACGCAACT
TTGGCATGACTTTTTCATCTAATTCTTTACAATAAGGACATTTATAGTCGCCATATATGAC
AACTAATGGTTTGCCGTTTTTCGAAGATGTCGTTGCTGATTCTTTTTTACCGCAAGCTGTT
AAAATTAACATGCTCACTATAAATAATATTAGTAATTTTTTAGTCAT 
 

> fmhA 



Function: protein coding sequence; femA-like protein (core genome, variable) 
Best match: fmhA_CC008-ST72_TCH130_ACHD01000031.1[91695:92945:r] 
Position: 058-contig_243: 39885 … 41136; Length: 1251 bp 
Sequence: 
ATGAACTTTGTAACGTTGACTTCGGATGAGTTCAATGCGTTTACAACAAAGCATTTTTCAC
ATTACACACAATCAGCTATTCATTACAATCATAGAGTTGATTTAAAAGGCG ATGTGCATC
TTGTAGGGGTTAAAGATGACAATGGTCAAGTGATTGCAGGATGCTTATTGACAGAAGCAC
ACACACTTAAATTTTTCAAATATTTTTATACACATCGCGGGCCAGTGATGGATTATACAAA
TCAATCATTAGTAGCATTTTTCTTTAAAGCATTAACGTCATATTTAAAGAA ACACAATTGT
TTATATGTCCTTGTAGATCCATATTTAATTGAAAATTTACGCAATGCAGACGGTGAAATTG
TTAAATCTTATGATAACCGAGCATTTGTTAGAACAATGGATAAATTAGGTT ATAAACACC
AAGGTTTCCCTGTAGGTTATGATTCAATGAGCCAAATCCGTTGGCTGTCAGTGTTAGATTT
AAAAGATAAGACTGAAGACCAACTTTTAAAAGAAATGGATTATCAAACGAG ACGTAATA
TTAAAAAAACATATGATATTGGTGTCAAAACTAAAACGTTAACGATTGATG AAACGCAA
ACTTTTTTCGACTTATTCCATATGGCTGAGGAAAAGCATGGTTTCAAATTCCGTGAGTTAC
CATACTTTGAAGAAATGCAAAAGTTATACGATGACCACGCCATGTTAAAGTTGGCGTATA
TTGATTTAAACGAGTATTTAAAAACGTTACAATTAAAGCAACAACAATTAA CAGCTGAAC
TCTCAGGTGTTGAAGAAGCATTGGAAGAAAGTCCTAATTCAAAGAAAAATA AAACGAAA
CGCACACAGCTAGAACAACAGCTAAATAGCAATAAGCGTAAAATCGACAAT ACAATAGA
ACAAATTGAACAAGATGGTGCAGTCTTAAACTTAGCTTCTGCTTTATTTATCTACAATGAG
CATGAAGTTTATTACTTATCTAGTGGTTCAAACCCTAAATATAATGCTTAT ATGGGTGCCT
ACCATTTGCAGTGGGAAATGATTAAGTTTGCTAAAGCGCATCATATTGATCGCTATAATTT
TTATGGTATTACCGGTGACTTTTCAGAGTCATCAGAAGACTATGGCGTCCAACAATTCAA
AAAAGGTTTTAACGCACATGTAGAAGAGTATATCGGTGACTTTATTAAGCCTATCAAACC
AATGTTTTACAAAATTCAGCAGTATTTAAATCATAAACGTCGTTAA 
 

> A5IVJ1 
Function: protein coding sequence; polar amino acid ABC transporter/ATP-binding protein (core 
genome, variable) 
Best match: A5IVJ1_CC001-ST772_118_AJGE01000033.1[66897:67628]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 41232 … 41964; Length: 732 bp 
Sequence: 
TTATTCTTCATTTATAACATTTAAGAAACGTCTTAATTCTTCTGTTTTCGGACGGTTGAACA
TCTCTTCTGGAGCCCCTTGTTCTCCGATCATACCTTCATGAATAAATACAATGTTATTAGA
TACTTCTTTAGCAAAACGCATTTCATGTGTCACAATGACCATTGTCATGCCTTCATTAGCC
AAATCTTTAATAACCTTTAAAACATCATTCACAAGTTCAGGATCAAGTGCA GATGTTGGT
TCATCAAACAACATCACTTTAGGGTTCATTGCTAGTGCTCTTGCAATAGCAACACGTTGTT
GTTGACCACCTGATAATGCATGTGGACGTTGATCTTTGACATGTGTTAAACCAACTTTCTC
AAGTAACTCAAGTGATTTCCCACGTGCCTCATCCTTTTTCAACTTTTTAACTGTGATAAGA
CCTTCCATTACATTTTCTAATGCCGTCTTATGCGGAAAAAGGTTATAACTTTGAAATACCA
TACCAGACTGTTTACGAACTTCTATTTGTGATTTTTTATCTTTAGATGTATATGTTTTGCCG
TTAACATAAACTGTACCTTCAGTTGGAATTTCTAATGCATTAATCATACGTAACAATGTTG
TTTTACCTGAACCAGATCGACCGATTAAGGTTACAACCTCACCTTGTTCAACAGATAAAT
CAATACCTTTGATGACTTCAACATCATTAAATGATTTATGGATATTGTTCA ATTGAATCAT 
 

> mdeA 
Function: protein coding sequence; multi drug exporter A (core genome, variable) 
Best match: mdeA_CC001_MSSA476_BX571857.1[2464276:2465715:r]RC 
Position: 058-contig_243: 43560 … 45000; Length: 1440 bp 
Sequence: 
TTATTGACGAGAATCAACTTCTTTTTTCTTCCCTTGTAACATAAATGAACAAAAGAAACTA
ATAACTGTAATCAATAATGCAAATAAAAATCCAGCGTGATAACCATGCAAC ATCGTATCA
ACTTTAATTTGATTCATCATATCAATTTTGTTCATGCCATTATAGTCTGACATAGTTGGAG
AAAAGTTTTTGCTTGCATGAGATAAAATAGTAATTAATGCAGCTGTTCCGATAGAACCAG
CAATTTGTTGTACTGTGTTTGTCATAGATGAACCATGTGCATTCATTTCTGGCTTTAATTG



ATTCATCGTATGGGTCATTACTGGAATTAATCCTAACGCGATACCAACCATTCGAATCGC
ATAAACTGTTGCCAACATGATTGTTGATGTTTGTTCATCCATTACAACAAAATAAGCCGTA
GTAATAACAACAATCGCCATACCGACTAAAGCCAATTTTCTTGGACCAAACTTTTCATAT
AAAGCACCCGAAGTCATCGACATAAATGCCATAACAATTGCTCCTGGTAATAAAGTTAAC
CCAGAATCTAAAGCTGAACGATGCAATAAATTTTGCACAAAGATAGGTAAA ATCGTTTCC
GAACCAATCATCGATACCATTGTGACACCCATAATAATGATACCAACTGTAAATTGTTTA
TTTTTAAATACTGCAAAATTTAATAATGGTGTTGATAGCCGATATTGACGT AATACAAAT
AATGCGACTAAAACAACGCCTCCAATCATAGATACTAATACGATAGGATTA TCAAAACCT
TTTTCTGAAATTGAACTCGTTCCATACAATAACCCGCCGAAACCTAGTACAGAAAAAATG
ACAGAAATAAAATCAATAGGTACTTTAATTGTAGTTCCAACATTTTTTATC GTTTTAAATC
CAATTAAAAATGTAACAGCTGCAATTGGAGCGACAACATGGAAAAGCGATCTCCAGTTA
AAATATTCAACAAGGTAACCTGAAAGAGTAGGTCCAATAGCTGGTGCTAAACCAATTACC
AAACCAAATATCCCCATATATTTACCGCGTTCATGCGGTTGGAAAACATCCAAAATCGTT
GTCATCATCAATGGCATCATAATACCTGCGCCTAACGCCTGAATAATTCTAGCAACTAAT
AATGTTGCAAAGTGCGGACTCAAGCCGCCGAGTAATGTACCTAAGAAAAAGATAGAAAT
ACCCACTAAAAACACTTGTCTTGTTGTATAACGTTGTATAACAAGCGCGGACAAAGGAAT
AACAATCCCATTAGTCAATAAAAAAGCTGTTGTCAGCCATTGAACTTGTGTATATGAAAT
TTCAAAGTCTTTCATAATACTTGGTAAAGCCGTCACTAATAGTGTTTCATTTAATAATCCA
AAAAATCCACCCATCAGCATAGTAATAATCATCGTTAATTTTTGTTTCTTCGACAT 
 

> gpmA2 
Function: protein coding sequence; phosphoglycerate mutase (core genome, constant) 
Best match: gpmA2_CC008_COL_CP000046.1[2474088:2474774:r]RC 
Position: 058-contig_243: 45431 … 46118; Length: 687 bp 
Sequence: 
TTATAAGTAGTATTTATCTATAACTTCTAAATCATCCGTTAATTCATAAAC AAGCGGTGCA
CCTGTTTTAATTTCATAATTAATGATATCTTCATCTGACACATCTTCAAGATATTTAATCA
ATGCGCGAATTGAATTTCCGTGTGCAGAAACTAATACCGTTTGACCATCTAGCAAATATT
GTGAAATATGATCTGTCCAAAATGGTATCACTCGAACTAAAGTATCTTTCAGACTTTCAG
AATAAGGCATCATACGTTTATCTAAATGATTATATCGACGATCAGCTAAGT AAGCTTCAC
GTTGTTCTTCGGTTTCAGCAGGCGGTTTCACATCATAAGAACGACGCCAAATATGTACTTG
TTCTTCTCCAAATTCTTTTCTAGCATCATCTTTATTTAAGCCTTGCAATCCACCATAGTGGC
GTTCATTTAAACGCCAGCTTTTATATACAGGAATCCATTGTTGTTTAGATTCAGTTAAAAT
ATAATGCGTTGTATCTAAAGCACGTGTTAATAACGATGTAAAAGCTACATCGATGGCAAT
GTTATTTTCTCTTACTTTTTCACCTGCTCTAGTCGCTTCATTAATACCTTGTTCAGATAAAT
TAACATCTTCCCATCCAGTAAATAAGTTTTTAGCATTCCACTCGCTTTGTCCATGACGACA
TAAAATTAATTTTGGCAT 
 

> cdf 
Function: protein coding sequence; cation diffusion facilitator family transporter (core genome, 
constant) 
Best match: cdf_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2545604:2546470:r]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 46444 … 47311; Length: 867 bp 
Sequence: 
TTATAGATGGTCTGGTTCTGGGTGAACGTATACTGAGGAAATACCTTTTTTGTGCAAATGA
TGTTCGACATTGTCACAAATTTGATGCGCTTCTACTAAGGAAAGGTTAGCATCTACAACA
ATTGTGACATCAATAAACACACTACTTCCATGGTAACGCCCTTTAATACTTTTAACTTCTT
GTACTTCATCAACTTCTAAAATATCATTGCGATACGCTTCTAATTCAGTTTCATTGAAACC
ATCACTCAACATAAAAATTGCTTCTTTAAAAATACCAAAACCAGTATAAAC GATTAGTAA
GCCTAGTAATGTTGCTAAAATAATATCGACAATTGGGAAACCGATTTGCGTAAAAATTAA
TCCTATCGCTGTTCCAATGCTGACTAAACTATCTGATAAATTATCTTTGGCAGCCGAATTT
AAAGAACTACTTTTCGTTCTTTTCGCTAGTCTTTGATTGACTGCAAATACAATCAACATTA
CAAGACCACTGATTAAGCTGACGATAATTGTTATTGCGTTAGGTACAACGTCATCTTCTTT
GAACAAACGAGGTGCATTTTGAATAACTACTTGGATACCTACAAACATAAT GACAAATGA
CACCAATAATGAAGAAATATTTTCAGACTTCAAATGGCCATAAGGATGATT TCGATCGGC



AGGTTTAATTGAAATTTTCAATCCAATAATAACAGCTAAAGAAACGATAAT ATCTGTCAT
ATTGTTTAATGCGTCGGCTCTTACAGCTGCAGAGTTAAAGACAAAACCCGTGACATACTT
AACAATAGATAAGATTATATATACAATTAAACTCAAATAAGCACCGCGTTG CGCCAATTT
AAGATTTTCATTATGAGACAT 
 

> sbi 
Function: protein coding sequence; staph IgG-binding protein (core genome, variable) 
Best match: sbi-MW2_CC001-ST772_118_AJGE01000033.1[59607:60920:r] (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 47940 … 49254; Length: 1314 bp 
Sequence: 
ATGAAAAATAAATATATCTCGAAGTTGCTAGTTGGGGCAGCAACAATTACGTTAGCTACA
ATGATTTCAAATGGGGAAGCAAAAGCGAGTGAAAACACGCAACAAACTTCA ACTAAGCA
CCAAACAACTCAAAACAACTACGTAACAGATCAACAAAAAGCTTTTTATCA AGTATTACA
TCTAAAAGGTATCACAGAAGAACAACGTAACCAATACATCAAAACATTACG CGAACACC
CAGAACGTGCACAAGAAGTATTCTCTGAATCACTTAAAGACAGCAAGAACCCAGACCGA
CGTGTTGCACAACAAAACACTTTTTACAATGTTCTTAAAAATGATAACTTA ACTGAACAA
GAAAAAAATAATTACATTGCACAAATTAAAGAAAACCCTGATAGAAGCCAA CAAGTTTG
GGTAGAATCAGTACAATCTTCTAAAGCTAAAGAACGTCAAAATATTGAAAA TGCGGATA
AAGCAATTAAAGATTTCCAAGATAACAAAGCACCACACGATAAATCAGCAG CATATGAA
GCTAACTCAAAATTACCTAAAGATTTACGCGATAAAAATAACCGCTTTGTA GAAAAAGTT
TCAATTGAAAAAGCAATCGTTCGTCATGATGAGCGTGTGAAATCAGCAAATGATGCAATC
TCAAAATTAAATGTAAAAGATTCAATTGAAAACAGACGTTTAGCACAACGT GAAGTTAAC
AAAGCACCTATGGATGTAAAAGAGCATTTACAGAAACAATTAGACGCATTA GTAGCTCA
AAAAGATGCTGAAAAGAAAGTGGCACCAAAAGTTGAGGCTCCTCAAATTCAATCACCAC
AAATTGAAAAACCTAAAGCAGAATCACCAAAAGTTGAAGTCCCTCAAATCC AATCACCA
AAAGTTGAGGTTCCTCAATCTAAATTATTAGGTTACTACCAATCATTAAAA GATTCATTTA
ACTATGGTTACAAGTATTTAACAGATACTTATAAAAGCTATAAAGAAAAAT ATGATACAG
CAAAGTACTACTATAATACGTACTATAAATACAAAGGTGCGATTGACAAAG CTGTATTAA
CTTTACTTGGCGATGGTTCTAAATCTTATATCCAACCATTGAAAGTTGATGATAAAAATGG
CTATTTAGCTAAATCATATGCACAAGTAAGAAACTATGTAACTGAGTCAAT CAATACTGG
TAAAGTATTATATACTTTCTACCAAAACCCAACATTAGTAAAAACAGCTAT TAAAGCTCA
AGAAACTGCATCATCAATCAAAAATACAATAACTGGATTATTTAACTCATT CTGGAAATA
A 
 

> Q2YVZ3 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q2YVZ3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2491088:2491270:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 49472 … 49655; Length: 183 bp 
Sequence: 
TCAGCTCAACTTTATTAACTTCAAATTTTCACAAACTATTGCGCAATCCATTCCTCTTCCA
CTACAAGCACCATAATTAAACAACAATTCAATAGAATAAGACTTGCAAAAC ATAGTTATG
TAGCTATATAAACGCCTGCGACCAATAAATCTTTTAAACATAACATAATGC AAAAACATC
AT 
 

> tx_tnp13k 
Function:  rho independent terminator 
Best match: tx_tnp13k_CC008_TCH1516_CP000730.1[681117:681194:r]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 49992 … 50070; Length: 78 bp 
Sequence: 
ATTCGCTTAGATTAACCTATATTAATTGACGGGTTCGTGCCTCACACAGTCATTTAATATA
GGTTCACAATTTTGTGT 
 

> tnp 
Function:   



Best match: tnp_traG_CC005_CF-Marseille_CABA01000108.1[4022:5042:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 50013 … 51034; Length: 1021 bp 
Sequence: 
TTAATTGACGGGTTCGTGCCTCACACAGTCATTTAATATAGGTTCACAATTTTGTGTGCTT
ACATGGTACTTTAGCATTTCCTCACTCGATTTATAGTCAAATATCATTCGAGGCCGTGCAT
TAATTTGTTTAACAGCTTCATCTAATGACTTTTGTGTTATATTTGCAAAAT CCGTACCTTTA
GGATAATACTGTCTTAAAAGTCCATTTGCATTTTCAATGGAACCACGTTGATATGGACAA
CCCAAATCACTAAAATAAATACTACAATTCAATTCATCTTCTATTTGTTCA AATAGAGCGA
ACTCCTTACCTCTATCCATAGTTATACTTTTGGGTAATAATGGTTTCATAATATTTATAATC
TCATTACAAACTACATTGGATTTACGTGTATTTAATCTACTAGCATATAAA TATCTTGTTT
TTCTTTCAATAATAGTTAACAAGCAATATGTTGATGGTCTAACACTCCAAA CAGTATCAAT
TTCATAATGCCCAAATTCTTCACGATTATTAATACTTTTTGAGCCGATACTTTATAACACG
AGACCCTACGTCTAATTTGCCACGCTTTTCAGAAGACTTATTATATTTCTTGCCTGCTTGTC
TCATATCACGCTTAACATCAACTTTTACCAATCCATTGCGAATATATCTATATATAGTAGG
ATAACTTATATAATGCCCTGTATCTTTTTCAATTTGACTTGCTATCTGTCTAGGAGACCATT
TTAATGAAAGTTTTTCTTCAATATATGCTTTTGTTTCATCATTCAAACGTCTACGTTTAGCA
ACTTGTTCATCTGAAATACTACGCGATTTTATAGCATCTTCCTCAGCTAATAAAGGATTAT
AAACACCATCAACAGAACGCTTATTTACTTCTCTATAAAGAACTGCATCAT CACGACCTA
AAATCTTAGAAATCTGAATGATGTTTAAACCATCATTTAAATACTTTGCGA TAGCTAGAC
GTGTTTTATAGTCTAATTCTTTACGTTTTTTTCTTTTTTTCAT 
 

> A8Z128 
Function: protein coding sequence; putative lipoprotein (mobile element) 
Best match: A8Z128_CC008_A5948_ACKD01000006.1[75679:76035:r]RC 
Position: 058-contig_243: 51142 … 51484; Length: 342 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTCATATTATTTTCTTCATAAACTGGTTTATGATTACTTTGATA TTCTTTTTCGTT
CATATCTTCAACTTTTACATATTTATCTGTTGTCTCATTTTTTTTATATAA ACTTGTCCACA
CTGTACCATCTTTATCATAAACAAAAGAAATAGTTATAAATTTACCATCTT CATATACTTT
AAAATCACTATTACTTTTTTCAGGCTTCTTAAAAGAAGACTCACTCATACT TTTTCTTTCA
GAATTTAAAACTGCATCAATCTCTTTATCATATTTCTGACCACATGCAGATAATAATATAA
CTAATCCTAAAATTAATACAAACCATCGCCTCAT 
 

> A8Z129-var1 
Function: protein coding sequence; putative protein (mobile element) 
Best match: A8Z129-var1_CC005_A9299_ACKH01000035.1[233166:233756]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 51539 … 52130; Length: 591 bp 
Sequence: 
CTAACGTCCTAGAGGTTTTAAATTGAAACGTTTTAAATTATCAATACGCCAACCTTCAGCT
GTACGAACTAAATCCAATTGTGCAGATGTTTGACGATGTTCAATTTTATCATCTCCATCTG
TTTCAATACGTTCGTCGAACTGAACAAAAACTTTATAACTATCTTTTTTAG GGTCATACGT
ATCAAAATAAACATGAATATCATTAACGGTTATATCATCATATAAATCATA TTTATCTTTA
GAATCCTTAAATAATGTATCGTAATAATCCTTTGTAACTAAAGGCTTTATT TGTGGTGCTT
TTGATTTAAAAGAAGAATCTTTTTTCATTTCAAACATCTGTTTAACAAAAT TTGAAGAAAC
TTCACGTATTTGCTTTTCTTCATCAGAAATAACTGTTTTTGATTGTCTTTTTACTAGTTTATT
TAACTCTCCATTTTTATCTCTTAATATACGTTGTTCTTCCTGTAAATCTTCAATTTGATTTT
GTTTCATTTTAACTTGTTGTTTAGGAATCTGATAACCAATTAAAACAGCACAAAATAATAT
TACTGTTACAAGAGTAAACATAATAATTTTTTGCTTCAT 
 

> traG-tnp13K 
Function: protein coding sequence; putative tranposase  
Best match: traG-tnp13K_CC001-ST772_118_AJGE01000003.1[20201:21247:r]RC (completely 
identical) 



Position: 058-contig_243: 52136 … 53183; Length: 1047 bp 
Sequence: 
TCACTCCTTATCATGAATAAAACTATATCCATCAGTCATTTTCAATGTACGTTCATTAACT
TTAAAAGCACCTTCCCAATTCATTTCTGTTATTCTAAATGTTTTACCACCATCACTTACACC
AATAACAACAGCCACATGACCATAATGCCCATCATGACCGCCTGCACCTTGTTCAGCAAT
AAATAATGCACCAGGTTCCGGATTTTTATCAACTTTATAACCCTCAGCCTTAGCCCTATCA
TTCCATTTATGTGCATCATGCCAATAAGTTGATACAGGTTTACCCATTTTTTGACGCATAC
CGTATGCATACCAAGTACATTGACCAGCAGTGTATAAATTACCTTTTCCAGGGTCATCATT
TGACCAATGTGGCAATTTACCATTAAACTTTATAGACTTTCCTTTACCATTACTACATGAC
GTTTTAGCTTCTGAACCGCCTAAATCTTTCATAATTTTTTCAACTGTTGGTATCCAACGGG
CATTCATATTATTAGGGTCATTTGACGCACCAACAGGCGCATATTTGGGACCTATTTTTTT
AGGAGTATCTAAACCTTTAGAAATATAAACATCATACAAATTTTTAGCTCC CGCATTAAG
ACCGTCTTCAATAGTTGGATATGTTGAATCATGAATCGATTTTGAACCCATAACAGACAA
AGGATTATTTTGTCTTGTCGCATTTTCTCCTTTACCCCATTGCGATTCACTCGCAATAATAG
CCATAAAAATATTCACAGGTACTTTATTTTTTTCTGCAATTTTCTGTATTTCTTTTCCTTTA
CCCTCTAATTTTCCACCTTTAGCATTTTCATTAAACTTATCAATACCATTTGCCGAAACATT
ACCGCCACTAACAGTACAACCAGCATCATCTTTATCTTTATTTGAATCAGGCGCTAACAA
AAACATTACAATTACTGGAAATGTAAAAAAAGCCACCACACACAAAATGAT GATGACTT
TCGCTAATTTCAATTTAACACCTATTGGCGTTTTACCTATTACTTTTTTAGCAATATCTTTT
TTATTTACCAT 
 

> A8Z131 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (mobile element) 
Best match: A8Z131_CC005_A9299_ACKH01000035.1[230276:232123]RC 
Position: 058-contig_243: 53172 … 55020; Length: 1848 bp 
Sequence: 
TTATTTACCATGCTTATTGATATCCTTTTGCTCTTTTAGACGGTCTTTTGACTGAGAATTAC
GTGTAATAGGTTGATTACGATTTCCAGATTGTCTACTTTGTTGATTCTGTGTTGCATTTTGT
ATTTGTCGTTTTTGAACATCAGTATCATAAGCAGTTTGAACTGACTTCTGTTCTTTACGATT
TATTGAATGATTCTCATTATTTAATGGCTGATTAACCACTTGTGGCGACCTTTGTATATCTT
TTCGCTGTCTTGTTTCTCGTACTTGATGCTCTTGCTGTGATGCTTTTTGTGGTTGTTTAGAA
TAATTATTTGCATTTGATTCAACAGAAGCAGATTTTACATCGTTACCATTCATTGACTCTT
GTTGTTCTCTTCGCTTATTACCATTTTTTTGATTATCTTTATTTATAAATAAAGGCATTGGT
TTATCCTGCTGCCTTCTTCTTAAATCATTATCATTTTGAAGTGGTGGGGCGGGTTCATCTCT
TTGATTTTCTCGCTTAGCTTTCTTATTTTGCGCTTGTTCATGACGAATCTTATTAAAACGTT
CTTGTGTTCGATTCATCACACCAGCACCAATTGCACTAGGAGAAAAACTAATATTACCAC
GACTTACAAAATTGATAATTTGAGCCCGTTTTTTATACATTACAAACAATA TTACAATTAT
AAATATTGAATTTAAAAAATAAGCATTCTGACTATCCGGTTCAATAAAACT ATTTGCAAG
CTTGATACACAAACCAACTATCACAAATAAGAATGTCATACAGGCACTTAA AATAATATA
GCCTAACGTTTTTGCAAACGCAGAGAAAACAGATAATTCAAATCCTGGTATAAAACTCAC
TATCCAACTGAATACTAAAAATAAAAATAAAAATAAAGCAAATGTAGAAAA AATCAACT
TCGCAAAACTAATTGATAAAAATACAATTGACATAAAAACAGTAATAATAA AGCCAATC
ACTGAAATAGCCAACTTTTGAAATACATAACCTTGCGTCATATATTTATTA TCTTTTTTCTC
AACCTCATTTTTTACAATTTTATCAATCTCATCTTGTCCTTTTTTTGAAAAATCTTGTTTTA
AAATGTTATCAATACGGTCTTTACCTTTTGCTTTTATCTCTTTTTCGTCTACAGTTCCATAA
TTCATTACTAAATATGTTCTATATATCGTCATATCAAATAATTGATTACGT ATATGATTCA
TACCTGAATTCTCATGAATATAATCAATATTCCCATCAATAGTAGATGTAC TATTCATAAT
TATATTATTCAAATCCTTACCAATATTGTTTGTACCACGTATAATATTACC TGCATTCGCA
AGTATACCAACACCAAAACCAATTAAACACATAATTAAAAACGCTCGTTTT AATGCTTCT
CTTGCATTACCTTGTACACTAAAAATAATAAATGCGTTAAAACAAACAATA ATAAATAAT
GTTATTGCCAAATTACTCAATAACTTTTGATATATATCGCCAACAAAATCA CCGATTTTAT
CCGCAAAATCATTAATAACATCTAGTTGAAATAAATTTTCAATCGCATAAT CTGTAACAC
CTGCTAAAATCTTAGTCATAGAAAAGAAAAAATCTGACACATTATTAATTT GTCGTGAAA
TTTCTTCTTGACCAAACGGATTCCAGTCGCCTTTTTCACTATATATTGAACGATAATGTGA
TAAATCATACTTTTCAATTTTTGGCTTAACTGCATGTGAGGGCTCTCCAACTGGATTAGAA



ACAGCGTAAGCACTCACAGATGTTAAAAGCAGAATAGGCAAAATTAAAAAG CATAAAAG
ATACACACTTTTATGCTTCAT 
 

> Q6GHC0 
Function: protein coding sequence; putative conjugative protein (mobile element) 
Best match: Q6GHC0_CC001-ST772_118_AJGE01000003.1[23089:24447:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 55024 … 56383; Length: 1359 bp 
Sequence: 
TCACTCCTTATTTAATATTTGTTTCACATCTTCCACAAAATCATATTGTTCCATTAAAGGTG
CATCAAATAAAATTGGTTCATTATATTGTCCAAGTATAGAAATATAACCTC GACCGATGT
CACTATCATGAATCGTTTGAAATTCTTTATCAGTTTGACCAAAGGTCATACGATAACCATC
ATTTGACAAATTACCTAAAGACACACGTAACCCTAATTGGTCACGCACATTACCTTTAAT
CACATCTGCATCTGGTCTTTGTGCTGTTAAAAACATAAATACACCAGCTTGACGACCTTTC
ATAATAATATTAATTAAATAATCATTCATTTCTTGTAATTCTTTTTTATCT AAAGTTGAAGT
AAAAGCCGTTACCTCATCAAAAATAATGAAATAGGGGCGCATATCAAAATT ACGGAAAT
CATTCCCGATTTTATAATCCGAACTATCATTCATTAATCTAAAACGCTCTTCCATTTCATTA
TTAGCTTCTCTCAATTGTTTTAATATTTGACCTTTAGTATCTGCAACTTTATCATCACCAAT
AACGCGCTTCATAAAGCTCAAATCTGAAACTTTTGGATCTAATAAACGTACTTCTGAATG
TCTACGGAATAACTCACGAATCACATAAAATAAAAAATATGTTTTACCACC TCCGGTTAT
ACCTGTAACCAATCCATGAGGTGCTTTCACAAAATCCCAAGTAATTTGATGCGTAATAGC
AATTTTTGTATCATAAAAAATTGTATTTGATTCTTGTTCGCCATTCATAAC AATACGCTTTT
TATATTTAAGTGGCATAAATTCATATCTCAAATAACGACCAATATGCTTTT TTTCTACTAA
TTCAGAATTAAACATTGGTTCAATAATCGTTTCTAACTCTAAATAATTATC TTGAAACCTC
GAACCGTCTTTTTTAATATGAATAACAAAAGTTTTTTTACCACGTTTATAA AACATTGTTG
GATAATAATCATATTCAGTTTGTTTATAATCAATAGGGATATACTCAGTTG TTTTCTTGAT
TACTGTACGATTATGAAAACCTTGTGTTTCAATCATTTCAGCCAAATCTTTTGTTTTAAAA
CGTATTAAAAACTGAGCAATAAGCTTACATATCACAAATATAATTGCTGTA CCAATTAAT
AAATACAATAAATGCGGTTTAAAATATGCAAACAACGTCAATATATCCAAT TTTTTATTA
ACTGATTTATAATCAATAAACAAAATGTATATACGATATACCAAAAAAATA AATGCTAAT
ACACCTGCAAACATAAAATCAATATACTTCTGATAAGGCTGTATACGTACGCCTTTAAAT
AAAGCAATTTCATTCATTGCCAT 
 

> yddE 
Function: protein coding sequence; conjugal transfer protein/ATPase 
Best match: yddE_circ_879R4RF_GQ900429.1[1:1530]RC  
Position: 058-contig_243: 56436 … 57966; Length: 1530 bp 
Sequence: 
TTACATCGCAAATTTTTCTTCAGCTTTAGAGCTTGCAGAATCTTCTTGTGTTCTAAATGCTT
CAGTCATTTCCTCAAATGGACAATGTACAACCATTTTTCCAACACGTCCATAAAAATCACT
AAATATACATTGACCTTTCTTCAAATCTTTCAACATTTCCATATTTTCAGGAGATTCTTTTG
AATATTCTAAGCCTAAAGATTTTAAAATATCCTCACGTTCATCTTTTTCAT CAAATGCAAA
ATGACAACCAAAGTTACCACCATCATCATCTGCTTTATCTTTTACCGATTGTGTAATAAAT
ACAAGTGAATTATTCTCAGAACGTCCCGTTCTTTTTATACGCTTACCAACTTTTTTACCTTG
TCTTGAAGCACTAAAAGCCCAACCCTCATCAATAAATATAGTCGTTTGAACATCTCTACG
AGAACCGAATTTCTCTAAAAACTTACCAATTAATAACATTAATGTAATCCC ATTTTTCTCA
CTTGTTGAATAACTTGATGTATCATCATCTGCTTTAGGCATATCTAAACCTTTAACCTGTA
AAATAGTTGCTTTTTCTTGAATATTTAAAGCTGGATTCGTACCATCACTAAAAACAAGTTT
TAAAATATTGTTTTGCGTTTTTTCAAATAATAAATCGCCTGCATTTTTTAC ATGCTCATCTT
CATTATTCTGTAATTTTTCAATTACATTTAATGAACCAACTTTTTTACCAT TTTCACGTTCT
TCAACCGTATCAGAAATAGCTTGATAAATTGCCGTTTCAATATGATGATAA TTTTCAAAA
GATTTAATTTCATCAAACACTGATTTCAACATCTCATTAGCTTCAATACCA TCTAAAAATA
CAATAGGGTCTAGACAACCATAATTGGTTGAATCTTCATAATTCAATGTTACATATTTAAA
TGTTTTTAAATGATTAATAAATAGGGGATACTTTTCTTGCATTTCCTTACTTTCTGTTACTC
TGTCAAACCATTCTGCAAACTCAGATTTTGGATCCCAGTACAACATTTGACCTTTAAAAA



ATGATGTATAAATCCATAATAATTTTGCTAAAAATGATTTACCTTTACCAG TTTGACCAGT
AATTAAAACATGCGGACTATCACTGACAGCCCCTTTAATACCTTTTGCAGCCAACAATAA
ACTAAATAAAATTATATCCCTTGAACTTGCAACAGCTTCCTCACGTGAAACAGAACGAAT
AAATTTATCAATACGCCCTATATAAAAACCTGTTTTTGTTCCCAAACTTTGAGACACACCA
AATAAATTTTCTGCTATACCTGTTGCCGTAGTTCTTTGTAACCAATACTTATTAATAAATA
AATCATTACCATGTAAACACTGATAAAACAATTGTAACTGGTCAGCTAATG GATTAACTG
CATATATTTGAGTTTCCTTTAATCGTTTCATCAAACGCTTTGCTTTACGTTTACAGTCTCTA
TAATCATCACTTTTAATTACAAACATAAATACCCACTCAATAAATACACCT GAGCCAGTC
ACTTC 
 

> Q6GHB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (mobile element) 
Best match: Q6GHB6_CC001-ST772_118_AJGE01000003.1[27691:28746:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 59626 … 60682; Length: 1056 bp 
Sequence: 
TTAACCTCCAATAGAATTAGTCATATTTTTAACGTAATATTTACCATCTTT TTTCGTTATAT
CTAATGTGTAATGTTCCAAATTCTCCAAAGGAGAATCTTTATCTTTCATCAAAATTTCAAC
TTTAGCAACATAATCATCGCCTTTTGGATATAACCTAATTTCTCTTATTTGAGAAACTTCT
CTAGTTCCTTCTAATCCCTCAGGATTATCCATTAAATAAGCCATATCATCAGGCTTACTAG
AAGCATATTTATTAAAGAAATCCTCAATAAATGCTTTTGCTTTCGGATTAT CTTCACGTTT
ATTATCTTTCAAGTTATCCTCAACCATCTTAGCTTTATTTAATTGACTATCAGGAATTGGA
GTAAAATAAGGATATTCAACAACAACATACTTATTATTCTCACTCTTAATA GGTATATTAA
TTAGAATATTTTGATTTACTTTACGTTGCTTTTCTTCTGTTTTTGTTTCATATTCATCTTTAT
CTTTATCATTTTTCTTTTTCTTCTTTACTTTAACTTCTTTCTTTTCAGTAATATTCACATCAT
AATTAACAATATACTGTATAATCGTTTGTTTATCTTTACGTTTAATATTAT AAAATTCCTTA
CTATTTAATTTACGTTCAGTATCTGATGTTTTTTCTTCAGGCTTTTTATAATCTGATGGAAA
ATATTTCAATAACTCTTTTTCTCTAGATTCTAATTCTTTTGAGTCTTTAGAAATATTCATAT
ACGTATCAATAAATTTATCAGCATATAACTTTAATTTAGGACTATACTGAA CTGTATTCGC
ATTATCTTCATACTTTTTTTGAATCATATTCGTTTTATTAACTGCTTCTTTACTATCATTATT
TGCTCTTGTAGCTTTAATAAAAGAAGCTAATAAAAGAATTAACAAAATAGC TAATAATGA
GTAAAAACAAATTACAATCATCTTACGACGATTTTTAAATTTTGGAATTAC TCGGCGTTGT
TCTTTAGGAATATCAAAATGCTTTCCGTTTTTAGAAAATCGTGTTAAAATG TACTTACTTA
TTATTTTCAT 
 

> rstA 
Function: protein coding sequence; bacteriophage replication initiation factor family protein (mobile 
element) 
Best match: rstA_CC001-ST772_118_AJGE01000003.1[28807:29898:r]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 60742 … 61834; Length: 1092 bp 
Sequence: 
TTAACACTTATCTTTTGATAAGTGCTTTTTTTGTTTTAAAGCCTCCAAATAATGATTAATTC
TATTCGTATGCTCATCATTAAATTGTGAATGCGCTAAAATTTTATCTAAAA AATCAGTATC
TGTAAGCAACCCCTCAGATTGCGCCATACTTTCGGCAGTTAAAACTGTATCTAAAGTAGT
AGCAACTTGTTTACATAACCAATCAAGATTATCCTCAATGGATTTTAATGT TGGTCTAGTA
GTTAAATTCAATTTTTCAGTATCTTTAATAAATAACGCCCAAGGTCTATAC AATGGCCACC
GCTTACGATTTTTATCATTTCCATCTTTAGGAGGGGAGATAAAACGCAAATTATTATGCAA
TATAGACTTTACAATTTCGCTTATATTATCTGTTCTACTCAAAACTTTCGCACAATTAACT
GCATATGCCTTTCGCATTTGTATTTCATAACGATTCCATAACCCAATGTCTTCGACATCAC
AATGACGTTTAAACGCTTGTTCATAATTCTTTTCATAAAATCGACAATATA AATTGCTTTG
TTTAGAACCAATATAAAAAGTAGCGCCTTTACTTCTTCCGTCTGATAAATTAAAACCGTTT
ATTGCGCTTCCAGCTCTAAAACGTGAAACACACTCAGCTTTTTCAGCCTTTTTAATTAATA
AAGGCACTTTTAAATATGTTTTATAATCATCAATTGCAATATCAATTCTTG TAAAATTTGC
ATTAACTGATAAACATTTATCAAAAAAATCTTGCCAAGTTTTATTCAACTG TTGTAAATGA
TGTTCAAACTCTCTACAACCTGTACCAGTTAACTGTAAGTGAATGCCCATTGATTCATCAT



CACTTGAATAATACAATTTAATGTTTGAAAATTCATAACCGCGATTATAAA AGTAAATGC
CACTATTTCGTTTTTTGAACAACGTTATAGGCAAACCGATAACGTCCTCAATTACTGCTGA
AATAGGGGTTATATGGAAAGTGACCTGAACCCAGTCAACAACTGCCTCCACGGCACTTTT
ATTTGTACGCTCTACCCCCCTATTAGTAAGGGGGGTACACTGGTTTTTTAAAGTCAT 
 

> A8Z139 
Function: protein coding sequence; putative protein (mobile element) 
Best match: A8Z139_CC008_21232_AGTY01000037.1[15789:16109:r]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 62324 … 62645; Length: 321 bp 
Sequence: 
TTATTTTTGTTTAAGTGCATTATTAGAACCAACTACTTTAATATCTTCTGCATTCCAGCTAT
ATGCGATAGTTCCAAAATCGCCTGACATTTGAACATACATTTTAACGTCTGGTTCAACTAA
TTCGCATTCTTGTAAATAGTCTAATTCTACTTTATTAGGCGTTTTAACAGTAATTTGTTCGC
CTTGTTCTTGACTCGCTAATTTATATGCATAAACAGTTTTATCAGTACGCTCTCCATTTTCA
TATTTATATTTTTCATCTACACCTAAAAAGTTTAATTGTCCTAAAGTTTTT TTAATATCCAA
TACTGGTTTCAT 
 

> Q6GHB2 
Function: protein coding sequence; putative protein (mobile element) 
Best match: Q6GHB2_CC007_TCH959-USA300_AASB02000002.1[6283:6567]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 62795 … 63080; Length: 285 bp 
Sequence: 
CTATCGGTTCATCACCTCAAAAAATTCTAAGTCTTCAATTGAAATATGATA CATCTTACAA
ATAAATGTATTAGACACACCATATTGTTTTAAAAATTTATAATCCTTATAA GTAAATCGAT
AATCATTCTTTTTTGCCATTTCACAAACTTCTAATATACGAAAATATGCAA AATTATACAT
TTTACAAATTTTTCTTTTAGAAACACCATGAAATCTTAAAATTACAAATTT ACGATAATTT
AATTGATTTGAACCATCAAAAAAAGGTGTAAACTCAGTCAT 
 

> hlgA 
Function: protein coding sequence; hemolysin gamma component A (core genome, constant) 
Best match: hlgA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2491405:2492334] 
Position: 058-contig_243: 63911 … 64061; Length: 150 bp 
Sequence: 
AACATGGATGCTACATATGCTTACGTGACAAGACATCGTTTAGCCGTTGATAGAAAACAT
GATGCTTTTAAAAACCGAAACGTTACAGTTAAATATGAAGTGAACTGGAAA ACACATGA
AGTAAAAATTAAAAGCATCACACCTAAGTAA 
 

> lukS 
Function: protein coding sequence; hemolysin gamma component C (core genome, variable) 
Best match: lukS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2492902:2493849] (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 64627 … 65575; Length: 948 bp 
Sequence: 
ATGCTTAAAAATAAAATATTAGCCACAACTTTATCTGTGAGCTTACTTGCCCCTCTTGCCA
ATCCGTTATTAGAAAATGCTAAAGCTGCCAACGATACTGAAGACATCGGTAAAGGAAGC
GATATAGAAATTATCAAAAGGACAGAAGATAAAACAAGTAATAAATGGGGC GTGACTCA
AAATATTCAATTTGATTTTGTGAAGGATAAAAAATATAACAAAGATGCTTT GATATTAAA
GATGCAAGGATTCATTAGCTCTAGAACAACATATTACAACTATAAAAAAAC TAATCATGT
TAAAGCTATGCGATGGCCATTCCAATATAATATTGGTTTAAAAACAAATGA TAAATATGT
TTCTTTAATTAATTATTTACCTAAAAATAAAATTGAATCTACAAACGTGAG TCAGACATTA
GGATACAATATCGGTGGTAATTTCCAATCAGCCCCATCACTCGGTGGTAATGGATCATTT
AACTATTCTAAATCGATTAGCTATACACAACAAAATTATGTAAGTGAAGTA GAACAACAA
AACTCAAAAAGTGTTTTATGGGGCGTCAAAGCGAATTCATTCGCCACTGAATCAGGTCAA
AAATCAGCATTTGATAGCGATTTATTTGTAGGCTACAAACCTCATAGTAAA GATCCTAGA
GATTATTTCGTTCCAGACAGTGAGTTACCACCTCTTGTACAAAGTGGATTTAACCCTTCAT



TTATCGCCACAGTATCTCATGAAAAAGGTTCAAGCGATACAAGCGAATTTGAAATTACTT
ACGGAAGAAACATGGATGTCACTCATGCCATTAAAAGATCAACGCATTATGGCAACAGTT
ATTTAGACGGACATAGAGTCCATAATGCATTTGTAAATAGAAACTATACTG TGAAATACG
AGGTCAATTGGAAGACTCATGAAATCAAGGTGAAAGGACAGAATTGA 
 

> lukF 
Function: protein coding sequence; hemolysin gamma component B (core genome, variable) 
Best match: lukF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2493851:2494828] (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 65576 … 66554; Length: 978 bp 
Sequence: 
ATGAAAATGAATAAATTAGTCAAATCATCCGTTGCTACATCTATGGCATTA TTATTACTTT
CTGGTACTGCTAATGCTGAAGGTAAAATAACACCAGTCAGCGTAAAAAAAGTCGATGAC
AAAGTTACTTTATACAAAACAACAGCCACAGCAGATTCTGATAAATTTAAA ATTTCACAG
ATTTTAACATTTAATTTCATCAAAGATAAAAGTTATGATAAAGATACTTTA GTACTTAAAG
CTACTGGGAATATTAACTCAGGCTTTGTGAAACCTAATCCTAATGACTATGACTTTTCAAA
ATTATATTGGGGAGCTAAATACAATGTATCTATAAGCTCACAATCTAATGA TTCAGTAAA
CGTCGTTGATTATGCACCAAAAAATCAAAATGAAGAGTTTCAAGTTCAAAA TACTTTAGG
CTATACATTTGGTGGTGACATTAGTATCTCTAATGGTTTATCTGGTGGACTTAATGGAAAT
ACAGCTTTTTCTGAAACAATTAATTATAAACAAGAAAGTTACAGAACAACA TTAAGTCGC
AACACAAATTATAAAAATGTTGGCTGGGGAGTTGAAGCACATAAAATTATG AATAATGG
TTGGGGACCTTATGGACGAGATAGCTTCCACCCAACATATGGTAATGAACTCTTCTTAGC
TGGCAGACAAAGCAGTGCATACGCTGGCCAAAACTTCATAGCGCAACACCAAATGCCAT
TATTATCTAGAAGTAACTTCAATCCAGAATTTTTAAGCGTACTATCACACA GACAAGATG
GCGCTAAAAAATCTAAAATTACAGTAACTTATCAACGTGAAATGGATTTAT ACCAAATTC
GTTGGAATGGCTTCTACTGGGCAGGCGCAAATTATAAAAACTTTAAAACTAGAACATTTA
AATCAACATATGAAATTGATTGGGAAAATCACAAAGTGAAATTGTTAGATA CAAAAGAA
ACTGAAAACAATAAATAG 
 

> bioX 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: bioX_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2494880:2495347:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 66605 … 67073; Length: 468 bp 
Sequence: 
TTATCTTAGTAAGACTGCCATTCTTTTTCTCAATGTGAGATATAAAGGAATAGCTACAATT
AAAGTGAATATTACGCCTGGAATCGCGTTTAACAACACTACCCACACAGGTAAATTTAAA
ATAATAGATAATAGTAGCCTAGATACCAAACTGCCTAATACACTTGCTAAA ACTAATGAT
AGTACATTTATTTTCAATAAATAAACAACTGCAATAGCTATAACTCTAAAT ATAATAGAA
ATAATCACATTAATTGGATTAAATACGCCAAATACTAGTAATAATAGGCTA GATAATAAT
CCACCTAAAAAGTACTTTTTAATTCCAAAGAAAGCTAATATCAATAATGCT GCCGGTGCA
GATAATTGAAAATCTAATCCTGGTATAATGGACGGTATTTTCAAAGCTGCCAAAATGGTT
AAAATCGCAGCAATGACACTAATTTGAGTAATATCTTTTGATGTCAT 
 

> bioW 
Function: protein coding sequence; 6-carboxyhexanoate--CoA ligase (core genome, constant) 
Best match: bioW_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2495358:2496050:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 67083 … 67776; Length: 693 bp 
Sequence: 
CTATACCCTTTCATAAACAACTTGCTTCGGTGTGCTTTCTAAAAATGATATGTAATGATTT
AAATCAATACGATCGTCCACAAATATTATTCTGCCTCCATATCTCGTATTAACTGGTTTAA
TATCAAATAATCGATGGTAACCAATTTTAGCAGAGGCAAAATAACCTGTCGTATACGTTA
AGTCATCTGACACACAAAGTTCTCCTTTGACATAAGGATGCGCATTGATACAACTAGCAA
TTGCTAAGGCATCAGTCACTCTTTCATTAAGATCACCTTTATTATTTATATCTTCAAACGA
AAAATGTGTTGCCCTAATCCCCCTTTGTCCAAATGAATCTAAACGTTTACCAGATATAGCA



GATAGAATAATAGCTCCTGTATAAACCGTTTCATTTTTAATATATGTCATC CCTTGATTTA
GCGCTTGTTCAGTGACACCACATTCTTGTGTTAAATGTTGGAGATTTGCTTTATCATCCTC
AATAATTTGTAATGCTTTTATTTGTTGAATCGGTTCCATGATTTTTTGTATTTTTATATTGA
GAAAATCCGGTTGCCCATTTTCATGAAAAAAACCTTTATTATAAAACCTTT GTACCGTCTG
TTCTATTTTGTCAAACTCACAAATCGTTTCAGCACCACTAATATGAACATCTTGATTGCTA
GAACGCATTTTTATACTATACAT 
 

> bioF 
Function: protein coding sequence; 8-amino-7-oxononanoate synthase (core genome, constant) 
Best match: bioF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2496061:2497176:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 67786 … 68902; Length: 1116 bp 
Sequence: 
TCAATCTTCTTGATGCAAAATTTCAAACAACCTATCTATATCTTGTTCAGTATGAAAATAC
GACAATGATATTCTTAACATTGGCTTAGTCACAGTTGGATACCTTAAATAACTTGTAAAC
ACATGATGCTTTAATAATGTTTGATGAATGTTCTCAGCCGCTTCTATGTCATCAAACTCAA
TAAACTTAATCGGCGAGTTTGAACTATTATAATTAACATTGAGTGCTTTTA ACTTTTGGTT
AAAATATTTACTCAAACTATTTAATTTAGTGCGTCTATCATCAGCATTTAT TAACTTTTCA
ATGTTTCTTTTTATAAAATACAAATTATAAATTGGCAAACTACTTGAGTAG ATGAGTGGTC
TACCGTGATTAATTAACATATCCTTCACATCATTTGAACTTAAAATCACAC CCCCGTATGC
ACCACATGCTTTAGATAAACTAGAAGTGAGTATATCTACACCTTGATAATT CGAGTAATT
CTCTATTCCAAAACTATGTGAAACATCGAGTATCAGTGTTGCGTTATATTTATGCTTTAAT
GAGACTAATTGACCAATATCCACAACGTCGCCATTCGTTGAAAATGCACTATCAGATATG
ATTATTTTTGGTATATTTTGATTAGGGTATTTCTCTAACCTTTTTTCTAAATCAGCAATATC
TAAATGCTTATATATCACTTTTTCTAAACCACTTAACTTAATACCGTCAAT AATACTCGCA
TGATTTTCTTGATCTGAAAACACGACACAATTTGTATTTTTGAAAATATTA AATAACGCCA
AATTAGCATCATAACCACTATTTAAGATAGTACATGCACTATATCCGAGCCAACCTGCTA
ACATTGTTTCAATTTCTTCATAAGCTGTCGAACTTCCACTAATTAATCTTGAACTTGATAA
GTGATAACTATACTTCCGCATAAATCTTTCGAAATCATCCTTATCAAACGCTATTTGACCT
AATCCTAAATAATCATTAGATGTATAGTTCGTACATCTCTTATTTTCTACT TCAATATACT
GTCTATCTATATACCCTACCGATTTAAGCGACCGATATAACCCTTTCTGTTGTAATAAATC
AATTTGCTCTTGAAACATCAT 
 

> bioB 
Function: protein coding sequence; biotin synthase (core genome, variable) 
Best match: bioB_CC005_CF-Marseille_CABA01000005.1[167992:168999:r]RC 
Position: 058-contig_243: 68879 … 69887; Length: 1008 bp 
Sequence: 
TCAATTTGCTCTTGAAACATCATTCTTGTTTTCCTTATTTTCACAAGTGTCATAATCAATTT
CAAAGCCCAAATCATTAATCATATCGTAGTCTAATTGGTTCGGTTGCCCACCAGTAATTA
GATAATCACCGACAAATATTGAATTCGCCGCTTTTAATGCTAATGGCTGTAACGAACGTA
AGTTGACCTCTCTTCCTCCAGCAATACGAATTTCTTTCGTAGGATTGATTAATCGGAATAA
TGCTACGATTCTTAAACATTTCATTGGTGTTAAATCATCCATGCTTCCAAACTTTGTGCCTT
TGATTGGATGCAAAAAATTAATCGGAATACTGTCGGCATCCATTTCTTTCAAAGCAAATG
CCATATCAACAATATCTTGATTAGATTCTCCCATACCACAAATCACGCCAGAACATGGTG
ATATATTATTCGCTTTCATTAGTTCTATCGTATCTGTTCTATCTTTATAACTATGCGTTGTC
ACGACGTTATCATGGTAATTTTCACTTGTATTAATATTGTGGTTATATCTGTCTACACCAG
CTGACTTAAGTTTCTTAGCTTGTTCGTCATTCGTTAATCCTAAACATGCACATATTTTTAGT
TGCGGGTGTTGAGATTTAATCGTTCTTACAGTGTTACTAATATGATCAACTTCTTTATCGC
TCGGTCCTCTACCACTCATAACAATACAATATGTTCCAATATGATTATCATGTGCCACCTT
TGCTCCATCGATAATTTGTTCCTCTGGAATTAAAGCATATCGCTGTTTTTGTTTAATATCTC
GTGATTGTCCACAGTACCCACAATTCTCAGGACATATACCACTTTTAGCATTTAAAATCAT
GTTTAATTTTACTTTTTTACCAAAATAATGTTTTCTTAAAATGTACGCCTC ATTTAATAAAT
CTAAGGTATCAATATTAGTATCCTCATAAATTTTCAATACAGTCTCTTTTGTTAATTGTTCC
CCTTGTAATATGCGTTTAGCCAAATTCAT 



 

> bioA 
Function: protein coding sequence; adenosylmethionine-8-amino-7-oxononanoate aminotransferase 
(core genome, constant) 
Best match: bioA_CC007_TCH959-USA300_AASB02000015.1[30718:32076:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 69888 … 71247; Length: 1359 bp 
Sequence: 
TTAACACTTCCTATCTAAAATGTTATGTACTGCCTTTTTAAAAATACGTAC CATCGTTTTC
ACTTCTTTATTTGACATACTTAACACTGGCACAAACGTAATGACATTTTCTAAATTTCTAA
TCATTAGCCCGTTTTCTTTACAATTACGTACAATACGTTCAACTTTTTCAATTTCTAACGGC
GTTTTACTATCTTTATCTGTAACTAATTCAACTCCAAACATTAAGCCTCGTCCTCTTACATC
ACCAACATTTCGATGACGCTTCAGCGCATGTAACTGTTTCTCAAGTGTTGATGATGTCGTT
TCAATATGTGACAATAACTTACGTTTTTCATAAAGTCTTATATTTTCTAAT GCAACCGTAC
AAACGATTTGATTTCCGGTGTATGTATGACCATGGAAAAAGGTATTCACACCATGCGAAT
CACTTAAAAATGCATTGTATATTTTTTGAGATGTCAATGTAGCTGCAAGTGGTAAGTAGC
CACCAGTAATCGCCTTACCTAAACACATAATATCCGGTTGAACATCTTCATGATTGCATGC
AAACATCTTTCCAGTTCTCCCAAAACCAACTGCTACCTCATCACAAATTAATAAGACATC
GTATTTTTTGCACAATTTCTCGACTTCTTTCAAAAAGCCTTTAGGATGAACAAACAAGCCT
GTCGCACCTTGAATCAACGGTTCCAATATAAACCCTGCGATTTCATCATTTCTTTCAATTA
GAATTTGCTCTATATTCGTTAAAATAGCTGTCATCATTTCATTTTCAGTATCGTAATTACTG
CGATAGAAAGATGGGCTTTCTACTTGAATATTCTCAAATATTAAGTCTTTAAATATTTTAT
GAAAGGTCTTGATACCACCAACACTTACCGCACCAATCGTATCCCCATGATAACCGTGAT
TTAGCGTTATAAACTTGTTTTTCTTGGCATATTTTTCTCTATCAATATTTTTCCAATACTGA
TATGCCATCTTTATTGCGATTTCAACAGACGCACTGCCTGTATCAGAATAAAATACTTTTC
TTAGATTACTTGGCGTGATTTCGATTAATTTTTCCGCAAGTTCTATTGACGGAATATTTGA
TGATCCTAGCAGCGTAGAATGGGCAATTTTATTGAGTTGCTTTTTAATTACCTTATTCAAG
TATTTGTTATTATGACCATGCACATTGACCCACAACGATGCATAACCATCTAAATATTTAT
TGCCATTCGTATCGTAAAGGTAACTACCCTTTCCTTTTTCAATGATGATTGCTTCTTCTTTG
CTATATACACCCATTTGTGTAAATGGATGCCAAACATATTCTGAGTCTTTTTGTTTAAGTT
GTTGTGTGTAATTCAT 
 

> bioD 
Function: protein coding sequence; dethiobiotin synthase (core genome, constant) 
Best match: bioD_CC025_21193_AFEG01000021.1[251267:251953:r]RC 
Position: 058-contig_243: 71224 … 71911; Length: 687 bp 
Sequence: 
TTAAGTTGTTGTGTGTAATTCATTTTTAACTCCTATTAATTGTTTTAAAAA TGCTTCTGAGA
AATTTTCATACGTGGCATGTTCTTCAAATGTATAGACTGTTTTATTTGTTAATTTTCCAATC
GTAATTTGATTGTCTTTTTCAATATAGCTGTCTGTATAGCGATTCATTATTAAAAAATTAC
TCGCCGATACATTCTGATTAACATAATCTTGGTGAACAATGGCATCGCTAATAGCACCTA
ATTTTGATGGCAACACACTGATGACACAATCTGCACAATCATTGATTAAATCTTTAGTCAT
GTAGAAATCATCTGTACCTTCATATATTGGTACGGCAATTCCCCCAGCACCCTCAATTAAG
ATAAAATCAAATTCCTTATCTAAAACTTTTACCTTATCTAATACACGCTGC TTATTTAGAA
AAATTTGATCTGTCATTTTAAATGCAAGGTGTGGTGATACAGGTTGCTTAAAAGTATAAA
GTGACGTTATGTCATAGCTTAAATCACATTCATTTTTAAATACTTCTAAAT CTGGAAATGT
CCCGTCTTGGCGTTCCTCAGTTTGAAATGGTTTAAAAATACAAACTCGATGACCACGTGTT
TTCAAAGCATGGTATAAATGCTTTGTAACATAGGTTTTGCCTACATCAGTATTCGTACTTG
TAATAAAAATCCTCAT 
 

> rsaJ 
Function: noncoding RNA ncRNA of Staphylococcus aureus J (genomic island) 
Best match: rsaJ_CC001-ST772_118_AJGE01000033.1[49905:50191:r] (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 72011 … 72298; Length: 287 bp 
Sequence: 



ATAACTATAAATTTTGGCAAAATTTTGACCTTGCTATTGAAATGACTAAGA CTTCTTAAGG
AATTTGGGCAGATATAAACAGCGATTCGTTAAAATATGTCAGTTAAAATTA ATAATTGCA
TTATTTCTTAATAAAAAGACATCCTAGCTTTACCATCTTGTGAAACAATCC ATTAATTGTA
ATATTACGTTAAGCGCCTTGTTCATCAATGCTATAATTAGTTACATAATAA ATTGAACATC
TAAATACACCAAATCCCCTCACTATTGCCCTAGTGAGGGGATTT 
 

> DR 
Function:  direct repeat  
Best match: DR_rsaJ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2500491:2500576] (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 72216 … 72302; Length: 86 bp 
Sequence: 
ATCAATGCTATAATTAGTTACATAATAAATTGAACATCTAAATACACCAAA TCCCCTCAC
TATTGCCCTAGTGAGGGGATTTATTT 
 

> A5IVK8 
Function: protein coding sequence; putative ABC transporter/ATP-binding protein (genomic island) 
Best match: A5IVK8_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2500638:2502371:r]RC 
Position: 058-contig_243: 72363 … 74097; Length: 1734 bp 
Sequence: 
TTATAATTTCCAGCCTGCTGATTTACTTTTTATTCTTATAAAGTCTTGATACATTCCTGGTT
TTCGAATTAATTCATCATGACTACCTTTTTGAATTATTTCACCTTCATTGAGCACTATAATC
TGATCTGCATTTTTAATAGTTTCAAGTTTATGTGCAATTGTAATTACTGTTTTGCCTTTACT
TAATTCATTAATTGCCGTTTGAATCAGCTGTTCATTTTCAGGGTCAATACTTGCAGTTGCT
TCATCTAAAATAATTATTGGTGCATCTTTTAATATCGCCCTAGCAATAGAA ATCCTTTGCT
TTTCTCCGCCAGATAAATTACTACCTTTTTCATTTAGCATTGTTTGATATCCCTCAGGTAAT
GACATGATGAAGTCGTGGCAACATGCTTGCTTCGCTGCACGAATAATTTCTTCTTTCGTTG
CACCTGGATTGCCAAACAATATGTTATTTTCAATCGTATCATTAAATAAAT ACACCTTTTG
AAATACTGCACTAATTTTCGACATTAACGTACTTAATGTCATATCTTTAAT ATCAACACCA
TCGATGCGAATATTTCCATCATCGATATCATAAAAGCGCAAGAGTAAGTGACATAATGTA
GATTTCCCACTTCCTGAAGGTCCAATTATTGCTGTTGATGTTTGTGTAGGTATCTCAAAAT
TCACATTCTTTATCACTTGTTTATCATCATATGAAAAATTCACGTTTTGAA AAGCGATATT
TTCATTTTTAATCGTCAAATTTTTTCCATTCTCATCCAGTTCTGGAGCATTTTTTATCTTTTC
AATATCATCTATCGTCATATCTATCATTTCAAGTACGTGTGCAGCACTATTAATATTTTCA
ACACTATCAAATATCACAAATGAAAAAATTGAAATCATAATAAGGGTAGGT AAATCAAT
ACTATGATTCATATATAATAAGCATGCAACTAATACAATCATTATTGAAAC AACTTTTAA
ACTAAGTAAATGCAATAAATTGAATGGGATATATTGCATTTCTATTTTTGT ATTTATACGT
TTACTTTCATTGACTGCTTGGTTAAAACTTTTAAGACTCGTATTTTCTTTCGCGAATGATTT
TATTACTTGAATACCACGAATAACCTCCAATACCTTTTCCACTAATTGGTTTTGTACATTA
TGATACGCTGGCGCATTTTGTCGACTCTTTCTTTCTAATAATTGAATCGCAAAAAATGATA
GTAATACGCCAATGCATGCTAATAATGATACTTGCCACGAAACTACAAGTAGAGACAATA
TGAGTACTGTAATTAATATGTATCCATTAACAACAACGTCCACCATTTTCATAGCAAAGTT
TTCTAAAAAGGTTAAATCTGTTGTTACTATTGTTGTTAACTCATTTGAATGATGCGAATTA
AAATAACCTAACCTTACATTTTTCAATTTATCCCCTATATCTAAACGTTCT TTCGCACTCAT
TTCATAAGCGATGCTCTCATGGCTTTTGCTTTTGAAATATGCTGTAATAAATCGTCCAATC
ACTAATAAAACCATGATAATTACAACATTCAATATATCTTTCATATAAATA GGTTTATGA
GATAGCACATTATTAAATATTTTTGCAGCTAAAAAGATAGGTGACGCAATA AAAATAGCA
TTTAAAAATGACATGCTAAATCCTAAAATCATTCTTGCTTTATATGGTCTT ATCCAGTTTA
AAATTTTAAATGTAATTTGAAACAT 
 

> abc 
Function: protein coding sequence; ABC transporter ATP-binding protein (genomic island) 
Best match: abc_perm_CC001_MSSA476_BX571857.1[2481564:2483327:r]RC 
Position: 058-contig_243: 74121 … 75885; Length: 1764 bp 
Sequence: 



TTAATTATGTCCAGTATTGATTCCCCAATCTTTTGTATGCATGTGCGTATCCCACATTTTCT
TATAATTACCGTTTAATTTTAGCAATAAGTGATGTGACCCTTTTTCTAAAA TTTGTTGTTTA
CCTAAAACAATAATTTGATCTGCATGTTGAATCGTAGATAACCGATGTGCAATAACAATC
AATGTTTTATCCTGCGTCAACACATTTAATGCTTCTTGAATTTTTTGTTCGTTGTCTGGATC
AACGTAAGCAGTCGCTTCATCTAATACAATGATAGGCGCATCTTTTAATATCATTCTTGCA
ATAGTGACTCGTTGTTTTTCACCACCAGACAATTCATCTCCCACTGTACCAACATTCGTAT
CATATCCATCTGGCAACTTTTCAATAAATTCATGACATTGTGCTAACTTGGCAGCTTTTTC
AACTGCCTCATCCGTAGCTTCTGGATTGCCAAGTTTAATATTTTCTTTAAAAGTAAGATTT
AATAAAAAGTTATCTTGTCCAACAAAACCAACTAAATCGTTAAGTTGTTTC GATTCAATA
TCTTTTATATTTATACCGCCAATCGTAATTTCACCTGAAGTCACATCCCAGTATCGTGATA
TAAGCTTGGCAATGGTTGACTTACCGCTACCAGATGCCCCGACGATAGCTGTGAAATTAT
TTTCTGGTACTGTAAATGATAAATGCTTAAAGACCAGATCGTCCTTATCTTTGTTATATGA
AAATCCAACATTATTAAAAGCAATTTCATAATGTTGAGGCTTCTTAAATTT TGTTGACAAT
ACTAACTCTTCTAGACTTAATATTTGATTCACTTCAGTTAATGCGTATTGTATAGACTTTA
AATGATTTACATAATTAGTAAAATTCTTAATCGGTGCTACTACACCTAAAG ATAATACGA
TGCATAGGAAAAATTCCGCATAGTTTAATTGGTTGATAGATATCAAATACA TGCCGACCG
GTAAAATCCCTAAAAATGTTGAAGGTAATACACTAGCTCCTAAATTCATAT ACCCCCATG
TATTTTTAAACCAATTCAAAGTGTGAATCTTATAATTATCTACTGCATCTT TATATTTTTTA
TATGAACTTTGAGATTGATTAAATGTTTTAATTACCTCAATGCCTTCGATAAACTCTACAA
TCGCGCTATTCATATAATTATTCGATTTCATTTGTTCAGCATATGTCTCATTAAATCCAGA
CATAACTTTTTTAAAAGCGAAAATTGAAATTGGTATCGTTACTAATAAGGC ACTAGCCAT
ACGCCAATCAATGAGCATTATGTATAAAAAGATAGCAGCTGACAAAAGTAA GTTTCCTAT
AACTTCAGGAATCATATGTGCTAAAGGTAATTCTATTGTTTCAACCTTATCGACAAATATA
TTTTTTAATTCACCTATTTTCTTAGATTCCACTACGCCTAAAGGGAGACGCATTAATTTTTG
AGCTAATTTTTTACGAATTTCAGATAAAATTTCATATGCCGTAATATGTGA TAGCATCGTT
GACGCTCCAAAACAACACACTTGTGAAATATAAGCGATTAAAGCAATAAAG ATATAAAC
CATAATCGAATTAATCGTATATGCATTGTTAATCATCATTAAAATAATTTT AAAGACTGCC
CAATATGGAACTAATCCAGAAAAGACACTGATGATAGACAACAAAATTGAT AACATAAT
TTTCCATTTACTATCAGAAGCAAATCCGCTGAGTATCTTTATCCAATTTGTCTGATTGTTC
AT 
 

> STAR 
Function: repeat Staphylococcus aureus repeat element 
Best match: STAR_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2562058:2562287] 
Position: 058-contig_243: 76083 … 76113; Length: 30 bp 
Sequence: 
GGGGCAGAAATGATAAAGAGCCACTAATGA 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC008_COL_CP000046.1[1182242:1182414]RC 
Position: 058-contig_243: 76203 … 76233; Length: 30 bp 
Sequence: 
CCAACTTGCACATTATTGTAAGCTGACTTT 
 

> repeat_nySAgamma 
Function: repeat repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[2700866:2700976] 
Position: 058-contig_243: 76209 … 76239; Length: 30 bp 
Sequence: 
TGCACATTATTGTAAGCTGACTTTCCGCCA 
 

> SAS2320a 
Function: protein coding sequence; peptide within regulatory RNA (core genome, constant) 



Best match: SAS2320a_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2502476:2502583:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 76457 … 76565; Length: 108 bp 
Sequence: 
TTATTGTAATATTGCAAAAATACATTGCACACCTTGTTCATCAATGCTATA ATTAATTACA
TAATAAATTGAACATCTAAATACACCAAATCCCCTCACTACTGCCAT 
 

> sprA-L7 
Function: noncoding RNA small pathogenicity island RNA A/Locus 7 (core genome, constant) 
Best match: sprA-L7_CC001-ST772_118_AJGE01000033.1[45451:45665]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 76537 … 76752; Length: 215 bp 
Sequence: 
ATACACCAAATCCCCTCACTACTGCCATAGTGAGGGGATTTATTTAGGTGTTGGTTATTTG
TCACCTTTTTTATTGTTGCGCGTTCGTAACCAATGTGCAAAAAACGCAACAAGACAGCCG
CTTAAAGCTGAAGTCATGATGTCAATTAATAAATTGAACATCCGTCATACA CCACCTCTCT
GCGTTAAAGTAACGCCCGAGATGTTAGGCGACC 
 

> fstAT_L2 
Function:  Fst antitoxin sRNA, locus 2 
Best match: fstAT_L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2504811:2504907] (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 76559 … 76656; Length: 97 bp 
Sequence: 
TGCCATAGTGAGGGGATTTATTTAGGTGTTGGTTATTTGTCACCTTTTTTATTGTTGCGCGT
TCGTAACCAATGTGCAAAAAACGCAACAAGACAGC 
 

> ldr_fst-L2 
Function:  hemolytic peptide  
Best match: ldr_fst-L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2504843:2504950:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 76591 … 76699; Length: 108 bp 
Sequence: 
TTATTTGTCACCTTTTTTATTGTTGCGCGTTCGTAACCAATGTGCAAAAAACGCAACAAGA
CAGCCGCTTAAAGCTGAAGTCATGATGTCAATTAATAAATTGAACAT 
 

> gtrA 
Function: protein coding sequence; glucose translocase (core genome, constant) 
Best match: gtrA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2505084:2505470:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 76832 … 77219; Length: 387 bp 
Sequence: 
TTAATTACTATCTTTTAAAATCCATTTAGATAATACAAATGTGATGGGTAT CGTAATCACT
AAACCTGCAAATGGCGCAATTTCCGCTGGCAAATTTAGCCAGGATACAAAAACATATAAT
AAAACTGTTTGTAAGCTTACGTTGACAATCTGCGTAATTGGAAAACTAATGAATTTTCTCC
AAGTAGGTTTTACCCTGTAAACAAAATAACAATTCAAATAATACGAAATCA CAAAAGCG
ACTAGAAATCCGGTAATATGACTAATCATATATTCAATGTGTAATAATTTT AACAGCAAT
AAATAGACAACATAATAATTTAACGTATTAATGCCGCCAACAATGATAAAT TTTAAAATT
TCAGCATGCGTTTGTGTTAGTTTCAT 
 

> glxK 
Function: protein coding sequence; glycerate kinase (core genome, variable) 
Best match: glxK_CC001-ST772_118_AJGE01000033.1[43584:44726:r] 
Position: 058-contig_243: 77476 … 78619; Length: 1143 bp 
Sequence: 



ATGCAATTACAAAAAATTGCCATCGCTCCTGACTCATTTAAGGAAAGTATGACCGCACAG
CAAGTTGGCAATATTATAAAACAGGCATTTACTAATGTTTATGGGAATACC CTTCATTATG
ATATCATTCCGATGGCTGATGGTGGTGAAGGTACCACAGATGCTTTAATGCATGCAACAG
GTGCCACTAAGTATACAGTCATCGTTAATGACCCTTTAATGCGACCTATTGAAGCATGTTA
TGCACGCGCAGACGAACAACAAATTGCAATTATTGAAATGGCGGCAGCGTCAGGTTTGG
ATTTATTAGAAAAAGAGGAACGTAATCCTTTATACACATCATCATATGGTA CCGGTGAAC
TAATTAAAGATGCATTAAATCATGGTGCTAAGACCATTATTTTAGGGATTG GTGGCAGTG
CAACAAATGACGGTGGTACAGGTATGCTAAGTGCACTAGGCGTAAAGTTTACTGATGTAA
ACGGGGACTTATTACAAATGAATGGTGCTAATCTTGCTCACATTGCACAAATCGATATAA
CCAATCTAGATTCGCGATTAAAAGAGGTGACCTTTAAAGTGGCCTGTGATGTTTCAAATC
CTTTATTGGGTGAAAATGGTGCTACCTATATTTATGGTCCTCAAAAAGGCGCTGATGCAA
AGATGATACCAAAGTTGGATTTCGCAATGTCGCATTATCATGATAAGATAAAAATGTGCA
CAGGAAAGTCCGTTAATCAAATACCAGGTTCTGGTGCAGCTGGCGGTATGGGCGCAGCAT
TATTAGCGTTTTGTGAGACAACTTTAACAAAAGGTATTGATGTCGTCTTTGACATTACAGA
TTTTCATCAAAGAATTAAAGATGCAGACCTCGTTATTACTGGAGAAGGACGCATGGATTA
TCAGACCATCTTTGGTAAAACACCCGTAGGCGTTGCGTTAGCTGCAAAACAATATCATAT
TCCTGTCATCGCGATTTGTGGCAGTCTAGGCGAAAATTATCAACATGTTTACGATTTCGGT
ATTGATAGTGCCTATTCTATAATCTCTTCACCTAGCACTTTAGAAGATGTCCTACAAAATA
GCGAACAAAATTTATTAAACACTGCAACTGACATTGCTCGTATTCTGAAATTACAATAA 
 

> bcr 
Function: protein coding sequence; putative transporter protein (core genome, variable) 
Best match: bcr_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2507771:2508982] 
Position: 058-contig_243: 79519 … 80731; Length: 1212 bp 
Sequence: 
ATGCAATCAACGAAAACCAAAACGAAGCATTTTTCATTTTTATTGCTAATT ACGTTAGGC
GTCATGACCGCTTTTGGCCCACTAACTATAGATATGTACGTACCATCATTACCTAAAGTGC
AAGGTGATTTTGGTTCTACTACATCAGAAATTCAATTAACATTATCATTCA CAATGATTGG
TCTTGCACTAGGCCAATTTATCTTTGGACCTTTATCCGATGCTTTTGGTCGCAAACGGATT
GCTGTATCCATTTTGATCATTTTCATTTTGGTATCAGGTTTGTCTATGTTTGTTGATCAATT
GCCATTATTCTTAACTTTACGATTTATTCAAGGTTTAACTGGTGGTGGCGTCATCGTGATT
GCCAAAGCCTCTGCTGGTGATAAATTTAGTGGCAACGCACTCGCTAAATTTTTAGCATCTT
TAATGGTAGTTAATGGCATCATCACTATTCTTGCACCATTAGCTGGTGGATTAGCTTTATC
CGTAGCAACATGGCGTTCTATTTTCACAATTTTAACTATTGTGGCACTCATCATTTTAATT
GGCGTCGCTTCTCAATTACCTAAAACATCTAAAGATGAATTAAAGCAGGTGAATTTTAGT
AGCGTCATTAAAGACTTTGGAAGTCTATTGAAAAAACCAGCGTTTATTATTCCAATGCTA
TTACAAGGTTTAACTTATGTAATGCTATTTAGTTATTCATCTGCATCGCCATTTATTACTCA
AAAATTGTATAATATGACACCCCAACAATTTAGTATCATGTTTGCTGTTAA CGGTGTAGGT
TTAATCATTGTCAGTCAAGTCGTTGCTTTATTAGTAGAAAAATTACATCGCCACATATTAT
TAATCATTTTAACTATTATACAAGTGGTGGGTGTTGCTTTAATTATCCTGACACTTACATT
CCATTTACCACTTTGGGTCTTACTCATCGCATTCTTCTTAAATGTGTGTCCTGTGACGTCAA
TTGGACCACTTGGTTTCACAATGGCTATGGAAGAACGAACAGGTGGCAGTGGTAACGCAT
CAAGTTTACTTGGCTTATTCCAATTTATCTTAGGTGGCGCTGTTGCACCATTAGTTGGCTT
AAAAGGCGAATTTAATACATCACCATATATGATTATTATCTTCATTACAGC CATTCTATTA
GTCAGTCTACAAATCATTTACTTTAAAATGATTAAAAAGCAACATGTCGCA TAA 
 

> aapA3 
Function: protein coding sequence; amino acid permease locus 3 (core genome, variable) 
Best match: aapA3_CC009_21334_AGTW01000020.1[62323:63732:r] (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 83250 … 84660; Length: 1410 bp 
Sequence: 
ATGGCAAGAAAATTGCATAGAGAGTTGAATAACAGACACATCCAATTGATA GCAATTGG
GGGCGCAATTGGAACTGGGTTATTCCTAGGATCAGGTCAAACAATATCTTTAACTGGTCC
ATCACTGTTATTCACATACATGATTATTGGGGTTGTACTATTCGCTTTTATGCGCGCATTA
GGCGAATTGTTGTTGAGCAATACAAGATTTAATTCATTTGTTGATATTGCAAATGAATATT



TAGGCCCTTTTGGTGGCTTTGTCATTGGCTGGACTTACTGGTTATGTTGGATTGTATCAAG
TATGTCAGACCTAACTGCGATGGGACAATACTTTGCATTTTGGTATCCACAAGTCCCAAA
TTGGATTACCGTGCTATTTATTGTTTTAATCTTGATTAGCTTCAACTTATTAGGTGCCAGAT
TATTTGGTGAACTGGAGTTTTGGTTCTCTATTATTAAAGTTGTCACAATTATTGCGATGGT
TATCGTTGGTCTTGTATTAATCTTTTTCTCATTTAAAACACATTATGGACATGCATCATTCA
CAAACTTAATCAGTCACGGTGGCATGTTCCCTGGTGGAACATTTGGTTTCTTAATGTCATT
CCAAATTGCTGTATATTCATTCATTGGTATTGAACTTATAGGTGTAACTGCTGGTGAAACG
AAAGATCCTGAAAAAACCTTACCGAAAGCAATTAATAATGTACCTATCCGT ATTTTATTA
TTCTATATCGGTGGTCTATTAGTAATTATGTCAGTCATACCTTGGAATGATATCGATCCAA
ATAGTAGCCCTTTCGTTAAACTCTTTACATTAATCGGCGTGCCATTTGCAGCAGGTGTCGT
TAACTTTGTCGTGCTAACTGCCGCGGCCTCTGCTACAAATAGTGGTATCTATTCGAATAGT
CGTATCTTATTCGGACTGTCACAACAAGGGTTAGGTCCTAAAGTTTTAAATAAAACGAAT
AGTCATGGCGTGCCTTATTTATCAATGTTAGTTTCATCAATTGCATTACTTATAGCAGCCT
TGTTAAACTACATTTTCCCTAATGCAATTCAACTATTCATATACGTTACAA CGTTATCAAC
TGTGTTGTTTTTAGTTGTTTGGGCAATGATTATTGTCGCTTATCTAATGTATTTGAAAAAG
CATCCTGAGGCACATAAAAACAGTAAATTTAAGTTGATTGGTGGTAAGCCTATTGCTTAC
ATTATTCTAGCGTTCTTCTTCTTTGTATTCATTTTATTATTCTTTAGTGACGAAACAAGAGC
AGCTATTTATATTTCGCCATTCTGGTTTATATTTTTATTTTTCTTTTATAAAAAATACAAAA
CGAATGCTGAAAAACTCGCGTATGAACAACGACAAAATGACAGCGGTCATTTCAGATAT
GACAATCAATAA 
 

> Q5HI38 
Function:   
Best match: Q5HI38_L2_CC007_USA300_TCH959_AASB02000016.1[8522:10600] 
Position: 058-contig_243: 84797 … 86876; Length: 2079 bp 
Sequence: 
ATGGCACTATTAGAAGCATTTTTAATTTTTATTTTTGCTGTGATTATTAGTTCGGTTATCAA
TAATCGATTCCCACAAATTCCTACTGCCTTTATTCAAATTGCATTAGGTGTCGTTATTTTCA
TTATTCCAATACAAGTTGATTTCCAATTCAATTCTGAAGTATTTATGTTTGCCGTTATCGC
GCCACTACTTTTTGTGGAAGGTACCCACGTCTCTCGAACAAAATTATTAGAATATCGTAA
ACCTATACTATTAATGTCAATGGCACTAGTGTTTGCAACTGTAGTCGGTGTTGGCTATTTT
ATACATTGGATTTGGCCTGCCTTACCAATGCCAGCCGCTTTTGCAATAGCAGCAATTTTAT
GTCCTACTGATGCAGTAGCAGTATCTGCTATTACACGCGGAAAATTATTACCTAAAGGTT
CTATGACGATTTTAGAAGGTGAATCTTTACTCAATGATGCAGCAGGTATCATTTCATTTAA
AATTGCTGTTACTGCATTAGTAACTGGTACCTTTTCATTATTCCAAGCTGTTGAACAATTT
ATCATTTCAACAATACTAGGTGTACTTATTGGTGCAATTATTGGATTCGTTGTCGTTAGAA
TACGTATAGACTTAACCGCTAATAAAGGTTTAAAAGATAACAATACCTTAA CCTTTATTC
AATTATTAACTCCTTTTGTCGTATACTTTTTAGCAGAAGAAGTTCATGCTTCAGGTATCAT
TGCAGTTGTAATCGCAGGTCTAATCCATGGTTTAGAACGCGACCGTTTAATTAGAGCACA
AACGGAACTACAAATGAATTACCATCAAATTTGGAACACATTTAGTTATGC CTTAAATGG
TTTTGTATTTGTTGTATTAGGTTTTATGATTCCTACTGTAGTCATAGATATTTTCCAAACAG
AGCCTGACAACTTTTCATTTTTAATAGTGATCACTATATTAATCGCTATTGCAATTTATGC
ATGTCGATTTGTTTGGGTTTATTTCTGGTACAAAGATTTTTATTTCCCGAAAAATATACAA
TCTTATCTAGACGAGGAACATGATTCACATGAAACACAACCTTCTCGTGTGCGTTACGCA
TTTATTATGACCATGTGTGGTATTCACGGTACAATTTCACTTTCAATGGCACTTACATTAC
CATTTATCATTACAAAAGGACAAGCATTCGAATACCGTAATGATTTATTGT TTATTGCATC
TTTCATGGTATTAATTAGTTTAATCTTAGCGCAAATTGTTTTACCTTTAATTACACCATCTG
CCGAAGATACTACTTTTAAAGGTATGACTTATCAATCTGCCAAAATTTTCATTGTTCAAAA
AGTGATCCAGCATTTTAAAAACGAAAGTAAAAAAGACAAAAGCGATACAAA TTATCGCC
CAGTATTAAACCAATACTATGGAGAATTGTTATTTTTATTAAATTCAGAAC CTGATAATCA
AAATACAAAAGAACTCAAACGTTTAGAAGATATTGCAAAAGTAATCGAAAC ATCTACAC
TTGAGCGTTTAATTGATAAAGGTAAGGCAACATATCAGGATATTAATAATT ACCGCAATA
TTGTCGAATTAACAGAGACACACCGTACTGCTTCATTTGTTGAAAAATTTGCAAACTTCTT
CAAGATGTTATGGCTTAGACTTAAAGCGATGAAGCACTACAAAGCCTTAAACAAAGAAT
CTAAGAAGCAAGAATTTGAAAATTCATTCAAAGATGTTCAAAAAATTATGC GTATTGTGA
ATCACAATATTATTTTACGCTTAAAAGAAGAACAAAATAGTACAAATGTAC TTGAAGTTA



GCTTAGTCATTAATCATTACTATGATATGAGTCGCTCATTAAAGTGGCGTGCACAACGTC
GAAAAGAACGTCAAGAAAACAGCAATCAAATCATACCGCAAGCTATGTTCC ATAACCAC
AAATTGGAAGCATTGTACTTACAACGTCATCTTTTAGATGAATTAATTCGCAAAAATAAA
ATCAACAATATCGTTGCAGCTCAAATTCGAGAAAATATCAATTACAACGAA ATTGTCTTG
TCTTTACAGTCCAAACATTAA 
 

> flp 
Function: protein coding sequence; fmtA-like protein  
Best match: flp_CC001_MSSA476_BX571857.1[2496496:2497992]  
Position: 058-contig_243: 89075 … 90572; Length: 1497 bp 
Sequence: 
ATGACTACTAAAAAACTGTATTTTCTATCCATTTCTATTATCATTTTAGTC GCCATTTCAAT
TGCTATACATATAACATTAAATAGCAATACGAAGACACGGTTAACCAATGA TTCGCAACA
ACAAATAGATACAATTATCGAGCATGATTTACAAAAGGGACACATTCCTGG AGCATCAAT
TTTAATAGTAAAAAATGGCAAAGTTTTTTTAAATAAAGGTTATGGTTATCA AGATGTTGA
TAAAAAAGTCAAAGCTTCTCCCACAACAAAGTATGAAATTGCTTCTAATAC TAAAGCTTT
CACAGGTCTTGCAATTTTAAAATTAGCTCAAGAAGGTCGATTAAACTTAAA TGATGACGT
ATCCAAACATGTGCCTCATTTTAAAATGAACTATAATGGTCAAAATGAAAC TATTACGAT
TAAGCAACTTTTGGCTCAAACAAGTGGTATACCTAGTGATATTACAAGCGAAGACGCCGT
AACAAATAAAAATAATCGTTTAAATGATGTAACCCGTGCAATTATGGGTGA TGAATTACA
TCATAAGCCCGGAGAAGAATTTGAATACTCAAATATGAACTATGATTTATT AGGTTTAAT
TATCCAAAACGTTACGAAGCAATCCTATACAAAATATATTACAAATTCATG GCTCAAGCC
TTTGCATATGACACATACATCATTCAAACAAACCAATAACAAATCAAAACA TGATGCTAT
TGGCTACGAATTACAAGGTTCGACACCTGTCGTCTCTAAACCTGAATTTAACCTTTGGGAT
ACACCATCAGCATATATGATGACATCAACTGAAGATTTGGAACATTGGATAAAATTCCAA
CTTAATCCACCTGATAAATACAAATCATTAGTTCAACAATCACATAAAAAT TTATCATCA
ACAATTGGTGAACCTAATGCCAATGCATATGCTTCGGGCTGGTTTACCAATAATGATGAA
CATTTAGTGTTTCATTCAGGAACGCTCGATAACTTTTCATCATTTATTTTACTAAATCCAA
AACAAAATTATGGAATTGTTGTGCTTGCAAATCTAAATTCGGAATATGTAC CCAAATTAG
TTGAGCATCTTAATACACAAATTGTAAATCACAAGCGATATTCGACGGTTGCGTCTATAC
TCAATCAATATAAAGACCAATTTAATATTGTTACCGTTTTGATGACAACAC TTATTTTATT
AGCATTTATATTCTCAGCTTATCGTGCTTGGCAAATGCGCCATGGTCAAATTCTTTTGCGT
AGATCAAAACGGATTGCTGTATTGAGTTGGCTAACTTTATGTTTATGTATCGCTATAGCGC
TCATATTATATGCATTACCATATCTCATTCTCGGTAGCAATAATTGGTCTTTTGTACTGACT
TGGCTACCAATAGAAATTAAATTAGCACTAATCACAACATTAATTGCATTA TTCAGTACA
TTAATTGTAATTCTGTTATTCCTTCATACAAAGATAACGAAGACATAA 
 

> tx_panE1 
Function:  rho independent terminator of panE1 
Best match: tx_panE1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2519948:2520018:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 91694 … 91765; Length: 71 bp 
Sequence: 
ATCAATCAAGAAAAACAGCACCAAGATCATTTCAATTTGAAAGTACCTTAC TGCTGTTCT
TTATTTATTAC 
 

> panE1 
Function: protein coding sequence; 2-dehydropantoate 2-reductase 
Best match: panE1_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[2459278:2460213:r]RC 
Position: 058-contig_243: 91836 … 92772; Length: 936 bp 
Sequence: 
TTAATCCTGTGCATGTCGCTGACTTTCTTTAGTATGAATTAAATCAGTAATAAAGCGATTG
ACTGGCGCTTCAATATGACGTTGTTTACCTAATGTTGCAACTGCGCCATTAATATAATCAA
TTTCAGTTTTTCTATTATTAACAATTAAATCTTGATACATGGATGGATAAT GCGCACCAAC
TTTTTCATTTAAATCAACTAAATATTCAAATACTTCATCAACATTTAAATG AACATTATCA



ATCGTCGCTACATGCACTATTTCTTGCGTTAATTTATAAATCAAACACTTCGCATAACTAC
TTTCATTCAGTGATGCCATATTACACTCCAATACTGTGCTTAATGCATTTGCCGTACCATT
AACACAAATCTTTTTCCAAATCGATTGGTATAAATCTTTACTAATGACACC ATTCAATTCC
GCTTCGTTAAGTAAATCAGCAACTTTTATAACATTTTCTTTACCTTCATCCACTAGTTCACC
TATTTCAACTGGTCCACTACCAAGTAAATGACTGTGTCCAGGGCTTTCAAGACCTGCCGTC
CAAGTCGTAACACCTCTGACAATTTGTGATTGAGCAACATACTGCGCAATGACTTCTTCAT
GCTTCAGACCATTCATCGTACATACGACGATCGTTTCATTATCAATATGTGGCTTCATAGC
TTCCATCACTTCTTTTAATTGCATAGACTTTGGAAATAGAAAGACAACATCGTAAATGCTT
TCGTCCGGTTGATCATTAAAATGATACATCGGAATGTTTAACTCGAATGCCTCTCCATTAA
TCGTTATATTTAATCCATGTTGCTTAACCGCTTCAACATGAGATGTATATCCGTCAATAAG
TGTGACATCATATCCTGCTTGAAATAGTTTGGCACCAAAGCCACTACCTAATGCACCCGA
TCCAGCAATTGCAATTTTCAT 
 

> Q2YW11 
Function: protein coding sequence; transmembrane efflux protein 
Best match: Q2YW11_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2578981:2580381:r]RC 
Position: 058-contig_243: 92997 … 94398; Length: 1401 bp 
Sequence: 
TTACAAATTCGTTTGATTTTTAGGAACTAATAGTAAAATGACTAAAAATGC AACAATTGC
TAGCAAGGCATTAAACATCATACCTGTGAAACCACCTAAGTTCAAATTTAA ATTAGCTGC
TAACACAGTATAAACTGTACCAGATACTGCTACTCCAAATGCATTTCCTAATGATGACGC
CATTTTATATACGCCTGAAGCAACACCCGACTTATCATCTGGCGCACTAGCAACTGCTGT
ATCAGTTGATGGTGTAGCATATAATCCTAAACCAGTACCAAACAATAAATA TCCAACTAT
ACTAGATATGATATACCACACTTCTGGTAAAAATGTTAACGACAATAAGAT TAACCCAAT
CACTGTAAAGCCACTTCCTAGTAATAGTGGGCGCTTCGGACCATGTTGAGATAAAATCTT
TTCACCTACACGAATCATTGACAACACTGCTATTAAATACGTTAATGAAAT ATAACCCGT
TTGCGAAGAATTAAATCCTAATTGTTGTTGATAATACGTGTTAATAACGAT AAGTGCACC
ACCTGCTACACCATTTAATAAGAAGTTTGAAATAGTTGCACCACTGTATCCTCTATTTTTA
AAAATTGAAAAATCAACAAGTGGATGCTTTATTTTATTTTCGTAATATACA AAACCAACT
AATGAACAGATAAACACAACAATTAAACCTAGAATTAACGGTGAAACTAAA CCAAAATG
AGACGTCTGTGTGATGATTACATTTAAACTTAACATCGTCACTACTAAAATGACTAAACC
AATAACGTCAAACTTTTTAGCTTCTGCTTTCATACCTTTGATTGGTTCTGCTTTAGTCTCAG
GTGCATGTTTGATTAAGTACATTGCTAATAATGTTAATAGAATTGAAACAA CAAATATTG
AACGCCAACCTATATATGTAGCCATTAAGCCACCAAACAACGTACAAATACCACTACCAC
CCCAAGAACCAATAGACCAATAGCTTAAGGCACGTTGTCTTCTTGTACCAATATAATATT
CGTTAATAATAGCAAGTGTGGATGGCATAATACATGCTGCAGACAAACCTTGAATTATTC
TACCTATAATTAAAAATGCTGGCAAGGGTGTAATGATGATGAGTAATGAAC CTACAACAT
TTAATATCAATCCTACATAAGTAATTTTGACGCGACCAAATTTATCAGCAA CATCACCAG
CACCTACGATAAACAAACCAGCAAATAAGGCAGATAAGCTAACAGCGATAT TTATCGTTC
CAACGTCACTACTATATGTTGATTGTAATGGGACAACAAGATTAACAAGTGACTGCGCGA
ATAGCCAAAAGGTAATAACCCCTAAAACGATACCCAAAAGCAATCGGTTGTCACCTCTAA
ATTGTTTTGATGTGTCCAT 
 

> opuCD 
Function: protein coding sequence; amino acid ABC transporter/permease (core genome, constant) 
Best match: opuCD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2580675:2581370:r]RC 
Position: 058-contig_243: 94691 … 95387; Length: 696 bp 
Sequence: 
TTACATATTAATACTTTGCGGCCGATGATTAGATTGATTTTTACGATGTCGTGTTGTTGGG
TCTAATCGTTTTTCTAAAAATCTTAATAGTACATCAATGACGATTGCAATG ATAGCAATCG
GAATCGCACCTGCTAAAATAAACGTTGTGCCATCCGTCGCATTTGTACCACGAATCACAA
TGTCACCAAGCGTAGGTGCTCCTATAAATGATCCAACGGCAACAACACCTATCGCAACAA
CCAAGGCAATGCGAATGCCACCGATAATAACCGAAACAGATAACGGTAATTCAATCATT
CGTAGCACTTGATTGCGTGTCATTCCCATACCTTTGCCAGCATCCTTAATATTCGCATCAA
CACTAGCTATACCAGTATAAGTGTTTTTTATAATTGGAAGTAACGCATATA AAAACACTG



TTAAAACTACTGTTTCTGAACCTAAGCCCATGACTAACATTAAAATAGCTA ACATTGCAA
TGACTGGAACTGTTTGAATTATATTTGCAATTGTAATTACAAATCCAGAAA GTTTTGTGTA
TCTTGCAAGCAAGATTCCCAATGGAATACCAATTAAAGCTGCAAACAGCACACCATAGAC
AGACATTAATAAGTGTTTGAAAAATAAATCCCATAGATAACCAAAGTTCGT AACATAATA
ATTGAATAATTGCTGTAATAAATTACCTTCCAT 
 

> opuCC 
Function: protein coding sequence; amino acid ABC transporter/amino acid-binding protein (core 
genome, variable) 
Best match: opuCC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2581370:2582311:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 95386 … 96328; Length: 942 bp 
Sequence: 
TTACTTATGACCACCTTTCTGTTTATCAAAATAGTGGTGTTTTTTCAAAAATTCTTCTGCGA
CGACAGCAGGTTCTTTACCTTTACCATCCGCTTCATAATTCAAGCGTTGCATCTCTGAAGT
CGAAATCTTTCCTGTCAACTTATTAATCGTCGTTTTAAGTTCTGGGTGTTGCCGTAATAAT
TCATTTGTTGCAACAGCACTCGCAGCATAAGGTGGGAAAAATTGTTTATCATCTTTAAGT
ACTTTCAAATCATACGCGGCAATTCGACCATCTGTAGAATAACCTAATGCAACGTCTAAC
TTCTCTGTGTTTAATGCGTCGTAGACTAGACCTATTTGCATTGGTCTCACTGTACCAAAGT
CAAAACCATACTCTTTTTTAAATCCTTCATAGCCATCGCCTTTACGATTCATCCATGAACT
ATCCATACCTAAACGTAAATCTTTACTATGCTTTGCTAAATCTGAAACTGTCTCTAAATGA
TATTTTTTAGCAGTTTCCTTCGTTACCATGAATGCATACGTATTCGCAAAACCATACGAAT
CAAAAAACGTTTGATCAAATTTCTTTTTAAATCCTTGTTGTGTGGCTATCATTGCTTTCTTA
GGATCTTTAATTGGTGCTTCCTTCAAAGCTCCCGTTAAATCTGTGCCATTATATCTAACAC
CTGATATATTAGCATCCCCATTAATTAAGGCATTATGTTGAATCGTACTTGACCCTAAATT
ATTTACTAATGTTGGCTTTATCTTACCATGTGTATCATGCTCTATTAACAACCGTAACATA
TGTGAAATAATTTGCGATTCGCTTGTTGATAATGCTGTAATTTTGACATCATTTTTCGTGCT
CTTACTACCTAGTCCGGGCAAACTACATCCAGATAATACGGTAAGCGATAAGACAAACAC
GACAAGTATATATTTAATTTTCTTCAT 
 

> opuCB 
Function: protein coding sequence; amino acid ABC transporter/permease (core genome, variable) 
Best match: opuCB_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2522375:2523010:r]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 96344 … 96980; Length: 636 bp 
Sequence: 
TTATCCAGATACTTTTAAGCCTTTGGGAACTACCCATTTTTCAACTAAAGCTAATAAGGCA
TCAACACCTAATGCTAGTGCAGTAACGAGTACCGTTGCAGTTACAATCATCAGTGGATCA
TATAAATTTAAACCATTGAAAATGAAATCACCTAATCCACCCGCACCTACA TAACTTGCA
AGTGTAGCCCAACTAATTACATACACAGATGACAAACGAATGCCACCAATGATAAGCGG
CAATGCTAACGGCAATTCAACATCCTTCATCAATTGAAATTGTGTCATTCCCATACTTTTT
CCAGCTTCTTTAATGTTGCTATCAATATTTTGAACACCGAGTACCGTGTTATTTAAAATAG
GTAATAATACATAAATAAATAGCGCTACAATTGCAGGCGTTTTACCAACAC CAAAAATCG
GTATCATAATAGCAAGTACAGCTAGTGTTGGAATAGTTTGTAAGACACCTGCCACAGTTA
ATACAATATTGGCAGTTCGCTTTGTTTTTGATAATAAAATGCCTATAGGTACTGCAACAAT
GATGGCAAGTAATAATGCCACTATAGAAATATAGAAATGTTCCAGTGTTTT CGACATCAA
CTGTCCACCATGTTCATGTAGGAACTCAATCAT 
 

> opuCA 
Function: protein coding sequence; amino acid ABC transporter/ATP-binding protein (core genome, 
constant) 
Best match: opuCA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2525229:2526461:r]RC 
Position: 058-contig_243: 96976 … 98209; Length: 1233 bp 
Sequence: 
TCATGATTTATCATCTCCTATGTCACGTACTTTGACATTAGTAGTGTGTTGCTCATGCACTT
TTGAGGACGCAGTGTCTTCCCCCACATGTTCTGCTTGCACTGTATCCTCACTATCGCCCCA



AATCGTGTCATAAACAATGTCAACAACATTGGCACGCGTAATCAGTCCTACTAAACGTTG
CTTATCATCTACGACAGGTACATTCCTAACGTTTCTTTTTAAAATCGTACGTACAGAATCT
TGTAACTTGGAATCAATTTGAACGGTGTAAATATGTTGTTGCATGGTATCTTGTAAACTTT
TGTGTCCACGTATACCCTGATTTATATCTTCAATGTCTAAGAAACCTAGTAAATGGTTATC
CCTATCTACTACAAAAATAGTATCAACACGTTTTTGTCTCATAATATGAAC GGCGTCATTC
AGTGTTGCTTCTGCCTGTATCGTGATTGGTTTAATCATTACACCTTCTACAGTCTTGTCATT
GGGACGGTCTTGAATCAGTCTATTTTGTCCTATAAAATCACGTACAAAATCATTTGCGGG
ATGTCTTAAAATATTGTCTGGTGTATCAAATTGCACCACCTTACCTTCTGACATAATACAA
ATTTTGTCTGCTAATTTAATCGCTTCATCCATATCATGTGTTACAAAGATAAACGTCTTGC
CTAATTTTCGTTGTAACGTTTTAACTAAATCTTGTAACGTATCTCTCGTAATAGGATCCAA
TGCACCAAAAGGTTCATCCATTAAAATAATATCTTGTTCGGCCGCAAGTGCTCTTACGAC
ACCGATACGTTGTTGTTGCCCACCTGATAGTTCTGCTGGATAACGCTCTAAAAATGACTCC
GGTAAATCCACAAGTTTAATTAATTCCTTTGCACGTTTATCCTTTTCTTCTTTAGTCCATTT
CAACAATTTGGGTACCAATACAATATTCTCTTTAATCGTCATATGAGGCATTAACCCAATT
TGTTGAATAACATAACCAATATTTCTACGTAATTCGACAGGATTCATACTCCGAACATCTT
TACCATCAATTTCAATTTGTCCTTCTGTCGCTTCAATCATACGGTTTATCATTCTTAAATCA
GTTGTTTTACCACTTCCACTGGTTCCAATAAATGCGATAAATTCCCCAGATTGAATATCTA
AAGAGATGTCATCTACTGCCTTTTTATTACCAGAATAAATTTTCGTTAAAT GCTTAATACT
TAACATAATCAT 
 

> pnbA 
Function: protein coding sequence; carboxylesterase/type B (core genome, constant) 
Best match: pnbA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2587581:2588933] (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 101599 … 102952; Length: 1353 bp 
Sequence: 
ATGAAGATTAATACTACAGGTGGTCAAATTCATGGTATTACACAAGATGGTTTAGATATC
TTCTTAGGCATTCCTTATGCAGAACCACCAGTTCATGATAATCGCTTTAAACATTCTACGT
TAAAAACACAATGGTCAGAGCCAATTGATGCAACTGAAATACAACCCATCCCACCGCAA
CCAGACAACAAATTAGAAGATTTTTTCTCCTCACAATCTACAACTTTTACTGAACATGAA
GACTGTTTATATCTAAATATTTGGAAACAACATAATGATCAGACGAAGAAA CCTGTCATC
ATTTATTTTTATGGTGGTAGTTTTGAAAATGGTCATGGTACAGCCGAACTCTATCAACCGG
CACATTTAGTACAAAATAACGACATTATCGTTATTACATGCAATTATCGTT TAGGCGCATT
AGGATATTTAGACTGGTCATATTTTAATAAAGATTTTCATTCCAATAATGG ACTTTCAGAT
CAAATCAATGTCATAAAATGGGTGCATCAATTTATTGAATCCTTTGGTGGCGACGCTAAT
AACATTACTTTAATGGGTCAGTCTGCAGGCAGTATGAGCATTTTGACTTTACTTAAAATAC
CTGACATTGAGCCATACTTCCATAAAGTCGTTCTACTAAGTGGCGCACTACGATTAGACA
CCCTTAAGAGTGCACGCAATAAAGCACAATATTTCCAAAAAATGATGCGCGATTATTTAG
ATACAGATGATGTTACATCATTATCGACAGATGATATTCTTATGCTGATGGCGAAGCTAA
AACAATCTCGAGGACCTTCTAAAGGGCTTGATTTAATATATGCGCCTATTAAAACAGATT
ATATACAAAATGATTATCCAACAACGAAACCAATTTTTGCATGTTATACAA AAGATGAAG
GCGATATTTATATTACTAGTGAACAGAAAAAATTATCGCCGCAACGCTTTATCGACATTA
TGGAATTAAATGATATTCCTTTAAAATACGAAGATGTTCAGACTGCGAAGCAACAATCTT
TAGCGATTACACATTGTTATTTCAAACAGCCGATGAAGCAATTTTTACAACATCTTAATAT
ACAAGATTCAAACGCACAACTATGGCTTGCTGAATTTGCATGGCATGATACTTCTAGCGC
ACACTATCGCAGTGCTTACCATATTCTAGATATGGTATTTTGGTTCGGAAACTTACAAATA
TTAGCAGCACATCAATATCCAACAACTGCTCACCTTAAATTTTTAAGTCGACAAATGCAA
AATGATTTAGCTAATTTTGCTAAAAGCGGTAAAATGCCTTGGCCGATGTATCATAATGAA
CGTCGCTATTATCGCACATATCAATAA 
 

> pepA2 
Function: protein coding sequence; glutamyl-aminopeptidase/locus 2 (core genome, variable) 
Best match: pepA2_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2592257:2593333:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 106275 … 107352; Length: 1077 bp 
Sequence: 



TTACCACATGATATTTTTATAACTTTCATCATTCAATGAACGGACAATTTC AGTAACAAGA
CGGATAGAATTTTCATAATCATCTACATTGAGCACTGAAACATTAGAATGCATGTATCGC
AGCGTAACACCGATTGTCATCGTTGGAATACCTTCATTTGCGACATGAATACTTCCCGCAT
CTGTACCTCCACCTGGTGTCGTATCCCATTGTACTTCGATGTTATGTTCCTTAGCTACATCT
TTAATATGCTTACGCAAACCTTGGTGAGCAATACTTGTAGCATCCATCATAATGACAACT
GGACCACCGCCTAGTTTACTATCGCTCGTTTGACCTGACATACCTGGGGTATCATAAGCA
ATACCTACATCGACAGCTATCGCCAAATCTGGTTTAATTGTATTCGCTGCCACTTTCGCAC
CACGCAAACCAACTTCTTCTTGCACTGTGGCACCACTGTATAAGTTAATTCCAATATTTTC
ATCTTTTAAACGTTTTAATACCTCAACAGCTAATGCACAGCCATAGCGATTATCAAATGCT
TTCGCAGTTAAATATTTATCATTTGCAAGCACTTCAAATTCACTATATGGCGTTACCATAT
TGCCTACTTCAACGCCAGCTTCTTCAGCTTCTTCCTTGCTACTAACACCAATATCTATAAA
CATATTTTTGATTTCCATTGGCTTTTTACGTTCTTCAGGCGTTAAGACATGTGGCGGTTTAG
AACCGATGATACCTCTAATTTCTTTGCCCGAATCTGTTGTAATCGTTACTTTTTGAGATAG
CATGACTTGATTCCACCATCCACCAACTGGCGTAAATGAAATAAAACCATGTTTATCAAT
CTTTGTTACCATAAAACCAACTTCATCCATATGACCAGAAATCATAATTGA GTATTGACC
ATTCTCAGCATTTTTCTTTCCAAAAATGCCACCCAAGTTATCTTCAATAATTTGATCACTG
ACAGGCTCTATATAGTTACGCATTGCTTCTTTAACTTGCATTTCATAACCAGCAATGCCGT
TTACATCTGTTAAATGTTTAAGTAATTTGACTGACTGATTCAT 
 

> A5IVN7 
Function: protein coding sequence; addiction module toxin/Txe/YoeB family (genomic island) 
Best match: A5IVN7_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2593688:2593954:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 107706 … 107973; Length: 267 bp 
Sequence: 
TTAATCATAATGTGACCATGCCGATAGTATTAATACTTCTTTATTTCGATCATCTACGGTA
TAGACGACCCTGTGCTGATGGTTAATTCTTCTTGAATATCGCTCTAAATATTTAGGCTCTA
ATTTTTCAAAAGATTGTGTTATTTTATACGGATCATTTTTTAAAGTCTCAA CAATTTCTAA
AAATGACTTCTTTAAATAAGAATGTTTTATTTTCCTTAAATCTGATTTCGC TGAATTTTTAA
TCTTAACCGTGTAATTGCTCAT 
 

> stbD 
Function: protein coding sequence; prevent-host-death family protein (genomic island) 
Best match: stbD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2536222:2536479:r]RC (completely 
identical) 
Position: 058-contig_243: 107972 … 108230; Length: 258 bp 
Sequence: 
TTAAAGATTATCCCAATCAATATCATCTATATTTGTTGTACCACTATTATC TTTTTCTCTTT
CTCTTACTTTGTCCATTGTACCAGTAGATTCAAGATATATTGTCTCTTGTATACTTTTCCAA
TCTTCTAAACCTATAATCACAGCATTATTTTCGGCATTATTGCCACTAATATAAATTGGTT
CGTGATTATTATTAACATTTTTTAGTAATTGATAAAAATCTTTTCTCGCTT CTGTAGGGCTA
GTGATAATCAT 
 

> Q5HD92 
Function: protein coding sequence; putative lipoprotein (core genome, constant) 
Best match: Q5HD92_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2594570:2595025] (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 108588 … 109044; Length: 456 bp 
Sequence: 
TTGAAAAAATTATGTTCATTAATTGTAGTAGCATTAATTTGTATCATTGCA TTATCAGCTT
GTGGTAAAGAACAAACCAAAACATATGAAGGTGATGTTAGTGGTAAACATG TACTAACT
TCTATCACATATAAAGATGATAAGGTTTTAAAACAGTCTACAATCAACACA ATTAAATAT
GACGATCTAGGTATGGATAAAGACGAAGCCAAAAAGTTATTCGCCAAATCTGAAAGTAT
TTTCAAAGACCTTAAAGGCGTAAAATACAAAGTAGACTATAAAGATAAAAA AGCAATTG
AACACTTAGACATAGATTACACAGAAGTTGACATGAAAAAATTAAATAAAC GTCTTGGTG



TTTCAACTAAAGAAAATAAAGATATTAGTTTTGAAAAACTTGAAAAGCAAT TAAAGCACA
GAGGTTTAAAAGAAAAAGATAAAATGGACGACAAATAG 
 

> yerD 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: yerD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2595193:2596770:r]RC (completely identical) 
Position: 058-contig_243: 109211 … 110789; Length: 1578 bp 
Sequence: 
TCAACTAATCAATTTCAATTTATAATCATGTATCGTTTGTAACTCACCATC GACTTTTCGA
TATACAATATGATCAGCAGTAATTTCTGTAGGACTGGATACGCCAACAGCTGCTGCAATA
TTGAATAAGCCTTCATGCAAACTTGTTACATAGTTTGTGACACGATATTGCTTTTCTCCAA
CAATCAATGCTTTTTCTTTTTTCGCATCTGTCGTTGCAACACCTACAGGACATGTATTCAT
ATGGCATTGTTGACTCATAATACAACCGACACTAATCATCATGCCACGTGCGATATTTAC
AAAATCTGCACCTAAACCTAGTGCAATCGCAATTTTATCTGGTGTCACTAACTTACCAGAT
GCCGCCAATTTCACTTTATCTCGAATACCATATTTTTCTAACATGCCAGACACAATAGGTA
GAGCTGTAAATAGCGGTAAGCCAACACCATCTTGTAATTCTTGGAATGTTGCACCAGTAC
CACCTTCACCACCATCAATCGTAATAAAGCTTGGATACTTATCTAGTTCCACCATCGTACG
TACAAGTGTTTCAATTTCTGAAACTTTGCTTACTACAATTTTGAATCCTACTGGTTTTTGAC
CTAATTGCTGCAACTGATCGACGAAACGAATCAAATCTTCAGCATTATGAATAAATTCGT
AACGGTTAGGTGAATTGATTGTTTTATAAGGTTCAACATTTCGGATTTTAGCAATTTCTTC
GTTTACCTTTTCAGCTTCCATATGACCACCACGAGTCTTAGCACCTTGTGCCAACTTCAGC
TCAAATGCGCGTACGTTAGATAACTGTGCGACCTCTTTAAATAAACCTTCACTAAAATTA
CCTTCTTTATCACGAACACCAAATAAACCGGGACCAATTTGGAAAATGATATCCCCATTA
CCTTTTAAATGATATTCTGATAAGCCACCTTCACCTGTATTCATCCAAGTGCCCGCTTTAG
CTAGACCTTTAGATAAAGCTGTAATGGCATTTTTTCCTAAAGCGCCATAACTCATACCAG
ATTGTCCTACGATACGTTTTAAAATAAATGGATGTTTTAAATGTTCACCTA ATTTTATTGC
ATGGTCATCACTTAAGTAATACGGATCAATCTTTGTCGGTACACGATATTCTTCACGACTA
AATAAACGCTCATTCGCGATTTTATAAATGAATGTTGATAACAATGTTGTA TTATCTACTG
AAATCTCATTACGTTGCATCGGAAACATTGTGTTCTGTATGTAAAAGCCGTCTTGATAATC
TTTAGTAGTACCGAAGCTGGTCATACGAGAGTTATATTTTCCAGCCAAAACGATATTTTTA
TAATCATTACGTGAAAAAGGTTTCCCTTCATTATCCCCAGAAAATAAATAC TGACGTAAT
TCCGGTCCCATTTTTTCTGAAATATATCTAATACGTGCTAGTAAAGGATAATTCCTTAATA
CACTATGTTGTGATTGTCTTTTATCTTTAATTAACCAAATAAGCCCGATAACAATAACCGT
AAGCAGGAAGCCTACAACGATAATGTTAACTATAAATTGCATGACTGTAAG AAACGTCAT 
 

> opp1F 
Function: protein coding sequence; putative oligopeptide transporter ATPase domain (core genome, 
constant) 
Best match: opp1F_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2599281:2600030:r]RC (completely 
identical) 
Position: 059-contig_269_RC: 1361 … 2111; Length: 750 bp 
Sequence: 
TTAGAATGATAGTTGTTTTTCTATTAATTCTCTTGTATAAGCATTGTCACTTTTATGCAATG
CGCTTGTCGGAATTTGTTCTTCTATTTTTCCGTTTTTAAAAATAATTAATTGATCACATAAA
TACGTGGCAGCTTGAATATCATGTGTGATAAAAATATAACTCAACTGACGCGTTTCACGT
AAATGAATCAATAAATCTAATATTTGTGTTTGAATTGACATGTCGAGTGAA CTAATGGCT
TCATCAAACAAAATATATTTAGGGTTAATACATATTGCACGCGCAATCGCA ACACGCTGC
GCTTCTCCACCTGATAACATATTAGGATATTTATCCATGTATGCCTTAGATAGACCGACTT
CTTCCAACAATGTAATTGCTTGGACTTCCATAACTTCTTTAGGTTGTCCATCACATTGACA
CATCACTTCAAATAAGATTTCTCTAACAGTCTGAAATGGGTGTAATGATGACGTATAATC
TTGAAATACAGCACCAATTTGATGACGTCTGACTTTCTTCTTATGCATCGGTAGATCATTT
AAGGTTACACAGCCTTTATCCGGTTTCTCAATACCTAATATCATACGACTCAACGTCGATT
TACCGCTACCACTTTCTCCGATAATCGCAATCGTCGCACCGATTGGACACTCAAATGACA
CACCTTTCACGATAGGTGTTCGACGACGCTTAAAAACATGTGCGCTTTGATATGATTTTTC
AACATCTGTAACTTTAATCAT 



 

> opp1D 
Function: protein coding sequence; (core genome, constant) 
Best match: opp1D_CC005_ED98-hen_CP001781.1[2545581:2546396:r]RC (completely identical) 
Position: 059-contig_269_RC: 2103 … 2919; Length: 816 bp 
Sequence: 
TTAATCATGTACATCACCCCTCATCACATGTTTAAAATGATCATTAATCTTCTTCTTCGTTG
ATAATAAATACTTCGTATAAACATGTTCTGGATGATGCAAGACTGATTCAC GTGTACCAT
GCTCTATCAGTTGACCATTTTTCATCACAACAACACGGTCTGCAATCTTGTTAATAACCGT
TAAATCATGTGAAATGAAAATCATCGCACAGTCAAAGTGTTTTTTAATATC TATAAATGC
TTCCAGTACATCATATTGTGTAATTGTATCTAAAGCCGTTGTCGGCTCATCAGCAATGATT
AACTTTGGTTTCAAAGCTAACGCTAAAGCAATCATCAATCGCTGTAACATTCCTCCTGATA
ACATGTAAGGGTATGATTTTAATATACGTTTAGGATCTTTCAAACTTAAAT AATCCATATA
TTCAATCAATGTCTTTTCAATTTCTTGTGTAGACATTGACGTATGTACTTTCATAGTCTCAA
ACATTTGTTTACCGACAGTAGTTGATGGGTCAAAGGCACGACTACCTTGTTGCATGACCA
TCGCAATATCTTTACCACGGTACTTTTTCAGTTGCGATTCAGATAATGACAACATTGATGT
ACCATCAAAGATAATTTCACCTGTCACCCCGAGTCGTTCGGGATTCAAACCAATAATCGA
TTTGCATGTAATTGATTTACCGCTACCACTTTCTCCAATAACGCCTAAAGTTTCACCCTTA
GTTAATGTAAAATTCACATCACTCACGAGTGGTTGATCTGTCCAGGTATCTGTAATCGTCA
AATGCTTAACTGTTAACAATGTCAT 
 

> opp1C 
Function: protein coding sequence; oligopeptide transporter putative membrane permease domain 
Best match: opp1C_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2600835:2601704:r]RC (completely 
identical) 
Position: 059-contig_269_RC: 2915 … 3785; Length: 870 bp 
Sequence: 
TCATGATTGCACCACTCCTTTTTTCACAGAACGAAGTTTATCTTTAGAAGAGATGCGGGG
ATCAATAGCAATTTGTAAAGCATCGGATAAGAAGTTAAATGCCATCACTAT AATCACTAT
GGCAATACCTGGCGCAAACATCATTTCAGGATGTGTAAACATCACTTTTCTAGCTTCGTTA
AGCATCATGCCCCACTCTGCAGTAGGCGCTTTGACACCTAATCCTAAAAATGAAAAGCCA
GATATTTGCAAGATCATTGAACACATCGAACTACTAGAGATGATAGCAATA TCTGCTAAT
GTTAACGGCATAATATGTTTGTGAATAATTTTCATATCATTCATACCGATTGTTTTAGCAA
ATCTGACATGGTCAGAAGCAGTGTACTGCATAACACTTGTACGTATAACACGACAGAACC
ATGCCCAACGCGTCAAAATAAATGCCATGATAATATTTTCGGCACCCATTCCAAACAATG
CAATTAATGCTAACGTTACAACATAACTTGGGAATGCCAACATAACATCAC ACGCACGCA
TGATTAAGGCGTCAACAAACCCTTGGAAATATCCTGATAAGAATCCTAAAA TAGATCCAA
TAAGTACAGAAACAAATAGCGCAACAAAGACATATAACAAACTTGGTCTAA TCGCATAA
ATTAACCTAGTTAAAATATCTCTACCTAAATGGTCAGTACCTAGTAGATGTTGAAAACTG
ATGCCAGCAAATTTGTTTGCTGTATCGATATGGTTAGGATCATAAAATGTCACAAGTGGT
GCTGCTAATCCTAAAAAGACATATAATACAATAATGCCTAAAGCAATTACT GCACCTTTA
TCTTGTAATAATCGTTTTAAAATTATCAT 
 

> opp1B 
Function: protein coding sequence; oligopeptide transporter putative membrane permease domain 
Best match: opp1B_CC001_MSSA476_BX571857.1[2523138:2524073:r]RC 
Position: 059-contig_269_RC: 3781 … 4717; Length: 936 bp 
Sequence: 
TCATCGTGCGCCCTCCCTTAATCTTGGATTTAATAGCGCATTAATGATATCTGCTAATGTA
TTAAATACAATAAATAATACCGCTACAATTAATACATATGCTTGAATGACT GGAAAATCG
TGTTCAAGTATTGCTTTTAAACTTAATTGACCTAGTCCAGGCCATGCAAAGATATATTCGA
TAACAACTAGTCCACCCATTATCATTGGTATAGACATACAAAAGATTGATA CCGCAACTT
GTATAGCATTACGCAACACATGCAACATTAATGTGATAGATTTCACACCGCTTGCTCTTA
AATAAAGTACATAATCTTCATTTAATTGTTCCACCATCGAGCGTCTAACATTTCTAAAGTA
AATACCAGCATAGGCAATCGTAATAACGATCACTGGCAATATGTAACTTTCTGGACCTGT



TAATCCAGAAGTCGGCAATATGTTTAACTTCACTGAAACGTAAATAATAAG TATTGAAGC
TATCCAATATGATGGTAATGCAGTTAGAAAGAAAGCCACTGAACGTATCGCACGATCAGT
GAACTTTCCTCTTTTTAATGCACTAACTACACCTAAAATAATTGATGTAAT CATCACCATA
ACACTTGAAATTATTGTTAATTTCAATGTATTCATAAATGCTGGACCAATA CGTTCAGCAA
CTGGGTCACCTGTAATGTAGCTTGTACCAAAATTAAATTGCATCGCTTCAAGTAACCAATT
TTTATATTGAATTAATAATGGATCATTGAAACCGTACTTCTCATTCGTTTCTGCAATCAAC
TCTGGTGTTACATTTGGCGTTCCTTGTGCATGTAAAATTGTCACAGCTGGATTTTCATTTGT
AATATACGTCAATAGAAATGTCATAAAACTTACTACAATCATCAATGGAAA CATGAGCGC
AATACGTTTTAAGATAAATTTGAACAT 
 

> opp1A 
Function: protein coding sequence; oligopeptide transporter putative substrate binding domain 
Best match: opp1A_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2544918:2546516:r]RC 
Position: 059-contig_269_RC: 4729 … 6328; Length: 1599 bp 
Sequence: 
TTATTTATACTGCATTTCATTGAATGGTAATTCATACTGTGATTGTGTGAATGATACTTTTT
CTAAATCTTTTGGCGCAACAACTGTCATACTACCGTGTGAAATAGGGATAAAGATACCTT
CATCATCAATTTGTTTCAAAATGTTTTTATAAGCGTCTGAACGCTCTTTACCGTTTTGGATT
TTAAATGCGTCATCAATGCTGTTGTATATTTTATCTTTGTTCTCAATGCCTGATGTTGCACT
TTCATAACCATTTTTCGCTTTAAATGCTGCAATAGTACTTTGTGGATCGTACAATAATCCC
CAAGTTTGGTTGAACATTAAGTCATAATCACCAGAAGTACGACGTTCAGCAATTTTATCT
GATGTTTCGCCATTGATGTTTAACTTAATACCCATTTTCTTAAATTCTGCTTGTAAGTATTC
TGCTTGTTCTTTTTGACTTGAAGAACCTTTGTCATAGTACATTGCCATTTCAAGGTTTTTAC
CATCTTTTTGACGAACATCACTGTCTTTACCTTTCTTCCAACCAGCTTCATCTAATAATGAT
TCTGCTTTTTTAAGGTCATACTTACGTGTTGGCATATCGAAATTAATGTCTGTTACATTTTT
CGCAAATAATTGAGTTGCTGGTTTTTCTTGACCATCTAAAATTTCTTTGGCAATTTTATCTC
TGTTTACCATATGACCAATCGCTTGTCTGACTGTTTTGTCACTGACAGCGTTATCTTTTTTA
CCAGAATTGACAACTAACATTTTCGTATTCATAGGTTGACTACGCTTAACTTGATAGTCAC
CTGTATCTTTCAATTGTTTTAAAGAGTCTTTGTCTAAGCTATCTGTACCTCTATCATCTGTG
AAGGCAAAGTTCGTTTCACCTTTTTTCATTGATAGGAATGCTGTTTCACCAGCAGGCATTA
CTTTTGCTTGTACTTTGTTAAGTTTAGACTTTTCGCCCCAGTATTGATCATTTTTGTTAAAG
TCTGCAGACTCATCTTTTTTGTGTTCACCTAATTTAAATGGACCAGTACCATCGAACTTTTT
AACGCCATCTTTTGTTGTACCGTTTTTAAAGTCTTTTGGAGACACAAATACATATGGACGA
GGCATCGCTAATTCAGCCAATGCAGGTTGATATGCTTCTTTCAAATTCAATTCAACCGTGT
ACTTATCTTTAACTTTAACATTGTCAATTAATGTTGAAATCTTTAACCAAG AATGCAATTT
TTTATTTTGTTGAACCGCATCAATATTTTTCTTAACTGCGTCAGCATCAAATGTTGTTCCAT
CATGGAATTTCACATCATCTCTTAAATGGAATGTATAAGTCTTCCCATCTTCAGACACATC
CCATTTTTTAGCTAGTAAAGGCTTAATACCATCTTTCGTGTTACGTACAAGCGGCTCGTAT
ATCATACTTTCAGCAGACATTGATCCACCGTAAACATGCGGATTCATATCACCGATATCTT
TAACCGTCGTATACGTTAATTGCTTGTTTTCTTTTTTCTCCTCTAAACCTTTATTACCGCCA
CAACCAGTTAAAATTAGCCCTGATGCAAGTAACATTGCACTCATTTTAGTTAGTTTTCTCA
T 
 

> fmrO 
Function: protein coding sequence; ribosomal RNA methyltransferase (core genome, variable) 
Best match: fmrO_CC001-ST772_118_AJGE01000033.1[1682:2500]RC (completely identical) 
Position: 059-contig_269_RC: 7764 … 8583; Length: 819 bp 
Sequence: 
TTAGACATCCGTAATACCTACCTTTATAGCTGCTTTTTTATAAAGTGCTATATCAAAAATT
TGCTGTGGTCTCATATGTTTATTCACACATTGCCACTTATCTTCCGCTGTTTCTTGTGACGG
ATAATTAAATATTGCTTTGATGCCATCACCAAAGCGCATTGCAACTACGACATTTTCATTT
GTTAAATCATATAATTCTTCTAAAATGCTGTACTTTAAAGGAATTGTCGAG CTGAATATGA
TATGCGTCACATCTTTGATATCTTTAAGTTCAGATACCTTTTGATCCGTAATTGTTATATCT
TCATTTGGTGCTAAGACGTTAACGATTCTACGTCCTAGGTCAACGGCTTGTGGATCAATAT
CAATACCGATAACTGAAGCACCTGTTTCTTTTGCTACTTGAATTAACGTCATTGGATATGC



ACCTGAACCAACTAACAATAATTTGTCATTGCTAGCTATACTACATTGTCCAAACTCTTCA
TCAATACAATGTTCTATATTGTCAAAGTAACCTGTGGTAGACGCCTGTCCGTCTAATAGAC
GTCTAGCTCTAATGACTTCCACTTGTTTAACACACTGCGCTGTAATATATTGCAGTGATTT
TATTAATTGTGCTTTTTCTTCAACGTCACGCCAAGCATTAAATTGTTGTTCATAAATAGGA
TTTAAAATAAATTCACTATAGTCATCCATCAATGTTTCTAATGCTTCGATA TATTGATCGT
CTTGTAATACACGCTCGTAATGCGCTTCAAACTTTTCTAAATATTGTTGTAATATCAATTT
GATTTCATTATTAAAGTTATTCAT 
 

> dapF 
Function: protein coding sequence; diaminopimelate epimerase (core genome, variable) 
Best match: dapF_CC001-ST772_118_AJGE01000033.1[850:1671]RC (completely identical) 
Position: 059-contig_269_RC: 8593 … 9415; Length: 822 bp 
Sequence: 
TTATTCTATATATGCTTTTCCTGTAGCTACAGTTGTAACCTGTCCTTTAATTGAAGTTTGAT
ATCCCAATTGATGACATCGCTTTGATGTCACTAAAATACTGCCCCCTGGCTGATGTACTGT
AAAATCTTTGCATGCGTCATTACGTTGATAATTATTAAAAACCCCAATTGA TGCTGTACCA
GAACCACAGCTATTTTCCCAAATTAAACTTTGAATTTCTGGTATATAGATTAATGGCTGTA
AAAATTGACGTTGTTCATCAAAAAGCATCATACCTACTGTTTTATATTTGT GACTCCATTG
TTGCTCACGCACAAACGCTTCAACCAAATGTTGAATTTCTGTTGTTACTTGTTTAACTGGA
ATCACATAATGTACATATGTTTCATAAATAATTTCTATTGCTTTCCATGAA TGATTACCCA
TATTAATTGTTGTTGGCACAACACGATGGGCTTGTGGCATTTGAACTTCATAGTATTGGCA
ATCATGAATTGCGCATTGCACTAAATCCGAACAGCCAGACACCTTCACCTTAAACTGTTG
GTCTTTAAGCAAATGACTTTCCTGCAAATGATGTATATATGACATCGTCGCATTACCGCAA
AATTCATTACCGCTCATAACTAAGTGAAAATCATTACCATCATCATTTTGT GTTGATTCTA
TAAAGCCTACCTGTTCACAACATACATGTGTTGCGGCCATCAACTGATTGGCGATAGATG
CATATTCACTAGCATCATGTTTTGAATGAACAAGTATCGTCATATTCCCCGAAGGATTATA
CTTAGAAAATTCTATAACCTGCCGATTCAT 
 

> Q5HD80 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q5HD80_CC001-ST772_118_AJGE01000033.1[444:575]RC (completely identical) 
Position: 059-contig_269_RC: 9689 … 9821; Length: 132 bp 
Sequence: 
TCATGCTAATCCGCAAAGTGGAAAGCATGACTTAGTAATCGGTTGTTGCATCAACATGCA
ACCGTAAACCTTATTTAAAGTTGCTTCTTGTGGCTCTACAAGTGAATGCAGTTGTCCGTTA
ACTTCATTCAC 
 

> txbi_universal1 
Function:  bidirectional rho independent terminator 
Best match: txbi_universal1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[1397234:1397306:r]RC 
(completely identical) 
Position: 059-contig_269_RC: 10248 … 10321; Length: 73 bp 
Sequence: 
TAAATCCCTAAAAAAACAGCAGTAAGATAATTTTCAATTAGAAAATATCTT ACTGCTGTT
CTCTATTTATACA 
 

> tx_universal3 
Function:  bidirectional rho-independent terminator 
Best match: tx_universal3_CC008_COL_CP000046.1[2415294:2415357:r]RC (completely identical) 
Position: 060-contig_275_RC: 2 … 66; Length: 64 bp 
Sequence: 
ATACATATCAAAAAAGCTGATTTCTATCAAATAATTAATAGAAATCAGCTT TTTTACATTG
CCT 
 

> tnpIS1272 



Function: protein coding sequence; transposase of insertion element IS1272 
Best match: tnpIS1272_15653_EU272084.1[3547:5193]  
Position: 060-contig_275_RC: 38 … 68; Length: 30 bp 
Sequence: 
AATAGAAATCAGCTTTTTTACATTGCCTAA 
 

> Q5HD79 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q5HD79_CC001-ST772_118_AJGE01000023.1[11789:12154]RC (completely identical) 
Position: 060-contig_275_RC: 108 … 474; Length: 366 bp 
Sequence: 
TCATTGTTTTAATGAACTAGCCATATCAGATTTTATTTCGTTTGCTAATACTTGTAATTCAG
GGAAATAATTATTAGCAAAGCCAATTATTATTTTATTTTTTACAAACGTGT TAATCTCTCG
ATCTTCTGGAATCGTATTTTCTATTAAATTCAAAAGCTCACTATGACTTATGTTCTCTATAC
TTACTGTATTTAAATATTTTAAAATCGCAAGATACAATTCATCAAATACTT CATGTTCAAA
ATCAAAGTCCAATAATAATAAACTAACGGAATTAGTTTCTAACTGATTATC TCCAATTTTA
TCTGCAATCTCTCTTATAGCTTGATATAGCAATCTAAAACTTTCTTTTTCTTTTAACAT 
 

> fabG2 
Function: protein coding sequence; 3-oxoacyl-acyl-carrier protein reductase (core genome, variable) 
Best match: fabG2_CC001-ST772_118_AJGE01000023.1[10707:11525]RC (completely identical) 
Position: 060-contig_275_RC: 737 … 1556; Length: 819 bp 
Sequence: 
TTATTCCAATGTCCGCTTCCACGAATCATCACTCAACATCTCGCCAGGCCATGTGTAAGCC
ATAACACCACCGTCAATGCGAATTGTTTCACCAGTAATAAATGAACTGTCATCAGATGCT
AAGAAGACTACTAATTTAGCAACTTCTTCTGGTTTACCTAAACGTCCCAGCGGAGTCATC
CATTTTTGATTTTCTCTGAATGTTTTGCCTTCCTTATCTTCGCTAGTACCTGTCAGTTTATCT
ACTAACGGGGTTTCAATTGTACCTGGTGCAATTGCATTGGCTCGAATGCCATCACGGCCA
TACTCAATTGCGATTGATTTTGTAAAATTAATCACTGCGCCTTTCGCAGCATTATATCCTG
AGCGATACAAATCTGCTGCCTGTCCTGAAAATGAAGACGTATTAACAATAGAGCCACCTT
GAGCCATCATTAAAGGTAACATCATTTTCGTCATTAAAAATGTTCCACGCATATCTACATT
CATAATCTTGTCATACACATCTAACGAGTATTCATGAATTCTACCAGCAGCATTGTCTACG
CCGGCATTATTAAATAACACATCAACATGCCCAATCTGTTCTCTAATTTCTGATGCAAAAT
TGTCAATTTGTTGTTCGCTTGCAATATCCACATTATACGCCTTCGCATTGTCACCATTACTT
TTAATTTTATCGACAGTCTCCGATACCGCTTCAGCTATGTCTACCGCCAATACATACGCAC
CTTCTTGAGCTAAAGCGATTGCAGAAGCTTGTCCGATACCTGTACTTGCTCCTGTTACGAC
TGCAACTTTATTTTCCAAACGTTTCAT 
 

> Q5HD78 
Function: protein coding sequence; aminobenzoyl-glutamate transporter (core genome, variable) 
Best match: Q5HD78_CC001-ST772_118_AJGE01000023.1[8936:10474:r] (completely identical) 
Position: 060-contig_275_RC: 1788 … 3327; Length: 1539 bp 
Sequence: 
ATGACATCAAAACATCAACAAAAGGGGTCTATCGTCAATCGTTTCTTGAATAGTGTTGAA
AAAATCGGAAATAAATTGCCAGATCCTAGCGTCTTATTCTTTTTAATGTGTGTTGGCTTAG
CCATTATGACATGGGTTATCTCATTATTTAATGTATCTGTTAAGCATCCAGGTACGCATCA
AACCATTTATATTAAAAATATAATTAGCCATGATGGATTTACGATGATAAT GAATGATAC
GATTAAAAATTTCTCAGAGTTCCCAGCATTAGGCTTAGTACTAGCAGTGATGATTGGTATT
GGTGTTGCAGAGAAAACAGGATACTTCGATAAGTTAATGATTTCTGTTGTGAATCGCGCA
CCACGTTTCTTAATTTTACCGACTATTATATTAATTGGTATTTTAGGTAGTACAGCCGGCG
ATGCTGCGACAATTATCTTGCCGCCGCTTGCAGCAATGCTTTTTATTAAAATTGGCTATCA
CCCTATTGCTGGTTTAACGATGGCATATGCTTCCGCTGTTGGAGGATTTGCAGCAAATATA
GTTGTTGGTATGCAAGATGCTTTGGTCTATTCATTTACAGAACCGGCAACACGTATCGTTT
CAGATTCTATTAAAACAAACGTTGCTATGAACTGGTACTTTATCGCAGCGAGTGTCGTTGT
ATTACTTCCTACGATATTGCTAGTTACAACTAAGCTCATTATTCCTAGATTAGGAAAATAT



GATGACAGTTTAATGCATGATGACCATGAAGAAACATCTTCACATATTACTGACAAAGAA
GCACATGCTTTAAAATGGGCAAATATCAGTTTCATAGTCACAATTATTTTA TTAATTATTA
CAGCCATTCCTGAACATAGCTTTTTAAGAAATGCTAAAACAGGCAGCTTACTAGACGATG
CGCCATTAATTAACGGTATCGGATTAATTATTCTTGTCGTATTTTTAGTACCTGGATTAGT
TTATGGGATTTTAAGCAAAGAAATTAAAAATACAAAAGACTTAGGTGAAAT GTTTGGCGA
TGCTGTAGGATCAATGGGAACATTTATCGTTATTGTGTTTTTTGCAGCACAGCTACTTGCG
TATTTAAAGTGGAGTAATTTAGGAATTATCGCTGCTGTTAAAGGTGCCAAATTATTAGAA
CATCAAAACGGCATTGTATTGATACTAGGTATTATTGTACTAAGTGCAATGGTCAACATG
TTAATCGGAAGCGCATCGGCTAAATGGGGTATTTTAGGACCGATATTCGTGCCAATGTTA
ATCCTTATCGGCTTTCATCCCGCATTCACACAAGTCATTTACCGTGTAGGCGATTCAATTA
CCAATCCAATTACACCGATGATGCCGTACTTACCTTTATTATTAACTTATGCACAAAAATA
CGATAAACGCATGAAACTCGGAGCCTTACTTTCTAGTTTAATGCCGTATTCAATCGCGCTA
AGCATTGTATGGACAGTATTTGTCATCATTTGGTTCTTATTAGGTATCCCTGTTGGACCAG
GTGGACCGATATTCGTTAAATAA 
 

> aphD 
Function: protein coding sequence; alkylhydroperoxidase (core genome, constant) 
Best match: aphD_CC001-ST772_118_AJGE01000023.1[8402:8824]RC (completely identical) 
Position: 060-contig_275_RC: 3438 … 3861; Length: 423 bp 
Sequence: 
TTATAGTCTATCACTAATAATATTTAGTCTGTTCCAACCGTTAATTTGGTTTACAACAAAG
ACAAGATCAATAATTTGTTCTTCATCATAAAATGATTTTAGCCGGTCAATA ATTTCAAACT
TCTTAAAGTCTTTGATTGAATTTAACATTTCTGCAAATTCAAGCGTCACTTTTTCTTGATCA
GTAAATAAATCTAAATGTCTAAAACTCAAGACTTCATCAATTTTCATTTGT GTTACACCCA
ATTCCTTTAATTCTTTTTTATGGATATCAACACAATAATGACAACCGTTAA TTTTTGAAAT
TAATAACTTAATCAATGCACTAAGTTCATCATTAACGGGTGATTGATGAAT AAACTTTTCA
CCTTGGCTCATTACAGACATTAACTCTCCATTTTGTTTCTTGTAATTATACGGCAT 
 

> Q5HD74-var3 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q5HD74-var3_CC001-ST772_118_AJGE01000023.1[7531:7950]RC (completely 
identical) 
Position: 060-contig_275_RC: 4312 … 4732; Length: 420 bp 
Sequence: 
CTAGTGGCCTTCTTTTTTGTCTAATTCTTCTTTGATTTCGTCAGGTGATTTTAATTGATTTG
CTGGTTTTAGTAACTCACTTAATCTTTCACTTTCTATCATAGCACCACCAAACTGATAATT
ATGTTCTGGAGACCCATATGCAACAAAATCAGCTTTTTTGTTTTCATTGATGTAACCTTCA
ATTACGGCATCGCCCATAGGTCCTCTTTTTAAACTTGTGAAATGCACAGATTTAATCGTGT
TTGGTTCTTTAGTATTATGCTTGAGATAAAGTGTAATACGCTCCTGTTGTTCTTTATAGTA
AATTGCTTTTTGTTTTTCTTTTTCGTCATATTTCACTTTTAAATAAATGACTGTAGCAACTA
TACATATACATAATATGACACCAATAATTACAAAAACATGTTTTTTGTTCA T 
 

> bdhA 
Function: protein coding sequence; NAD- or NADP-dependent oxidoreductase (core genome, 
variable) 
Best match: bdhA_CC001-ST772_118_AJGE01000023.1[6585:7280]RC (completely identical) 
Position: 060-contig_275_RC: 4982 … 5678; Length: 696 bp 
Sequence: 
TTATACAGGACGCACTGTAATTTCATTCACGTTAACGTGACTCGGTTGTGTTAATGCATAC
AATACCGCTTCTGCAATATCTTGTGGATCAAGCTTTTTACGATCACTTGGATTATATGCGG
CAGTTATTGCTGTATCTACCATTCCTGGTGAAATGCTTGTTACTTTAACACTTGTCTTTGCC
AACTCTTTTTCTAATCCTTGAGTAATAGTGTGAACTGCTGCTTTCGTCGCACTATAAATCG
TGCTGCTTTTCGTTACTTCAAAGCCAGAAATAGATGCAATGTTAATAAGATGGCCACTTG
ATTGTTCTAACATAGTTGGTAATGCAGCCTGTGCCGTATATAAAGTGCCTTTGATATTCAC
ATCAATCATACTATCCCACTCATCTACTTGATAATCAGTAATCTTAGACGATAACATTTGT



CCCGCACTATTGATAACAATATCCAAACCACCGAATGTTTGTTATGCAATTTTTATCAATT
CATCGACTTCTTCTTTTTTCGTTACATCTGTTGGCACTACCTTCACACTATCTTGAGCTAAT
TGATTCGCCACATTTTGTAGTTTATCTTTATTTCTACCGGCTAAGACAACTTTCGCCCCTTC
TTCATGTAGTAATGTTGCAATTGCTTCTCCAATACCACTACCTGCACCTGTAACTACTGCT
ATTTTATCTGTTAATACTGTCAT 
 

> lpl 
Function: protein coding sequence; tandem lipoprotein-like (genomic island) 
Best match: lpl12-CC398_CC075_MSHR1132_FR821777.2[2493966:2495321:r]RC, lpl-
SAS2374_delta_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2559975:2560766:r]RC ,,MANUAL 
OVERRIDE 
Position: 060-contig_275_RC: 7239 … 8313; Length: 1074 bp 
Sequence: 
AGGTTTTATTTGATATTCAGTTTGACTCATAACTTGTACCCTCACTTGGAGTATATTGTAC
AGAATCTGTAAAATAAATGTTTTCTTCTTTATTTTCTACAAAGGTAAATTC TAGATTTTTTG
ATCCTACTGATGAACCTTTTAAATCTCCATCACCTTTTATTAATAATTTCGGAGCTTTGTTG
GTTGGAATATTATATCTTTTTCGAAGTTGCTTCACATTGTAGTCATCGTTTTTCAATTGATA
TTTTGCGGAATAACTTGGAACATTAGGATTATATGAAATGTCACCATCTTTATAATCATTA
ATATCTTTAAAGTCACCGTATTGTACAAAAAACTTAAAGTCTTCAATTTCT TTTCTTAATTT
ATCATCAGCTATCGGTTTGGTTGGAATGATTCTATTATGTTCCATTTTCACTGGATATTTTG
TATCTTTACTATGTGAATACCCTTTACTATCCTCGGTTATTTCTCTAACAACAAAATTACCT
TTCGTTGTTCTAGTATTACGATTTATATAGAGCACCATTCCTCTAGATTCCATATTGCTATT
ATTTGTCTCAATAATCATTTTAGAGTGAATTATCCAAGTGCCTTTGTCACCCTTTTCAAAC
TCTTCATCTCGAAAACCTTCCTTATCATAAAAGTCTTCAATATTTTTGGTTGGATACAAGC
TCAATGTTTTGTTGAAATTTTCTTTAATTTGTTTATCTTTACTACTTTCTTCTTTTTTCATTC
CGCAAGCGCCTATAAAAACAGATAGTATTATCAGGCATAGACACAATTTTA ACCTTTTTG
AATGAATCATCATTTCTCCACCTTATATTTTTAATACTGACTCAATCTTTA ATTTATACATT
TAAAGCGAAAAATTTTTTAACACTTTATGAAATTTTCAATCCAAACTTCTA TTAACCCTAT
TTAGTTTGACTCATAACTTGTATCCTCGCTTGGAGTAAATTCAACCGAATCTGTAAAATAG
ATATTCTCTCTTTTATTTTGTACAAAGGTAAATTCTAAGTCTTTAGAGCCTATGGATGAAC
CTTTTAAATCGCCATCACCTTTCAACAA 
 

> lpl 
Function: protein coding sequence; tandem lipoprotein-like (genomic island) 
Best match: lpl-SAOUHSC_02789_CC008_COL_CP000046.1[2550060:2550761:r]RC 
Position: 061-contig_272: 77 … 3154; Length: 3077 bp 
Sequence: 
CTATTCAGTAGGTTTGAAATTAATACTATCCGTAAAATAGATGTTTTCTTT TTTATTTCTTA
TAAAGTTAAATTCTAGTTCTTTAGAACCTACGGATGAGCCTTTTAAATCACCATCACCTTC
ATACAGTTTGAAGTCATATTTATCAATTGTAAATGACGACTAGATGATATA TAGTTCAAG
AAACATCAAAATTCGTTAAAACATAATCAAATTTTATTATGTTCAAAACTT TATTTTCCAA
AAATTAAAAAAGAAGTTAAACAAAGATTGGTTGCTTAACTTCCATTATTGA ATTCATTAG
TCCGGTTTGACATAGATCCCGAAAAATAATGGCTGATAGCCACTCATAGTTGAAATTACG
AACAATATAATTTATTTATTATTAAATAGATTATATACTTATTGTGTTTCT TAATACCTTTT
TATACTTTAATATCTTGAATTTTTTCTAAATCATTACTAATATCTTTTAAT TCGTCTGTGGC
ATTTTTCACCCAAGCCCCTTGTGCCGCATTTTTAAAATCATCTTCAAATTTTTTGAAATGA
CTTACCATTTGGTCAAGTAATATTTTCTCATCACTTTTCAGCTTATTTTGATGATCATGATG
CATACGAACATGTTCAGGCGCAATAACCTCACTAATCTGTTCTTTTTCCTTCATTTGTTCC
AATACTGCTAAATCTGGTAAACCACTAAAATCAAGTCCCACGCTTATTCATCTCCTTCAAT
TCTGTCAGATTGTTTTAGATATTCTCTTCTTAACTCATCTTTATAATCTTCTAATTTCATTTC
GTGATGTCGGATACGTTGATTCGTTTCTCTATCGAAAGATTCTATAATACGTGTCATCCTG
ATCATAGCGTCTTCACTATAATTCATTTTATGTTTGAGATATAAGAAATGA TCATACATTT
GTTCACATTTCTTGCGTGTTTGATGTCTTAATTCATCAATTTGATTGAATGCATCATTCAAT
TGTTTTCTTTCTTCATCATAGGCATTTTCAAGTTCATTAATATTTTTATACGTAGTAAACAT
TACATCATCCCATCAATCTGGCTCGCTAACATTTGGTCATTAGAAACAATTGCTTCGATAC



TCTGTTTAATTTTTGCGATATAGCCATTACAATTTTTATAAACATCATTTA ATTTCTTTATC
TTATCATCAATTTTTCTTTTGGGATCTGTTTCAAGTTTACTTTCATACGCGCCACCTTTTCT
TAATTCATCTATAACCTCTTCAGAGGTTAATTTTTCACCAATTTCATTTCCAACTTCTTGCG
TTTTTTTCCAGTTGTCTCCAAATTTATGTGCCATCGCGTGATACATTTTTTTCAAATGTTGG
CTTTCTTCATTCACTAATTGATTTAAGCCTTCGGCAATGGTTAGTGCTGTTAAAGCTTCTA
ATAATTGTTGTTGGGAGGAAGAGAGTGATCCACCCGTTGTTTGAATCCAATTCGCTCTTA
ACGTCTCTACTTTATGTAATCTATGCCTCGTTTGTTTACGAACGGATTTTAATGATTTATTA
TTTTCGTCTTGATAGCCTTTAACTTTGTTTAATTCGGCTAAGATTATAGCCTGTGTTCCGCT
TATTAAAAAACCACTCATTGAATGGCCTTCTCCATTTTTAAGTACTATTTTTTCCCCAGCA
GTTTCATATAAATGATTGCGGACATCTGCATCTAATTCGTCTTCATCAGACACGAATCTTA
CAATGTGACCATCGTACTTTTCAATCAATTTTTTAAGTTCTTCTTGATCGGCATAAAGGCC
GCTCACATCTTTGATCGCTAATGGAGCTGGATTATACACAACGATATGTTTAATATCATTA
CTCATACCTAAAATCATCGCATCTCTACCGCCCAGCGAATGTCCGGTAATAATATCAATA
TCATAGTCTTTTTTGATATTTTTGATAAAGTCTTGGGTATTTTTATAATGTGGATCTTTATC
TGTGACGGAATGAAGGCCAATATTGACATCGGCCCCAATATCCTTTAGCGTTTCACTCGC
ATCTCTATTGTCTTGAGAAGAGGCAATACCCAATGTTTTTTTAAATATGGCGTCTTTGTGT
ACATTAGTACCTGTCATACCTAAAGTGACTTTCCCTGTCTCTTTATTTAAAAAAGCGCTTG
TAGTCGTACCTGTTTTGGGGTCAGTATAACTATCGACATATTTTAAATTTTTTGGAAACTT
ACCTTTTTCTTTAAAAACTTCTATTTGTGTATCAATTTTACGTTTTTTCAAACCGCTATTAT
TTGCGTTTTCTATTTCATAACTAATTTTGGATATAGTACTCGTTTCTTCAGAATTACTCGTT
ATATTATCGGGTTTAATTTGATATTCAGTTTGACTCATGATTTATCAACCTCGCTAGGAGT
AAATTCAACTGAATCTGTAAAAAAGATATTTTCTTCTTTATTTTCTACAAA GGTAAATTCA
AGACTTCTAGAACCTACGGATGAACCTTTTAAATCTCCATCGCCTTTCAATAATAGTTTCG
GCGCTTGTTTGGTTGGAATATCATATCTTTTTCTTAACTGTTGGACATTATAATCATCATTA
TTCAATTGATATTTTGCCGAATAACTTGGTACATTAGGATTATATGAAATA TCACCATCTT
TATAATCATTAATATCTTTAAAGTTGCCATATTGTACAAAGAACTTAAAGT TTTCAATCTC
TTTTTTTAACTTCTCGTCTTTTATAGGTTTTGTTGGGATAATTTGATTATGTTCCATCTTGA
CAGGATATTTTTTATCTTTATCATGTGTATATCCCTTTTTATCTTTAGTTATCTCCCCTACTA
TAAAATATCCCTTAGCTGTTCTAGTGTTACGATTGATGTAAAGTACCATCGCTCTGGATTT
TAAGGCTCCTCCTTTTAATTGGATGTTCATTCCAGAATTAATAATCCAAGTACCTTTATCT
CTTTTATCAAACTCTTGATCTCGAAAGCCTTCCTTATCATAAAAGTCTTCAAGATTTTTAG
TTGGATACAGGCTCAACGTTTTGTTGAAGTTTTCTTTAATTTGTTTATCTTTACTGCTTTCT
TCCTTTTTCAT 
 

> tx_lpl 
Function:  bidirectional rho-independent terminator 
Best match: tx_lpl_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2617686:2617742:r]RC 
Position: 061-contig_272: 344 … 374; Length: 30 bp 
Sequence: 
AGATTGGTTGCTTAACTTCCATTATTGAAT 
 

> lpl12 
Function: protein coding sequence; tandem lipoprotein-like (genomic island) 
Best match: lpl12_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2618487:2619812:r]RC 
Position: 061-contig_272: 1118 … 1268; Length: 150 bp 
Sequence: 
TTACATCATCCCATCAATCTGGCTCGCTAACATTTGGTCATTAGAAACAATTGCTTCGATA
CTCTGTTTAATTTTTGCGATATAGCCATTACAATTTTTATAAACATCATTT AATTTCTTTAT
CTTATCATCAATTTTTCTTTTGGGATC 
 

> sauUSI 
Function: protein coding sequence; type IV restriction endonuclease (genomic island) 
Best match: sauUSI_CC001-ST772_118_AJGE01000069.1[1324:4185:r]RC (completely identical) 
Position: 061-contig_272: 3531 … 6393; Length: 2862 bp 
Sequence: 



TTAATTTGTTAGATAACGATATATATCATCTCTTACAGCTTTATCCAGTGCTAAATCCATC
GTTACTACGTTTGAACCATTCGGCATTTTATCTTGCTTTTCTGAACCTTCTATATATCCAGC
AGTTCCTAAATAATAAAAATATATACCATCATCATCTTTTTTCTGTACAAA AATATACATT
TTAATTCCTTTTGCTCTATGGGGCAAAATTTTCTGAACTTCTTTTGATTCTAGCGTTCTATT
AGATTTAGTAAACCATTTTAATTCATCTTGACTTAAAAATTCATCTTCATA TTTTGTGCTAT
CACTTATATCCTCATGCTTATCATAAGTGATAAATATTGGCATTTCTTGGCTTTTTATCATG
TATCCCATGATTACAGACGAACCATTTTTATTCCAATTAAATATTTTACTA AAATCTTCTC
TTGAATATTTATTATATAAAATCAGTCCATTTTTACCTTTTTGGTATTTTT CATTGTTATAC
TTTGATAATTCAATAAGATCTTCTAAAAACATATTAAATGTTTGATTACTT AGAGCATTAG
TAAATGCATCGCTTAGTCTTATCATTCTTTCATTACGTTCTATAATGGGACTTCCATAGATT
TTTTCAATTCCTGCGTTGTAAAATGAAAAATCTAAAATTCTTAATGAAGTA TCTATATCAT
CTTCTGTTATATCCTTAACTTCGTTCAACATTTTATTTTTTAATTCATCATATGTTAATTCAT
TTTTTAAAAGTTCTTCTAAAACTAAACTATCGATTCTTTTCAATCCAGGTGCTATTTGCCTT
GAAAAGAAAACCAGATTTTTAGATTCATTTTCCGTCAATAATGTATCTATT TTTTTATATC
TCACTAAGAACTCGTAATAATTACTAAATTTAGAAAATATAACGCTTGGAT CTATAGAAT
GTTGTTGTATGAAATCCATTAGTAACGGCATGTGTCCCAATCTATTTTCAACTTCTTCATA
AGCTTTTAATATTAATTTATTTTGATTTAATGATACTGCATCCAATGAATT GTAAATCTGTT
TTTTAGCAACTTCTTCAAAATTAATTGTAGATACTCCATTAATCGAATCGT TATTCGTTAA
AAACTTCTTATAATTATCTTTATTTTGCGATTGATCCCCAGAAAGCGCAATCGGAATTAAA
TAATTTGTCTTATAATTACCAATAAAATCAATTACTGTAACATACTCTTTA TTTGAACTTTT
TCTTAATCCTCTACCAAGTTGCTGAATGAATATAATACTAGACTCTGTTGGTCTCAACATT
ACAACTTGATTGACTTCTGGAATATCAATACCTTCGTTAAAAAGATCTACA GTTATAATAT
AGTTAATCTTACCTTCTTTTAATTTTTCTATTACAATTTGGCGATAATTAA CACTATCATCT
CCTGTTAAAGCAACACTTTTAATCCCTTTTGAACTTAGTTTATCCGCTAAATCATAAGCTT
CTTTTTTGCTACTCACAAAAATTAATCCTTGTAAAATTTCACCTGAATATC CATAGTAATC
TGTCTTTTGAATAATATAATTAACTCTTTCATCAGAAGTTAAATATCTCAG TTTAGTTACA
TCATCTTCTTTAATACCTTGATGTACATAATCAGTCACACCAAAATAATGA AATGGACAT
AAAATATCACTTTCTAACGCTGCTTGTAACCTTATTTCATATGCAATATTA TAATCAAACA
GTTCAAATATACTTAATTCATCTGATCTTTCTGGTGTAGCAGTCATTCCCAGCATGAACTT
AGGTTTGAAGTAGTTAAATACTCGTTGATAAGTAGATGCAGCAGAACGATGTGCTTCATC
AAAAACAATATAATCAAATTCATTTTCATCAAATTGCTTAAAATTATCATC TCTAGATAAT
GTTTGAATGGTTGCAAATAAATATTTGGCATCGACATCTCTATGTTTTCCTGTCAACAATC
CAAAATCACTATCATTTTTTATAGGTAATACTTTTTTAAATTCTTCCTTAG CTCTATTTAAA
ATCCCCTCATTATGAACAATAAATAAAAATTTATTAGGGTTTACTTCTCTA ACATCTAATG
CACATAAAATCGTTTTACCTGTACCAGTTGCAGATATTATTAACGCCTTATCTTTGGTTTT
ATCCCTAATAGCTTTTAATGACCTTAATGCTTCTGCTTGCATTAAATTGGGTACAATTTCC
ACTGATTTTTTCACCTTATCAGCTAGCAGCATTTGAGTTTGTTCAACCTCCGCTAATTTTTC
TAAGGAACGGTACTCAAATGATTCTTTATATGAATTAATCCATTGCTCAGTAAGTGGGGT
ACTCTTTTGCCATAACAAGTCAAATTCATTTTTTACACTATTAACTAAATC GCCATTTTTCA
TAGTAGACAGTAAAACATTATGCTCATAATTAACCTTTAACGCATTAGATG TTAAATTAG
AGCTTCCTATTACCATAGAACTATAATCCTTATGTTCAAAAATATATCCTT TGGCATGGAA
TCCAGCAATATCGGTTAATCTTACCTCTACATTTTTTAATTTAAGTAATTCTCCATACATTT
TAGGACTATTAAACCCTAAGTAATTAGATGTTAATATTTTCCCTTTAACAC CCTTATTTCTT
AAATCTAATAGTTGAGCCTTTAAGCTGGCTAAACCGCTTTCTGTTATAAAAGCCACAGAA
AAATAGAACGTTTCACATTTTTGAAGTTCATCTATAATTGTTGAAAGAACT TTTTCATTTT
TATTATTTACTAAAAGCTTCGGTGTATAATTACCTTTATGAGAAATATCTT TGTCTATAAA
CCCTTTATGTAAAGATTGATTGAAATCATTTAGTAATCTACTCAT 
 

> nudix 
Function: protein coding sequence; nucleoside diphosphate hydrolase (genomic island) 
Best match: nudix_CC001-ST772_118_AJGE01000069.1[4187:4579:r]RC (completely identical) 
Position: 061-contig_272: 6394 … 6787; Length: 393 bp 
Sequence: 
TTATCCCTCAGTCATAATTTTATTAACGGCTGGTATATCCGCTGGGGCCCAATTTAATTTA
TCAAGTTCGTTTATTGACAACCATTCAATACTCTTATGTTCAGTTAGAGTTGGTAACTCTT
TGTTTAAAGTACATTTGTATGTTGTTAACCTAACAATTCCAAAATCATATT CATGTTCTGT



AGTTATAACTTTGTCTCCAACAATTAGATCACATTTCATTTCTTCTCTAATTTCTCTAATCA
AAGCGTCTTTTTCAGTTTCATTCTTTTCAATCTTACCGCCAGGAAATTCCCACATTAAAGG
TAGACTCATTTCTTCACTTCTCTGTGCACAAAGAATTTTGTTATCAGAAAAAATAATAGCT
CCTACTACATTGATTACTTTTTTCAT 
 

> pgcA 
Function: protein coding sequence; phosphoglucomutase (core genome, variable) 
Best match: pgcA_CC001-ST772_118_AJGE01000069.1[4882:6519] (completely identical) 
Position: 061-contig_272: 7089 … 8727; Length: 1638 bp 
Sequence: 
ATGGATAAAGAATTATGGATAGAACGAGCTAATGATAGTTTAGTTAAACAT TTTTATGAG
CAGCAATCTGACATTGAACAGCGAGAAGGTTTTGAAAGTAAATTAACATTT GGTACTGCG
GGTATACGCGGAAAATTCGGTCTTGGTGAAGGTCGACTTAATAAGTTTACTATTGAAAAA
TTGGCATTAGGTTTAGCGCGTTATTTAAATGCCCAAACAAACAGTCCAACAATAGTCATT
CATTATGATATTAGACATCTTTCAACTGAATTCGCCCAAATAATTGCTAAT GTATTAGCAA
ACCATCAAATAACAGTTTATTTACCTGATACATATAAAACGACACCGGAAT TATCGTTCG
CGGTGCGCAATCTTAATACTACTGCTGGCATTATGATTACAGCAAGTCATAATCCGAAAG
ACTATAACGGCATCAAAGTATATGGTTCTGATGGTGCGCAATTATCGACTGATGCATCTG
AGCTTGCAAGTCGTTATATCGAAGAAGTTGGCGATCCATTACAGATTGATATACCTATTTC
TAAACAAAATACATCTTATATCAAGCCTTTTCCGAAATCTGTAACTGATGA CTATATGAA
ACACATTCAAAATATGATTGGCTATATTCCTAAATCTGATTTACAAGTTGT GTTCACTAGT
TTACATGGTACAAGTGTTCCGATTGTACCTGAGTTATTACAATCTTTGAATTTCAATCAAT
TTAATCTTGTAGAAGCACAATGTAAACCTGATCCGAATTTCAGCTCAGTTCAAAGTGCTA
ATCCTGAAGATCATCGCGCTTTTGATCAAGCAGTCGAACTTGCAAATAAAAGTCATGCAG
ACTTATTAATATCAACTGACCCTGATGCGGATCGTCTTGGCATTGCTGAACGTGATGCAC
ATGGTCATATCACATATTTTAATGGCAACCAAATTGGTGCGTTGTTACTTAATTATCGTAT
TCAACAAACGTCTCAATTACGTCATCGCTTAATGATTCAATCTATTGTAAGTAGTGAGTTA
ACAAAGTCATTAGCACGCTATAATAATGTTGAATACAAAGAGGTGCTTACGGGCTTTAAA
TTTATTGCTCAGGAAATAAGACAACTGGACGATCATCAAAATATGATTTTC GCCTTTGAA
GAGAGTTACGGTTTTCTATCAGAGCCTTTTGTACGTGATAAAGATGCCGTACAAATTGTG
CCACTCATTATAAAATACGCTTCTGAGTTAAAATTATATGGCAAAACATTG AAAGATAAA
TTAGAACAGATTTATCAAACTGTTGGTAGACATGAGGATACATTATTCTCGCATACGCTA
GATGGATTAGAAGGTAAGAAAAAAATTGAATCAATCATGACACATTTCCGT TCAAATCCA
CCGCAAGAGATTCAAGGACTGAAAGTGAAAGCAATTGAAGATTATTTAACT AGCGAGGT
TTATCATTTGGATAAAGATACAACGTCACAGATTAATTCTCCTAAATCAAA TGTTATTCGT
GTCTTATTTGACGAAGGATTTATCGCTTTACGTCCTTCTGGTACTGAACCTAAAATTAAAT
TATATGTGTCGTTAAAATGTCGGAATTTTGATGATGTAGCTCAAAAAATTA ATGCGATGA
TTTTTAGCTAA 
 

> Q5HD60 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HD60_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2567426:2567692] (completely 
identical) 
Position: 061-contig_272: 9010 … 9277; Length: 267 bp 
Sequence: 
ATGAAAGGCTCTAAACAAATACTTTTGATTATGGGCATTATATCTCTTATT GTTTTATTTA
TTTTTACACTATTCATCATGGCGCAATATGCAAAACATTATGAACAAAAAT CCGACAGTT
CCAACGCACATACTTTAAATTCATCATCAGCCATAATTGAGCAACATACTATGTCGAATTT
AGCGTCTCTAGATTTATACGCTCCTGTTCGTAACATTACTTCTAGTCGTGATATTCATCCC
ATTTATTTCATGACAAAAGATTAA 
 

> Q5HD59 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HD59_CC001-ST772_118_AJGE01000069.1[7209:7517] (completely identical) 
Position: 061-contig_272: 9416 … 9725; Length: 309 bp 



Sequence: 
ATGACCGTCAACATCGTAGTTTCTATCGTATTCTGCATAAGTATGGTTATATTAGGCATTT
ATGTCGCAATAACTAAAGATTTCACACTAATTTCTTATATAAATCAAACGA CCATTGCAG
ATAAACGCAAGAACCAAATTGCATATATATTTGCGTTATGTATCAGTTTGA GTGCAGTAT
TTTTAATGTCTTCAATTCTATGCTTTGAATATGATTTTATTGTATTGGCATTCTTATTTTTA
ACTATAGCATTATTACTTATCGCATTATTCTATGTGTGCTTTTATAAAATT ACAAAATATC
CATAA 
 

> A8YYP8 
Function: protein coding sequence; major facilitator transporter/cation symporter (genomic island) 
Best match: A8YYP8_CC009_21334_AGTW01000020.1[1526:2719]RC 
Position: 061-contig_272: 10046 … 11240; Length: 1194 bp 
Sequence: 
TTACATAGACTTCTTAAAAAACTTTAACCCCGATAAGCTAAGCATTGAAAT AATTGCACC
TCCTGATATAAATATATTACTTAAGCTTAGTAAAGGTATAATTAAACTTAT CAGTCCTAAA
GATAATGTATCCGCTGCGTAATTCGATGTAGATGAGATACTAAATACTTTCCCCATCAAA
TGATTTGGCGTTTTTATTTGAATGGCAACTGATCTTGTTAGTCCCTCTATAGATTGTCCAA
GTCCCACTAAAGTTGCACCTATATATAGTATCTCCAAACTTGGAAACACATTAATTATCG
ATAAGCCAATCCCCCAAACTAAAACACCAATACTAAATTTAAAGATTAATC GTTTTTCTG
ACAGTAAACCCATAATCAATGACATTAATAAAGACGCTATACCTAAACATG ATGTAGCTA
GTCCATATACACCAACGCCCTCTTTTAATATATTGGAAATAAACAATGGTAATGCAACAC
GCCAAAGGCCAGTATTAATCAATATGCAGGCAAATTGAATGATTATAATAA ATGGAATTT
CTTTAGATTTTTTCAAGAATTCCCAAGTTTCAGAAAAATCTTCTTTTGAGTGTCTATCAAT
CATGTTGTTATTTGTATATTTTAAAAGTGCATTAAAAATAAATCCTAAAAA TAGCAATATA
CTGCAAATAAAAAAGACGCCAACATTACCAACTAGTATTACAATGACACCA ATTAAAGC
AGGTAAAATAATATTTGAGCCTCTTTGCAAACTATCGATTAACGCATTACTTGTTGCTAAA
TGCTCCTCATCAATAATTTCAGGAAGAATTGCCCTAAACGCAGGATCCGTATAGCAGTTA
ATAATGGTGATAGCTGTAGATATGGTTAGAAGCGTCAGATAATTTAAATTT GATGTTATT
GCAAGTAAAGGAATAATTATTATAATCAAACTTAGTATAAGATCAGATAGA TAAAGTATT
TTCTTTTTATTATGTTTATCAGAATATGCGCCACCGAAAATACCAAATATA ATAAATGGTA
GTGTTTGACTCATAACCATCATTGATAATTTTAAAGATGATTGGTTTGTCAATTCAACAGT
AAACCAAATTATTTGTAACGAAAACAGCACAAAGCAACTCCGACGTAAGAA ATTACCAA
TCAATAAATATGTAAAGTTTCTATTTTTCAAAACTTCTAAGTACAACAT 
 

> sasG 
Function: protein coding sequence; Staphylococcus aureus surface protein G (genomic island) 
Best match: sasG-MW2_CC001_MSSA476_BX571857.1[2549359:2553474:r]RC 
Position: 061-contig_272: 11622 … 11772; Length: 150 bp 
Sequence: 
TTAATTTTTTCTTCTACGTGCCAATAACATTAATCCAGCAATTCCAATTATACTACTAAAG
ATCAATCCTTTTTGTGTGCTTTCTGCACCTGTTTTTGGTAATTCTGCTCGTTTTTTCTCTTGA
TTAGCTACTGATTTTTTAGCAATTTT 
 

> sasG 
Function: protein coding sequence; Staphylococcus aureus surface protein G (genomic island) 
Best match: sasG-COL_delta_CC008_FPR3757_CP000255.1[2622904:2626250:r]RC 
Position: 062-contig_323_RC: 1239 … 1389; Length: 150 bp 
Sequence: 
TGCTTCTGCCTCTTGTTGAGTTCCCAAATACATTAGTGAGCCAATTAAAATAGATGCTGTT
CCAACTGTAAATTTTCTTATTGAATATTTATTCAATTTATTTGATAGAAAA TCTACTCTTTT
ATTTACCGGTCCTTTCTTATCTCTCAT 
 

> sarT 
Function: protein coding sequence; staph accessory regulator T (genomic island) 



Best match: sarT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2574462:2574818:r]RC (completely 
identical) 
Position: 062-contig_323_RC: 1693 … 2050; Length: 357 bp 
Sequence: 
TTATGTTTCATTAATATTTATTTCACTCAAAAGATTTTTAATATAATTGTG TTGTTTTACAG
AAACAACAATGATTACATTTCTACTATCATGTGGGTCTCTACATTTATTCAAGTAACCCTT
TTTTGATAATTCTTTTACGCTTTTAACAATTCTAGATTGGTCTATACCGATATAACTTATAA
TGTCTCTCATAAAATATTTACCTTCATCATTTTTAAATACATCTAAATATG CTAATACTAA
ATAATTATCTAATGTAAGACAAAAATATTTTTTTAAATATTTACGCAGCTC ATATGTAGTT
AATACTCTTTTCATTAATTTAATATTGCTCTTGCTTTTCAAATCATTCAT 
 

> sarU 
Function: protein coding sequence; staph accessory regulator U (genomic island) 
Best match: sarU_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2575142:2575885] 
Position: 062-contig_323_RC: 2373 … 3117; Length: 744 bp 
Sequence: 
GTGGACTATCAAACTTTCGAAAAGGTCAATAAATTCATAAATGTAGAAGCG TACATATTT
TTTCTCACTCAAGAGTTAAAGCAACAATATAAATTATCATTAAAAGAATTG TTGATATTA
GCATATTTTTATTACAAAAATGAACACAGTATTTCACTAAAAGAAATCATT GGTGACATA
CTTTACAAACAATCTGATGTTGTTAAGAACATTAAGTCACTATCTAAAAAA GGATTTATA
AATAAGTCTAGAAATGAAGCAGATGAACGCCGTATTTTTGTTTCAGTTACTCCAATACAA
CGTAAAAAGATTGCTTGTGTTATTAATGAGTTAGATAAAATAATTAAAGGA TTTAATAAG
GAAAGAGACTACATAAAATATCAATGGGCTCCAAAATATAGCAAAGAATTT TTTATACTT
TTTATGAACATTATGTACTCAAAAGATTTTTTAAAATATCGATTTAATTTA ACATTTCTTG
ATTTATCTATCTTATATGTAATATCATCTCGAAAAAATGAGATACTAAATT TAAAAGATTT
GTTTGAAAGTATTAGATTTATGTATCCTCAAATTGTTAGGTCAGTTAATAGATTAAATAAT
AAAGGTATGCTAATCAAAGAACGATCCCTTGCAGATGAAAGGATTGTGTTAATCAAAATA
AATAAAATACAATATAACACTATTAAAAGCATATTCACAGATACTTCCAAG ATTCTCAAA
CCAAGAAAATTTTTCTTTTAA 
 

> gtaB 
Function: protein coding sequence; UTP-glucose-1-phosphate uridyltransferase B (core genome, 
variable) 
Best match: gtaB_CC001-ST772_118_AJGE01000038.1[535:1401]RC (completely identical) 
Position: 062-contig_323_RC: 3327 … 4194; Length: 867 bp 
Sequence: 
TTATAACCCTAATTCTTTAATAAATCGTGTTAATTCTTCTCGCATACTGTCATCTTTCAATG
CATATTCTATGGTAGTTTTAACGAAGCCTAATTTTTCTCCAACGTCATAACGTTCGCCTTC
GAAGTCATATGCATACACTTGGTTATCATTATTCATACGTTCAATCGCATCTGTTAACTGA
ATTTCGTTACCTGCGCCTTCTTTTTGCGTTTTTAAATAATCGAAAATTTCAGGCGTTAATAC
ATAACGTCCCATAATAGCTAGGTTTGATGGTGCCGTACCTTGTGCTGGCTTTTCCACAAAC
TTTTTCACTTCATACTGACGTCCGTTTTTAGTTAATGGATCAATAATTCCATAACGATGAG
TATCTGCTTCTGGAACTTCTTGGACGCCTATAACTGAGTGCCCAGTTTCTTCATAAACGTC
AATCAACTGTTTCACTGCTGGTACTTCAGATTCAACAATATCGTCACCTAATAACACCGCA
AATGGTTCATTGCCGATAAATTGACGCGCAGAACTAATCGCATGCCCCAAACCCTTTTGT
TCTTTCTGTCTTACATAAAAAATATTCGCAAGTTCCGTTGAATACTGAACTTTTTCTAGTA
ATTCAGATTTACCTTTTTCTTTTAACACCATTTCTAATTCTTTTTGACTATCAAAATGATCT
TCAATCGCGCGTTTGTGGCGACCTGTCACTATAATAATATCTTCAATTCCAGCTCTTGCAG
CTTCTTCAACGATATATTGTATTGTGGGTTTATCTAAGATAGGAAGCATTTCCTTTGGCAT
CGCTTTAGTTGCTGGTAAAAATCTAGTCCCTAAACCAGCAGCGGGAATGATTGCCTTTTTT
ATTTTTTTCAA 
 

> fnbA 
Function: protein coding sequence; fibronectin-binding protein A chv 
Best match: fnbA-ED133_ref_CC133_ED133-shep_CP001996.1[2595824:2598955:r]RC 



Position: 062-contig_323_RC: 4373 … 4403; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTATGCTTTGTGATTCTTTTTATTTCTACG 
 

> fnbA 
Function: protein coding sequence; fibronectin-binding protein A chv 
Best match: fnbA-Mu50_CC005_04-02981_CP001844.2[2585364:2588480:r] 
Position: 063-contig_60: 31 … 61; Length: 30 bp 
Sequence: 
CGCAGAAATAAAAAGAATAACAAAGCATAA 
 

> Q5HD52 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q5HD52_CC001-ST772_118_AJGE01000066.1[2552:2674:r] (completely identical) 
Position: 063-contig_60: 458 … 581; Length: 123 bp 
Sequence: 
ATGTATGCTTTAGTATATTGCTTTAAATTAGATGAATTTGAATTTAATTTA AAAAATAAGT
ATAAAAAATACAAGCCTGTTATATCAAGGGATTCAAGAGTTTTGCATGCAA TATATATGT
GA 
 

> fnbB 
Function: protein coding sequence; fibronectin-binding protein B (genomic island) 
Best match: fnbB-Mu50_part_AM076047.1[1:1287]RC  
Position: 063-contig_60: 1021 … 2290; Length: 1269 bp 
Sequence: 
AAGCACCAACAACTGTGCAAGCACCAAAAGTAGAAACCGAAATGAAATCAC AAGAAGAT
TTACCATCAGAAAAAGTTGCTGATAAGGAAACTACAGGAACTCAAGTTGACATAGCTCA
ACCAAGTAACGTCTCAGAAATTAAACCAAGAATGAAAAGATCAGCTGACGT TACAGCAG
TTTCAGAGAAAGAAGTAGCGGAAGAAGCTAAAGCGACAGGTACAGATGTAACAAATAAA
GTGGAAGTTACTGAAAGCTCTTTAGAAGGACATAATAAAGATTCGAATATT GTTAATCCG
CATAATGCTCAAAGAGTAACTTTAAAATACAAATGGAAATTTGGAGAAGGA ATTAAGGC
AGGAGATTATTTTGATTTCACATTAAGTGATAATGTTGAAACACATGGTAT ATCAACACT
GCGTAAAGTTCCGGAGATAAAAAGTTCAACAGAAGATAAAGTTATGGCAAA TGGTCAAG
TTATAAATGAACGTACAATTCGCTATACATTTACTGATTATATAAATAACA AAAAAGATT
TAACTGCTGAATTAAACTTAAACCTATTCATTGACCCAACAACAGTGACAA AGCAAGGGA
GTCAAAAAGTTGAAGTCAAATTGGGTAGAAATACAGTTAGTAAAACATTTA ATATTCAAT
ACTTAGACGGTGTTAAAGATAGAATGGGTGTTACTGTTAATGGTCGAATTGATACTTTAA
ATAAAGCAGATGGAAAATTTAGCCACTTTGCGTATGTAAAACCTAACAACC AGTCGTTAA
CTTCTGTGACAGTAACTGGTCAAGTGACATCTGGATATAAACAAAATGTTAAGAATCCAA
CAGTTAAAGTATATAAGCATATTGGTTCAGACGAATTAGCTGAAAGCATAT ATGCAAAGC
TTGATGATGTCAGCAAATTTGAAGATGTGACTGGGGAACTAACTTTACAATATACAAGTA
ATGGTGGTTATTCTTTAAACTTTAATAATTTAGATCAAAGTAAAAATTATG TAATAAAGTA
TGAGGGAGACTATGATTCAAACGCTAGCACCTTAGAGTTTCAAACGCATCTTTTTGGTTAT
TATAACTATTACTATTATAATACAAGTAATTTAACTTGGAAAAATGGTGTT GCATTCTACT
CTAACAACGCTCAAGGCGACGGTAAAGATAAACCAAATGATCCTATCATTGAGAAGAGT
GAACCAATTGATTTAGACATTAAATCAGAGCCGCCAGTGGAGAAGCATGAATTGACTGGT
ACAATCGAAGAAA 
 

> tx_universal2 
Function: rho indendent terminator 
Best match: tx_universal2_CC008_COL_CP000046.1[2601614:2601654:r]RC (completely identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 24 … 65; Length: 41 bp 
Sequence: 
TTGGGGCCCAAAAAGCTTGTTACAAGCGCATTTTCGTTCAG 
 



> sdaA 
Function: protein coding sequence; L-serine dehydratase/iron-sulfur-dependent/beta subunit (core 
genome, constant) 
Best match: sdaA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2612240:2613139:r]RC (completely 
identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 510 … 1410; Length: 900 bp 
Sequence: 
TTAATTATTTTTAACCATATCTTCAGCTGTGCCAAAGATTTTACGTTTAATTGCTTCGCCAG
TTGGTGTGCCTGCTAGTCCACCCAATCCAGTTTCACGTAATGATGCAGGAAGGTTACGAC
CAACCTTATCCATTGCTTCAATAACTTCATCAACAGGGATTCTACTTTCAATACCTGCTAA
TGCTAAATCTGCTGAAATTAAAGCGTTACCCGAACCAATTGCATTTCTCATAACACAAGG
AATTTCAACAAGTCCGGCTACTGGATCACAAACTAAACCTAATAAATTACT TATCGCTAA
TGCCATAGCGTGCCCGGATGCTTCTGGTGATCCTCCGAATATAGCTACTGCTGCAGCTGC
GGCCATTGCAGATGCTGAACCAACTTCAGCTTGGCAGCCACCTGTTGCACCAGCTACACT
TGCATTGTTTGCTACGACACGCCCAAACAATGCTGAAGTGAATAAGAAATCAATCATTTG
CTCTTCTGTTAAATCATGTGTTTTTTCTAATTTAAAAAGTGCACCGGGAATGGTACCCGAG
GAACCAGCTGTTGGCGTTGCACAAATAATACCCATCGCAGCATTGACTTCATTTGTTGCA
ATGGCACCTTTGACTGCGTCAATCATTTCATATCCAGACAAAGCATGATGTGTTTCATTAT
AATCACGTAGTTTAGCAGCATCATGACCAGTGTAGCCCGTTACACTTTCAACCCCATCAC
CTGTCGTCCCTTTGATTACTGCGTCTCGCATGACATCTAAATTTTGTTTCATTTGCGCTCGC
ACTTCATCACGTGATTTACCGCTTAATTCCATTTCTTCTTTAACCATGATATCCGCAAATG
ACATATTATTTTCTACGGCATAATCTATAGTCTCTCTAATTGAATCAAACA T 
 

> sdaB 
Function: protein coding sequence; L-serine dehydratase/iron-sulfur-dependent/alpha subunit (core 
genome, constant) 
Best match: sdaB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2613153:2613833:r]RC (completely 
identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 1423 … 2104; Length: 681 bp 
Sequence: 
CTAATTTATATAGGAAACGTTTACGTCACTGTATTTCTCTTTAATTGTATTTAATGTTGATT
CTGAGATTGCTTTATTTAATGGTATTACAACCAAGCATTTATCTTCATCTATCTTAATAAA
TTCATCTTTACAGTCTAATTTCATATCGTTGATATCATTGATGAAATGATTTACTTGTGCTT
TAGTCATATTTCCGTCAACAACTAAAATTGGTAATCCATGATTTAAATCTA CTTCTAGTCC
ATTTATATGAATACCTTTAATTTTAATTGTACCACCACCGATTGAAATACC GATAATTTCA
ATGTAGCGACCATCATTACGAGATGATTTGATATAAGCACAGTTTGGATGTTGACCAATA
CTATCGCCTTCTTCTTCGATGATATCTATTTTAATACCATCATCAGCTGCAATTTCTAATGA
AGATTTAATTCGGTTATCAAATGTTGAATATCCCATTGCTCCACCCACAATAGCGACATCT
GTACCATGTCCTTGGTGTGTTTGAGCAAATGATTCATAATAATGTATTTCAATATTTTTAG
GAATATCTCCCAATATTGCGCGTGCTGAATTCCCAATCTTTACTGCACCAGCCGTATGAGA
ACTTGAAGGGCCCATCATAACTGGTCCGATAATATCGAAAGCACTTTGATAATCATAGCT
CTTTGCCAT 
 

> aes 
Function: protein coding sequence; esterase (core genome, variable) 
Best match: aes_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2677701:2678669:r]RC (completely identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 5101 … 6070; Length: 969 bp 
Sequence: 
TTAATTAATAATATTTTTCACTTGGTATAAAAAGCGTCGGCGCTCTGGTATCGGAAATACT
GGATAAATATGGAATTGGTAATATCCAGGTATAAAGTCATGTTCGATACCTTTTGCACTC
AACAATTGCGATAAGTTCAAAGCATCTGGGTACAGTACTTCTTTTGTGCCAACAGTTAAT
GTAATACGACCTAAACCATCTAAGTCACCATTAATTGGTGATACTTTGTAGTTATCTAAAG
GTGTGTCCCCTGCCCATTGTTCAGCTAAGAACACACTGCCATCCACACCTACCATTGGGTC
TTTCTTTAAGTAGTCAGGAATTTCAGGATGCTGCATCGTTGCATCTAAAACTGGTGAAATT
AATACAATATGTCCTGGTTGCACAATATGTTTTTCTTTTAACAATTGAGCAAATGATAAAG



CAATTTGACCGCCCGCAGAGTCACCCATTACAACGATTTGTTTAGAATCTGCTACTTGATT
CAATAAATCATGGTATAACTTTTCAAAAAGCACATACGTCGCTTGATAATC TTGATGCGG
AATCTTCGGATATACTGGCATGATGACTTTAGCATTGAGTGTTTCTGCAAGTTCATCAATA
AATTCGAAATGAATTTTGAGTGGGTCTTGGAACCATGCGCCTCCATGTGCGTATAATACA
ACGCGTTGATGCTTATCTTGTTTATCATTAACGTTATAAACGGTTGAACCGTAGTGCTTAT
CCACTGTTACTGGCATCTTAAACTGATAATTGGTGCCCTCATATTCACCTGCTGTCTGTGG
CGCCATTTTTTCTAATGCTTTCATCGCTTCTTCTTTATACATAAAACGACGCTTAGCTCTAG
ATAATCGTATACCTTGTTCTAACATATAACTTTTCACACTGCGTTTTTCTTTAATTCTAATA
TGTGCGTATGCTGCTACTAAAAATCCAAACGCAAGTGTAGACCATTTTTTACGCAT 
 

> glcB 
Function: protein coding sequence; PTS system/glucose-specific IIABC component (core genome, 
constant) 
Best match: glcB_CC005_JH1_CP000736.1[2708209:2710275:r]RC (completely identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 7378 … 9445; Length: 2067 bp 
Sequence: 
TTATTTGACTGTCATAATTAGCTTACCTGGATCAGCATCTTGTACATCTTCAATGACAAGT
TCTTTATTTTCAAGATTTGTAATAATCATTGGTGTAACGATGCTTGGTGCGTGTGCTTTCA
AGTATGCTAAATTCACTTTCATTAATGGTTGGCCTTGTGTTACTTTTTCATCAACGTTAATC
AGACTTTCGAATCCTTCACCATTCAGTTTCACTGTATCGATACCAATATGAATAAGTACTT
CGACGCCACTTTCAGATTCTAATCCTATCGCATGTTTCGTAGGGAAGATTGTTTTCACTGT
ACCATCAAACGGTGCTACAATTTCACCTTTTTCAGGGATAAAGCCAATACCATCACCCAT
CATTTTACCAGCGAATACTTGATCAGGTACTTCTGATAATGGAATGATTTGACCGACACCT
GGTGCATAGATGTCTGTTGTTCCAAGTGCTTCTACGTGAACTGGTTCATCTGACATTTCTT
CAGTCACTGTCGTTTCACTTGGTTTCGTAATTTCACCACTCATAATCTTGGCCATATCATGT
TTAATTTGATCTGATTTTGGACCAAAGATAGCTTGCATATTGTTTCCAACTTCTAATACAC
CTGATGCGCCTAAAGCTTTAATACCTGCTACATCTACTTTTGATTTATCAACCACTTCTAC
GCGCAGACGTGTAATACATGCATCTAAATGTTTAATGTTTTCTTTTCCACCCATTGCATCT
AAGACATCAAATGGTAATTTTGCGACACTAGAGTTACGAATTTCAGTTTCTTCATCTTCAC
GACCTGGTGTTTTCAATTTAAACTTACGAATTGCAAAGTCGAATAAGAAGTAATACACGA
TAGCATATACAATACCGACTGGAATAACTAATAATGCGTGTGAACGATCCCAGTTTAATA
AACCATATAAAATATAATCTATGAAACCACCTGAGAATGTCATACCAATTT TAACGCCTA
ATAAATGCATTACTAAGAATGATGTACCAGCTAATAATACGTGAATTCCAT AAAGTACTG
GTGCTACAAATAAGAATGAAAATTCTAATGGCTCAGTGATACCAGTTAAAA ATGCAGTTA
ATCCTGCTGATAACATTAAACCACCCACGACTTTTTTGCGTTCTGGTCGTGCATTTTTATA
AATAGCAAATGCCGCCGCTGGTAAACCAAACATCATAAATGGATATTTACCAGTAGTAAA
TGCACCAGCAGTAAATGGTACGCCATCTTTCAATTGTGCCATCCAAATACGTTGGTCACC
ACGAACTAATTCACCTGCGTGATTTGTATAACTTCCGAATTCAAACCAGAACGGTGAATA
GAAAATATGATGTAAACCAAATGGAATTAATGAGCGTTCAATAATACCGAA TATAAACG
TTGTTAATGTTAAATTTTTATTTAATAAGAAATTCGATAAACTATTTAATC CATCTTGAAT
TGGTGGCCACGCAAAGCTTAAAAGCACACCTGTTGCGATTGCTACGACCGATGTCACAAT
CGGTACAAATCGTTTACCTGCAAAGAATCCTAAAAATGGTGGTAGTGTAATATTATAAAA
TTTGTTGTAACACCATGCGGCTAAAGCACCCATGATAATACCACCAAACACACCCGTTTG
TAACGTTGGAATACCTAATACTAAAGCATGTGCTGGTTCTTTCGCTGCTTGACTTAATTCT
TTTGCCCCTTTGGCATATGAGAAAATGTCATCAATTGTAATGTGCAACACTTTCCCCATTG
TTGCATTCATAATTAAGTAACCTACTAGCGCTGCTAATGCTGCAACACCGTCTCCTCCTGC
TAATCCAAGTGCTGTACCAACTGCAAATAATAATGGCAAGTTATCAAATAC AACTTGTCC
TGCTGCTTCCATGACCGACGAAATCATTACAATGATATCGTTTTTTAACCATGGTGCAATT
TCTACTAATTGTTCGTTGTGCATTGCGTTACCAAACGCTAATAAAATACCAGCTGCTGGTA
AAATCGCAACAGGTAACATTAATGCTTTACCGATACGTTGCAATTGTCCAAACAATTTCTT
AAACAT 
 

> cidC 
Function: protein coding sequence; pyruvate oxidase (core genome, constant) 
Best match: cidC_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2682345:2684084:r]RC (completely identical) 



Position: 064-contig_271_RC: 9745 … 11485; Length: 1740 bp 
Sequence: 
TTATAAGAAACGTTTTGCTGCAACTGAAATAGGTGGAATTTGATCTAAATCTAAATATTT
ATCTTCAGTAATAGATCTAAATGCCCATTTACCATAACCAAGCGCTTCTTCATTTACAATT
TTACCTGGTAATGGCGCAGCATTAGGATCAACATATACATCTACAATCGTTGGTACATCTT
GTGCTAATGCCTCTTCGACTATAGCATCTACTTCGCTAGCACTCTTAATTGTATAACCTTT
ACCACCTGCTGCCTCAGCAAATTTTGCATGATCCATATCAGAAAAATCAACTGCATATTCT
AATTCACCAGCTGCTTGTTGTTCATATTTAATAAATGCTAACTGTTTGTTATTAAGTACAA
ATACAGTTAAAGGTAAATCATATTGTACTGCTGTAGCGAAGTCTTGCATTACCATTTGGA
ATGCACCGTCACCAGCAATGGCAATCGCTTGTCTATTTGGATATGCAATTTTTGATGCCAT
AGCTCCTGGAAGACCGCAACCCATTGTACCTAACCAACTTGAAATGATGAACTTGTTGTT
CACACCAAGATTTAAATAACGTGTAGACCAAACTGTTGCAGTACCAACATCTGCTGAAAT
TACTGCATCATCTTTAATAAATTTGTTAATTGATGCCATTAAACGTTCTGGACGTAATGGT
TTGCTATTATTATTTTTATCTTGTTCCATCCATTTATCCCAAACCGCTTTACGTTCTAACGT
TTTGTTTAAAAATGGTCTTTCCGCAACATGTTTAATATTTTCAGTTAACTGATGCAATGCA
ATTTTACTGTCTCCAACAATTCCTACATTAATATTAAAACGATGTCCGATA TTTTTAGGAT
TTGTGTCGATTTGGATTGCTTTAATATTTTTCTTAGGTAAGTAATCCACATATGGATAGTTT
GTACCAACCATAATTAATAAATCCGCTTCCTGCATTGTTTGATAAGATGTTTTGGTACCAA
TTTTACCTAAGTTACCGATACTATATGGATGATCATCCGGCAAGATTGTTTTAGCTGGTAA
TGAATGAATGACAGGAATTTTAGCCATTTCAATAAATTCACGTAGCTCATCTTTCGCATGT
TTTGCACCTACACCAATTAACATGACAGGCTTTTTACTTTTATTAATTAGTTTAACCGCTTT
TTTGATGTCTTTATATTTTGGTGATACAACTGTTGGTCTTGATGTATCTACTGGTTTATTCG
TTGTATCTTTAATTTTTTCAGTTAATAAGTCGTTAGGACAAATAACAACAG CGACACCTTT
TTGTTCATATGCCGTACGAATTGCTTCGTTAACGATTTCAAACACATTGTCACCTTTTTCA
ATTTGGTGATTATAAACGGCTACATCTTCACATAATTTTTGTAAATTTGTTTCTTGAAATG
CTTTCGTTCCAAGTGCTGTACTATTCGTTTGTCCAGATAATATTAATTGCGGTACATTATC
CATTTTGGCATCGTACATACCATTTAATAAATGAATTAAACCAGGGCCACCGATACTTAA
TGCCACACCGATTTTACCAGTTAATTTTGTGTAACCAGCAGCCGCTAAGCTTGCTACTTCT
TCATGACGTACATGATAAAATTTAAATTGATCTCTCACTGTACGTAAACTA TCGACAACT
GCGTCGATTGAGTCTCCTGGAATACCATACAAGTGATCTATATCCCATGCTTGTAATGCTT
TAACTAATGCTTCATTTGCTTTTATTTTTGCCAT 
 

> cidB 
Function: protein coding sequence; pore forming protein (core genome, constant) 
Best match: cidB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2623246:2623935:r]RC (completely 
identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 11535 … 12225; Length: 690 bp 
Sequence: 
TTAATAGAATAATAAAATTAGAACAGGTATTAACACTGAACTAATAACTGC AGTTAAAAT
CATCCCAATTGAACTAAATGCACCGGATTCAATATCCATTTCTAGTGCTTTAGCTGTGCCA
AATGCATGTGACGCATTCCCATACGTTAAACCTTTGGCGATAGAAGATTCAAATCTTCCA
AATCTTAATAACATCGAACCTAAAATACTACCGATTAAACCCGTTGTGATA ATAAAAAGT
ACGGTCATCGTATCTGTACCACCTAGTTCATGTGACACTTCGATACCTACTGCGGCTGTTA
TAGATCGGGGCAATAACGTTACAATGACGTCTTTAGAATAGCCAAATGCTTTAAGTGTTA
AGAACACTAACATGAAATTCAGCATGACGCCAGTTAATACACTTGCAAAAA TGATAGAG
ACATTGTCTTTAATTTTCTCTCTATTTTTATAAAGTGGGTACGCTAAACATACGACCGTTG
CGTTTAAAATATGGTTGATCCAACTGCCACCTTTCATATACCCGTTATAACTAATTCCAAA
GATAAGTAAGACAAAAATAATTCCTAAAGATGCAATTAATGCTGGATTCAA AAATGGGTT
CGGATATTTTTGTTGTAACCTTTTAGCGAAATAATATAAAACGACAGTCAA CAAAATCAT
TAATAAGGCTTGCACGTAATCATTCAT 
 

> cidA 
Function: protein coding sequence; pore forming protein (core genome, constant) 
Best match: cidA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2684817:2685212:r]RC (completely identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 12217 … 12613; Length: 396 bp 



Sequence: 
TCATTCATAAGCGTCTACACCTTTACGATGTTTATGTTTAACAGACATTTTTTCAGCAATA
TAACCTGAAGATAATGCAACGATACATGTTCCTATAATAATGACTGCGAAA AAGAGTATA
TAATTTAGCGTAATTTCGGAAGCAACATCCATAATACCTACAACTGACGGTATGAAGAAA
AAGACCATCGTCTTTAATAAAAAGTTTGCACCGTCTTCTACCCAAGTTAGCGGTACAATCT
TAAATTGTAATAGTAAATAAAATAAAAATAGACCAACAATACTGCCGGCTA AGGGAAGA
TGAAAAATCTTTTGAATTTCTGTGCCAATATAAGTAATCACAATGATGATT CCTAGTTGTA
GTAGTAGTTTGATTATTAATTGGACTTTGTGCAT 
 

> cidR 
Function: protein coding sequence; regulator of cid operon (core genome, constant) 
Best match: cidR_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2685425:2686303:r]RC (completely identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 12825 … 13704; Length: 879 bp 
Sequence: 
TTAGCCTAAACGATCTTTCAAAAATTCTATCCATTTCGTTGTGGCATGACTTAATTGTTTA
TCCTTCTTCCAAACAACACCTAATTCCCAATGTACATGCGCATCTTCAATGCGTAGCAGCT
TCACATCTCCATTTAGTTGCTCTGAAATTGATGTTGGTAAAATACTAATACCTAATTCATT
CGTAACTAAATCTTCTATAACATGCCATTGTGAAATTTGCGCTACAGTATTCGGAACAAA
GCCAACGTTTTTAGCATTTTCAATAATTTTATCATTCAAGTAAAAGTCTTT ATTAAATAAA
ATGAAGTCTTCACCTGCTAAATCTTCGAGTTTAACAGTTTCATATTTTGCGAGTCGATGCT
CTCTGCTCACGATAAGTCGCAAATCTTCCTTATCTAGGGTAGTATAATCGAAAATATGAT
GATCGACTGGCAAAGTGGTCACGCCTATATCTACTTCATCATTGATAATTTGCTGCTCAAT
CGTTTTGCCGCCATTTTCTATTAAATTATATGTAACATTTGGATATTGCTGATGGAATGCA
CCAAGAATATTGATAAGAATCTTCATATTCATGACTGCCGACATGCCCATGTTTATATGCC
CTGTTTCCAGTCCATTCAAGCGTTCCATTTCAGATGGTAAATAATCATACAGTGCAACAAT
TTCTTTACTTTTCTCATAAAAAATTTGACCTGCATCGGTAAGTATTAAATGTCTTTTACTTC
TATCAAATAAGGGCGTGCCCATTTCATTTTCAATATCTTTAATTGCTTTACTAATTGTAGG
TTGTGCAATATATAATGATTTGGAGGCATTAGTCATGCCTCCTTGCTTAACGACTTCAATA
AAATATTTCATATGTTTGATATCCAC 
 

> ssaA4 
Function: protein coding sequence; staph secretory antigen A4 (core genome, variable) 
Best match: ssaA4_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2687078:2687509] (completely identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 14478 … 14910; Length: 432 bp 
Sequence: 
ATGGAATATAAAAAGATACTAATTCGTTTATTAATTGCTTTTGCAGTACTT TTCTCAGCAG
ATTTCACTTATCAATCCGTCGAACAAACGCATCAATCGCATGCCGCAGTTAATTATTATAG
TAAAAACCAATGTACATGGTGGGCATTTAAACGTCGCGCACAAGTCGGCAAACCTGTTTC
TAATAGATGGGGCAATGCTAAAAATTGGTATTACAATGCACGTAAATCAAA ATATGCGAC
TGGTCGTACACCAAGAAAATTTGCTGTCATGCAATCAACTGCAGGATATTATGGACATGT
CGCAGTTGTTGAACAAGTATATAAAAACGGTAGTATTAAAGTTTCAGAATA CAACTTTTA
TCGCCCATTAAAATACAATACACGTGTACTAAGCAAAAAGGCAGCACGTAACTTTAACTA
TATTTACTAA 
 

> mvaA 
Function: protein coding sequence; hydroxymethylglutaryl-CoA reductase/degradative (core genome, 
variable) 
Best match: mvaA_CC008_NCTC8325_CP000253.12630037:2631314:rRC 
Position: 064-contig_271_RC: 15048 … 16326; Length: 1278 bp 
Sequence: 
CTATTGTTGTCTAATTTCTTGTAAAATGCGTTCAGCTACTTGTGTATTCGCACGGGGTTCTT
GCTTCAATGCTTCAGCTACTTGCGCAATTTCATCACCTTTTGCACCTACAACAATAGCTAA
AGATTTATATTGCAAGCTCATATGGCCTTGCTGGATACCTTCGGAAACGAGCGCGCGACA
TGCTGCAAAGTTCTGTGCTAAACCAACGGCAGCAACTACATGACCTAATTCTTGTGCTGA
ATCTACATTTAGCAATTCTAAAGAAGCTTTAGCAATTGGTAATACTTTTGT ACCACCGCCA



ACGATTGCCAATGTCATAGGCACTTCTATTGTACCAATTAAACGTTGACGTTTTTGATCGT
ATCTCCATGTTGCAATACCACGATACTGTCCGTCACGACTCGCGTATGCATGCGCACTTGC
TTCTGCACCACGCGTATCATTTCCTGTTGCTAAAACAACGGCATGTATGCCATTCATAACA
CCTTTATTATGTGTTGCAGCACGATGAATATCAACTTGTGCCAATACAGAAGCACGTTCC
ATTCGTTTGGCAACCTCTTCTCCAGTTCTCTCGCCCCTTGCTAAATCTTTAACGTCAATTTC
GCCTTGAACTTTAACAACGGACGCTGTTGCATGATTGGATAAAATACTCATTAAAATGTC
GCTTTGCGGAAATTCATTTTTTAAAAATGCAGTTATGGCCTCTAAAATCGTATTAAGCATA
TTAGCGCCCATAGCATCTTTCGTATCAACAAATACTTTTAAAGATAGTAACTGTTGCTCAG
GAAATGTATCAATCGCTATACGTTGGTAACCACCACCACGCGCTTTAATAGAAGGATATG
CCTCATCCGCAATTTTATGAATTTGCTTTTCTAAAGCTTTAATGTCTGCTGATAATTTTTCA
GTATCGTCAACGCCATCAAAGACGATTTGACCTATCATAATACGTTCAGAAGATACCGTT
TTAAATCCGCCAGTCTGATTCACTAGCTTTGCACCATAACTAGCTGCAGCGACAACTGAA
GGCTCTTCCACCATCATAGGTACAACATATGCCTTATCGTCCACAATGATATTCGGTAATA
ATCCAACGGGTAATGCACCTTGCGCGATGACATTTTCAATTAAACTATTGGCTACTTCTTC
ATCGATTAATGGATGATTCAGTAAAATGTCGAATTGTTCTTCTGATAACCATTGCTTATCA
ACCAATTGTTGTAACTTTTCTTTACGAGATAAATGTCGAAAATTCTTATCTAAATTTTGCA
T 
 

> mvaS 
Function: protein coding sequence; 3-hydroxy-3-methylglutaryl coenzyme A synthase (core genome, 
constant) 
Best match: mvaS_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[46775:47940] (completely identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 16579 … 17745; Length: 1166 bp 
Sequence: 
ATGACAATAGGTATCGATAAAATAAACTTTTACGTTCCAAAGTACTATGTA GACATGGCT
AAATTAGCAGAAGCACGCCAAGTAGATCCAAACAAATTTTTAATTGGTATT GGTCAAACT
GAAATGGCTGTTAGTCCTGTAAACCAAGACATCGTTTCAATGGGCGCTAATGCTGCTAAG
GACATTATAACAGACGAAGACAAAAAGAAAATTGGTATGGTAATTGTGGCA ACTGAATC
AGCAGTTGATGCTGCTAAAGCAGCCGCTGTTCAAATTCACAACTTATTAGGTATTCAACC
TTTTGCACGTTGCTTTGAAATGAAAGAAGCTTGTTATGCTGCAACACCCGCAATTCAATTA
GCTAAAGATTATTTAGCAACTAGACCGAATGAAAAAGTATTAGTTATTGCT ACAGATACA
GCACGTTATGGATTGAATTCAGGCGGCGAGCCAACACAAGGTGCTGGCGCAGTTGCGAT
GGTTATTGCACATAATCCAAGCATTTTGGCATTAAATGATGATGCTGTTGCTTACACTGAA
GACGTTTATGATTTCTGGCGTCCAACTGGACATAAATATCCATTAGTTGATGGTGCATTAT
CTAAAGATGCTTATATCCGCTCATTCCAACAAAGCTGGAATGAATACGCAAAACGTCAAG
GTAAGTCGCTAGCTGACTTCGCATCTCTATGCTTCCATGTTCCATTTACAAAAATGGGTAA
AAAGGCATTAGAGTCAATCATTGATAACGCTGATGAAACAACTCAAGAGCGTTTACGTTC
AGGATATGAAGATGCTGTAGATTATAACCGTTATGTCGGTAATATTTATACTGGATCATT
ATATTTAAGCCTAATATCATTACTTGAAAATCGTGATTTACAAGCTGGTGA AACAATCGG
TTTATTCAGTTATGGATCAGGTTCAGTTGGTGAATTTTATAGTGCGACATTAGTTGAAGGC
TACAAAGATCATTTAGATCAAGCTGCACATAAAGCATTATTAAATAACCGT ACTGAAGTA
TCTGTTGATGCATATGAAACATTCTTCAAACGTTTTGATGACGTAGACTTTGACGAAGAA
CAAGATGCTGTTCATGAAGATCGCCATATTTTCTACTTATCAAATATTGAAAATAACGTTC
GCGAATATCACAGACCAGAGTA 
 

> txbi_mvaS 
Function:  rho independent terminator of mvaS and adaB 
Best match: txbi_mvaS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2629481:2629551] 
Position: 064-contig_271_RC: 17769 … 17799; Length: 30 bp 
Sequence: 
AATATAACCTAAAAACAGCAGTAAGACAGC 
 

> adaB 
Function: protein coding sequence; putative methylated-DNA--protein-cysteine methyltransferase 
(core genome, variable) 



Best match: adaB_CC008_NCTC8325_CP000253.12632904:2633425:rRC 
Position: 064-contig_271_RC: 17916 … 18438; Length: 522 bp 
Sequence: 
TTACGGCTTCGTACTGTGTTTAGGTATATAAAGCTTTGACATATCGATATTCTCCAACTCT
AACAGCTTAATTTTATTATTAATCGTTCCACCGAATCCTGTTAAGCTACCCGTTTTACCGA
CAACACGATGACATGGCACGATAATTGATAATGGATTACTTCCGACTGCACCTCCAACCG
CTTGGGCTGACATTTTTGGCTTATCAAGCACCTTGCCTACTTTTTTGGCAATAGCACCATA
CGTTGTTAGAGTCCCATAAGGAACCTGTCTTAATTCATTCCAAACACACTGTTGAAAATG
ACTACCTGTTGGCTTTAAAGGTATTGTGATTTCAGGATTGTCACCTTTAAAATACACGTCT
AACCACTGTGTCGCCTCTCTAAATATCGCTAAAGACGTATTTTCTTCCCTAGTACCATCAC
CTTGTTGATTTTCAAACAAAACAGCGGTCAGACTTACCCCATCACTCAAAAGTTCCAATC
GTCCTACAGGCGAATCATAGTAACTCTTATACTCCAT 
 

> clpL 
Function: protein coding sequence; ATP-dependent Clp proteinase chain L (core genome, variable) 
Best match: clpL_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2691441:2693546] 
Position: 064-contig_271_RC: 18846 … 20952; Length: 2106 bp 
Sequence: 
ATGAATAACGGTTTTTTCAATAGCGACTTTGATTCAATTTTTCGAAGAATGATGCAAGATA
TGCAAGGTTCAAATCAAGTCGGTAACAAAAAGTACTATATTAATGGTAAAG AAGTTTCAC
CTGAAGAACTAGCGCAACTCACACAACAAGGTGGCAATCACTCTGCTGAACAAAGTGCG
CAAGCTTTTCAACAAGCAGCACAAAGACAACAAGGGCAACAAGGTGGCAACGGCAATTA
TTTAGAACAAATTGGTCGTAACCTTACGCAAGAAGCACGTGACGGTTTATTAGATCCAGT
CATTGGTCGTGATAAAGAAATTCAAGAAACTGCTGAAGTTTTAAGTAGACGAACTAAAA
ACAATCCTATATTAGTTGGAGAAGCTGGTGTTGGTAAAACTGCGATTGTTGAAGGTTTAG
CACAGGCAATCGTTGAAGGAAATGTACCAGCAGCAATCAAAGACAAAGAAA TTATTTCT
GTAGATATTTCATCATTAGAAGCTGGAACGCAATATCGTGGTGCTTTTGAAGAAAATATT
CAAAAATTAATCGAAGGTGTTAAATCTTCACAAAATGCCGTACTATTCTTT GATGAAATC
CATCAAATTATCGGTTCAGGTGCCACAGGAAGTGATTCAGGTAGCAAAGGGTTATCTGAT
ATTTTGAAACCTGCATTAAGTCGTGGTGAGATTTCTATTATTGGTGCAACAACACAAGAT
GAATATCGAAACAATATTCTTAAAGATGCTGCATTAACGCGCAGATTTAAT GAAGTACTT
GTTAATGAACCAAGTGCTAAAGATACTGTTGAAATTTTAAAAGGTATTCGC GAAAAATTC
GAAGAACACCATCAAGTAAAATTACCAGATGACGTATTAAAAGCATGTGTT GACTTATCA
ATTCAATATATTCCACAACGATTATTACCAGATAAAGCAATCGATGTGTTA GATATTACA
GCAGCACATTTATCTGCGCAAAGTCCAGCTGTCGATAAAGTTGAAACTGAAAAACGAATT
TCTGAATTAGAAAATGATAAACGTAAAGCGGTAAGTGCTGAAGAATATAAA AAAGCTGA
CGACATTCAAAATGAAATCAAATCATTACAAGATAAATTAGAAAATAGTAA TGGTGAAC
ATACTGCTGTTGCTACAGTTCATGATATTTCAGATACTATTCAACGATTAACTGGTATTCC
AGTTTCTCAAATGGATGATAACGATATTGAACGTTTAAAAAATATTTCTAA TCGTTTAAG
AAGTAAAATCATAGGTCAAGATCAAGCTGTAGAAATGGTTTCACGTGCAATTCGTCGTAA
TCGTGCTGGGTTTGATGACGGCAACCGTCCAATTGGCAGTTTCCTATTTGTTGGCCCTACT
GGTGTTGGTAAAACAGAGCTTGCTAAACAATTAGCAATTGATCTATTTGGTAATAAAGAT
GCACTGATTCGACTTGATATGAGTGAATATAGTGACACAACAGCTGTTTCAAAAATGATT
GGTACAACTGCTGGTTATGTCGGTTATGATGATAATTCAAATACGTTAACTGAAAAAGTA
CGCCGTAATCCATACTCAGTCATTCTATTTGATGAAATCGAAAAAGCAAATCCACAAATT
TTAACATTGTTATTACAAGTAATGGATGATGGTAATTTGACTGATGGTCAAGGTAATGTC
ATCAACTTTAAAAATACAATTATTATTTGTACATCAAATGCTGGCTTTGGC AATGGCAATG
ACGCTGAAGAAAAAGATATTATGCACGAAATGAAAAAATTCTTCCGCCCTGAATTCCTTA
ACCGCTTCAACGGCATCGTTGAATTCTTACATTTAGATAAAGATGCATTGCAAGATATCG
TCAACTTATTATTAGACGATGTACAAGTTACATTAGATAAAAAAGGTATTA CGATGGACG
TTTCTCAAGATGCGAAAAATTGGTTAATTGAAGAAGGCTATGATGAAGAAT TAGGTGCAC
GTCCATTAAGACGTATTGTTGAACAGCAAGTACGTGACAAAATTACAGATTATTATCTAG
ATCATACAGACGTTAAACATGTGGATATAGATGTTGAGGATAACGAATTAG TCGTAAAAG
GTAAATAA 
 



> A8Z3E9 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A8Z3E9_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2632732:2632902:r]RC (completely 
identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 21013 … 21184; Length: 171 bp 
Sequence: 
TTATTTCCCTGGAAAATGATTCGCTGTGTGCTGTTCTGTTCCACAACAATCACGATTAATG
TCACATGTACCACATTTTCCTTGTTTCGAACGTTTGAAAAATTTCACTAGTGTATACAAGG
CATATCCGAAAATTGCTAAAAAAATTAAAATGTTAATAATGACTGACAC 
 

> feoB 
Function: protein coding sequence; ferrous iron transporter B (core genome, variable) 
Best match: feoB_AC074026.144845:6839:rRC [4_50ANF10END] 
Position: 064-contig_271_RC: 21196 … 23191; Length: 1995 bp 
Sequence: 
TTAAACAAATAAATGTCCGACTTGATAAAAAATGAATGTTAAGACATATGC AGTGACTAG
AGGATAGGCAACTGCAAGTGCCGTCCATTTCCATGAATAAGTCTCTTTACGGATTGCTGC
CACTGTAGAAACACAAGGAATATACAATAGTATAAATATCATAAATGCATA CGCAGATA
GCGGTGTGAATTGATTTTGAATCACATTAACAAGGCCTGCATCACCTGATGAATAGATAA
TCGCCATCGAACTTACGATAACTTCTTTTGCTAAAAATCCTGGCACTAACGTAGCACCTGC
TTGCCATGTTCCAAATCCGAGCGGTTGCACTAACATACCAAAGAAACTACCAACCATATG
TAAAAAACTTTGATTGATATTCACATTGATACCATGTGGCCCTACATAACTTAATAGCCA
AATGACTACTGAGCCGCCAAAAATAAATGTACCTGCTTTACGAACAAAGCCCTTAGCCTT
TTCCCAAGTACTACGCCACAACGTTTTAATGGAAGGCACACGGTATGTTGGCAATTCCAC
AATAAAGATTGCATTATCATTTTTTAAAACCGTCTTAGTAAGTACTGTACT GACTAAAAAT
GCCATAATAATACCTAAAACATACAAGCTTAATACTACTAAAGATTGATTC TCTTTGAAA
AAGATACCTACGAACAACGCATACACTGGCAGTCTAGCAGAGCATGACATGAATGGTGC
AATTAATATCGTTGTTAAACGCTCTTTTTCATTTTCAATACTGCGCGCAGCCATAATACTC
GGTACATTACAACCAAATCCGATAATCATCGGTATAAAAGACTTCCCGCTTAAACCGAAC
GATTCCATAATACGATCCATTAAAACCGCAATACGTGCCATATAACCTGAATCTTCTAAT
AAAGATATAAAGAAAAAGAGCACAACAATTTGTGGTACAAAGACTAATACT GATCCTAC
ACCAGCAATAATGCCATCTGTAATTAAATCTTGTAAAAATGGTATAACGCC AAGATAATT
CATAATCGTCTTCACACTATCTGTAAATGTACCACCTATAAATGCATCGAGTTGATCCGAC
AAAGGTGTGCCAATCCATGTAAATGTAGTTTGAAAGATCAACCACATAATCGCTAGAAAG
ATAGGCATCCCTATATATTTATGTGTTAATATCTTGTCTATTCTAGAGCTGAAATATTGCT
TATCTTCATCTGAATACGTTACCACGTCTTGCAATAACGTCTCAATATAATGATTGCGTAT
ACGCTCCATCTCTCGACGAACAGATACAGCCTCTACTTGTTTATCAACTTGATCACGTAAA
CTCGACAATTTATTTACAACCTCTGAATTAAGTTCGTTTGCAATTTGCATGTTATTTAATA
AGAATTGAATCGCAATAAATCTAGCTTGATATTTATCATGAGATGTCTCTGCCATTATTAT
TTGACACATATTTTTAATTGTCTCTTCAATCTTCTCACCATAATTGATTTTAAAATGCGGTT
GATACCCTTCCCCTAGATGCTTTATTTCGCCAAGTAAATGTTTAGTTCCTTTGCCTGTACGT
GCCACAACTGGAAAAATAGGTGTTTTTAACTTTTTCATCAATTTATGATAA TCGATTTTTA
TCCCGCGCTTTGTAGCTACATCAATCATATTTAATCCGATGTATATTGGTTGATTAAGTTC
TAACAATTGTACTGTTAATTGCATATTTCTTTTTAGTTGACTCGCATCAACAATGTTAATG
ATTCCTGAAAATGAATCGTTTAATAAATAGTCTGTCACTACAGTTTCATCTTTAGAAATCG
GCGATAAATCATATGTACCTGGTAAATCAATTAATTGTCCTACATTTTCTTTAAGCTTCCC
TACTTTTTTCTCTACCGTTACGCCACTCCAGTTGCCTATATATTCATACGAACCAGTTAAA
GCGTTAAACAAAGATGTTTTACCAACATTAGGATTTCCAAAAATACAATAA TTTTCCAT 
 

> feoA 
Function: protein coding sequence; ferrous iron transporter A (core genome, constant) 
Best match: feoA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2634921:2635148:r]RC 
Position: 064-contig_271_RC: 23202 … 23430; Length: 228 bp 
Sequence: 



CTATTCTTCTAATGCAATAGAACAAGCATCGCAATGTCTAATACTTAACTGTTGTCCGTTT
ACTTCAATAATGCATGGCCCTTTAAATAAACATTTTTGTTTAATCGTTATGATAGCGTCAT
CTGTTAACCCAAAGGCACTTAGACGATACAACATATTCTCATTAGCAATATCCATTCGCTT
TATTTTATAAGCCTTATTCATTTCACCATTTTTAATGTTTAACAT 
 

> tx_mmpL 
Function:  rho independent terminator of mmpL (core genome, constant) 
Best match: tx_mmpL_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2696176:2696246:r]RC (completely 
identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 23574 … 23645; Length: 71 bp 
Sequence: 
CTTCCATGCAAAAAACCTCCGCTTCAAATGTCATTGATAGACATTTAAAGCGGAGGCATG
TACATGTTATT 
 

> mmpL 
Function: protein coding sequence; putative efflux pump (core genome, variable) 
Best match: mmpL_CC001_ATCC51811-ST1_ADVP01000043.1[80712:83201]RC 
Position: 064-contig_271_RC: 23645 … 26135; Length: 2490 bp 
Sequence: 
TTATGATTTATTTCGTAGATTTTTTTCTAACAATTGATTGAGCTTTTCAATATTTTTATTCA
ACTGTTCTATATTCGTTACTTGTTGTTTTGAATTTAGTTGATGCTTGTTTTGATAATCTATT
AAAGCATCATATAAGAAAAATGAACTTGCTGATTGCTGTTTCACTTCTTGGTACAATGCC
ATCGTTTTATCATCTAGTACTATTGAATGTGCATCATCTTGCCCATGTACATCTTGATGTTT
CGATACATTTGTTGCACCTTGTGGATATACTTTAAAGGTTGTGTCGTATGTTTCCTTACTAT
CTTTGGCTTCAGATTCCTGTGATTCAACCGTTTTATATTTTTCAAGTGCATGTCCTTCAATA
TCAACTCGTGGAATAATGCGATTCAACCATGCTGGTAAATACCACGAACCTTTTCCAAAC
AATTTAGTTAATGCAGGAATTAACATCATTCTGACTACGAAGGCATCAAAG AGTACACCA
AACGCTAATGCCATACCCATTGATTTAATCATGACATCTTCTTGGAATACAAATGCAAAG
AAGACACTAAACATGATTAATGCAGCTGCTACAATAACAGGACCGCTTTCTTTCAATCCT
ACTTTGATAGAATAATCATTATCCCCTGTTTTACTATATTCTTCATGAATTCGCGACATAA
GGAAGACTTCGTAATCCATTGCTAAGCCGAATAGTATACCAATTGTAATAACCGGCAAGA
AGGCCAGCATTGGTCCTGTCGTTTCAATACCAAACAGACCTTTCATAAAACCATCTTGCAT
TACTAATGTTGTAAATCCTAGCGTTGCCATTAATGACAAGACGAATCCTAAAACTGCTTTT
AACGGTATTAGAATTGAACGGAAGACAATCATTAATAAGAAAAATGCTAAT ACAACAAT
GACTGAGGCAAATAAAGGTATCGCCTCATTTAACTTTTTAGACATATCAATATTAATGAC
ACTTTGTCCCGAAATCTCCGTTTTGAACCCATATTTATCTTGTGCATCTTTATGATAATCTC
GTAAATCATGCACTAAATCATTTGTACTCTCTGCATTAGGCCCTTGCTTAGGTATCACGAC
CATCAAAGCGTAATCATTATCTTTACTCATTTGTGGTGGCGTAACGATATCTACATTTTTC
TTATCTTTAATATCTTTATATACAGACTGTAAATCTTGTTGTAATCCTTGTGGATCATCCTT
TTTATCTTTCACATTTATCAACATCGGTATTTGGCCATTAAATCCTTCACCAAATTTATCCG
AGATAATATCGTAAGCTTTTTTCTGTGTAGAATCTGCTGGTTTAACACCGTCATCTGGAAT
ACCAAGTCGCATATGACTAACTGGTATTGCAGCTGCTACTAATATGATTAAACCTAGTAA
TACTGCCGCAAGTGCATTTCCTGTAATAAATTTAGACCATGGCGTATCAATATCTTTTTTG
AATTTAGACTGTAATTTATTCACTTTAATGCGTTTATGGAAAATGCTTATT AATGCAGGTA
ATAAAGTTAAAGCGCTAAGTACTGCAAAAACAACACTAATTGCCGAAGCAA ATCCCATT
ACCGCTAAGAAGTCAATGCCTACTAATGATAAACCACATACTGCAATTACAACTGTTACA
CCAGCAAAAACAACTGCACTACCTGCTGTTCCTATTGCAAGACCAATGCCTTTAATGTAA
TCTGTTTCAGTTTTCATAACTTGTCGATATCTGAATAAAATAAATAATGCA TAATCGATAC
CAACTGCTAGTCCAATCATTACGGCTAATGTCAGTGTGACATTTGGTATATCGAATGCAT
AAGTTAACAAACTGATAATACCTACACCAGAGGCTAGACCAATCAATGCACTTATAATTG
GTAATCCTGCAGCAATGACTGAACCGAATGTGATTAACAGTACAACAAATGCAACAATA
ATACCAACTAGTTCAGAATTACCGCCTACTTCTGTAGATGTCATTCCTGTACCAGTTAACT
CTGTTTGTACATTATGATTGTCACGTAAGTCTTTCAAATGACTTTTAACATTATCTCTAGA
GCCATCTTTTAAAGATGTTTGACTAACGTCATATGTGATATCTGCAAATGCAGTTGTTTTA
TCTTTACTAATTTGCTTATTTTCATAAGGATCTGATATTTTATCAATGTGCTTGTCATCTTT



TTTAATATCATCTAACGTTTTCTTAATATCTTTAGTAATGTTCGGTTGCACAATACCATCAT
CTTTAGTCGTCTTAAAGACAACACGTATTTGTGCCTTTTCACTATCTTGATTAAAATGTTTT
TCAATCTTTTTATTCGTATCTAACGACTCTAATCCTGTCATTTTAATATCATTGTCAAATTT
CGGTGCATTTGTAGCAAGTGGTATCAATATTGCAGCTACAATCACTATCCATGCAATGAC
CGCGGACCATTTATGTTTTGCGATGAATGTCCCCATCTTATATAAAAATTTTGCCAA 
 

> break 
Function:  integration site of chromosomal replacement 
Best match: break_ST239_1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2637384:2637433] (completely 
identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 25665 … 25715; Length: 50 bp 
Sequence: 
TTGTCACGTAAGTCTTTCAAATGACTTTTAACATTATCTCTAGAGCCATC 
 

> Q8NUR3 
Function: protein coding sequence; TetR family transcript regulator (core genome, variable) 
Best match: Q8NUR3_CC007_USA300_TCH959_AASB02000023.1[30787:31335] (completely 
identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 26279 … 26828; Length: 549 bp 
Sequence: 
ATGAAAGAGACTGATTTACGAGTTATAAAGACAAAAAAAGCATTGTCGAGT AGCTTGCT
ACAATTGTTAGAACAGCAATTATTCCAAACGATTACTGTCAATCAAATTTG CGACAACGC
ACTCGTACACCGCACAACATTTTATAAACATTTTTATGATAAATATGATCT TCTAGAGTAT
TTGTTCAATCAATTGACTAAAGACTACTTTGCTAGAGATATCAGTGACCGTCTTAATCATC
CATTCCAAACGATGAGTGATACGATTAATAATAAAGAGGATTTGAGAGAAA TCGCAGAA
TTCCAAGAAGAAGACGCTGAATTTAATAAAGTATTAAAAAATGTCTGCATT AAAATTATG
CATAACGATATCAAAAATAATAGAGACCGTATCGATATTGACAGCGACATC CCAGATAAT
CTCATATTTTATATTTATGACTCGTTGATTGAAGGTTTTATACATTGGATAAAAGATGAAA
AAATTGATTGGCCTGGCGAAGATATTGATAACATTTTCCATAGATTAATCAATATTAAGA
TTAAATAG 
 

> Q5HCZ7 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HCZ7_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[2566709:2566876:r]RC 
Position: 064-contig_271_RC: 26904 … 27072; Length: 168 bp 
Sequence: 
CTATCGTTTTTTATTTTTATCGTGCTTATCGCTATTAAAATAACTGATACACAACACATAA
ACTATGAAGAAAAAAATAAATCCGCTATCTAAATGACTTTGACTCAGTTGT TTAAATGAC
CAAATTGCTAATACAATTGCCATGATTATTAAAATAACGTATCTCAC 
 

> rocA 
Function: protein coding sequence; 1-pyrroline-5-carboxylate dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: rocA_CC005_A6224_ACKE01000031.1[78708:80252]RC 
Position: 064-contig_271_RC: 27183 … 28728; Length: 1545 bp 
Sequence: 
TTAGAACATTTCTGAAACAACCTTTTGTTCTAAGAAGTGTAATAAGTAGTC TGGGCTACCT
GTTTTAGCGTCCGTACCTGACATTTTGAAACCACCAAATGGATGGTATCCAACAACTGCT
GAAGTACAACCTCTGTTAAGGTATAAATTACCTACATCAAATTCGTTTACCGCTTTAATCC
AATGCTCGCGATTATTTGTAATCACTGCACCAGTTAAACCGTAATCTGTATCATTTGCAAC
CTCAATTGCTTCATCAAAATCGTTAACTTTCACAAAGCCAACAACTGGACCAAAAATTTC
TTCTTGCATGATTCTATCTTTAGATTTAAGTCCTGAAATGATTGTTGGTTCTACAAAGTAA
CCTTTTGAATCATCAGTGCCGCCACCTTGTTCTAATTTACCTTCTTCTTTACCAATCTCAAT
ATAATTTTTAATCTTATCAAATTGTTTTTTATTAATAACTGGGCCCATATA CGTATTGTCTA
CAGTATTGCCCAACGTTAATTCTTTTGTTAGTTTGATTGACTTTTCTAATACTTCGTCATAA
ACGTCTTTATGCACAATTGCACGTGAACATGCTGAACATTTTTGACCAGAAAAACCAAAT



GCTGACGTTACAATAGCTTCTGCTGCCATATCTGTATCAATATTTTCATCAACTACAATGG
CATCTTTACCACCCATTTCAGCGATAACACGTTTCAAGAAGTTTTGACCTTCTTGAACAAC
GGCACTACGTTCATAAATTCTAGTACCTGTCGCACGTGATCCTGTAAATGTAACGAAATG
CGTATCTTTATGATCAACTAAGTAATCACCAATTTCTTTCGGATCACCAGGAACAAAGTTA
ACTACGCCTTTTGGTAATCCTGCTTCTTCTAAAATTTCCATTAATTTATAAGCGATATAAG
GTGTATCCTCAGCAGGTTTCAATAACACTGTATTACCTGCCACAACTGGTGCTAAAGTTGT
ACCAGCCATAATCGCAAACGGGAAGTTCCACGGCGGAATTGTAACACCTGTACCAATTGA
TTTATAGAAATATTTATTGTGTTCACCTTCACGATCAAGTACTGGCTTACCTTGAGCCAAG
TCCATCATTGAACGTGCATAGTATTCAATAAAATCAATACCTTCAGCTGCATCACCAACT
GCTTCATCCCATGGCTTACCTGCTTCATAAACCATAATTGCTGCAATTTCCGCTTTTCGAC
GACGAATAATTGCCGAAACACGTAACATAAGCTCTGCACGATCATTTGCTGACCATGTTT
TCCAAGATTTATAAGCTTCGTTTGCTGCTTTAAAAGCATCTTCAACATCTTGTTTTGTTGCC
TTTGATGCATTTGCAATCACTTGTGATGTGTCTGCAGGATTGATTGATTTAATTTTGTCATC
TTTGAAAATCTTCTCTCCATTAATCACTAATGGTATGTCTTGACCTAATTCTTTTTCCACGT
CTTTCAATGCTTTCTTAAACATATCCACATTTTCTTGGACTGAAAAATCGTAACCAGGTTC
ATTTTTAAATTCTACTACCAT 
 

> maa 
Function: protein coding sequence; maltose O-acetyltransferase (core genome, variable) 
Best match: maa_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2640635:2641234:r]RC 
Position: 064-contig_271_RC: 28917 … 29517; Length: 600 bp 
Sequence: 
CTACTTTATCGTTTCGTCATTTAATGTTTCGGATGGTAGGTCATTATCAATTTTACGAACG
ACTTTACAAGGGTTTCCAACCGCTAAGCTGTGTGGCGGAATATCTTTAGTGACAACACTA
CCAGCACCAATCACACTGCCTTCTCCAATCGTCACCCCTGGTAACACGGCTACATGACCG
CCAAACCAAGTATTACTGCCAATATGAATGGGTCCGGCTTTTTCAAAACCTTCATTTCTAT
GATAAAAATTAAGTGGATGTGTTGCTGTGTAGAATCCACAATTAGGTCCTATAAAAACAT
TATCGCCAATTGTAATCTGTCCACCATCCATAAAATAACAATTGGTGTTTACATAGACATT
TTTTCCTAGTTTAACGTTCCAACCATAATCTGTATCAAAAGGAATCGAAATACTTACATTG
TCTGTTGTTGTTTGAAATAATTGATCAATTAATTCCTTTCTTTTATTTGTAGCACTCGGTCT
TGTATGATTTAATTCAAAGCAAATATCTTTCGCTCGTGCACGTTCATTGATTAAGTCTTGA
TCAAAGTTTGCATCGTACCATTTTTCTGCTAACATTTTTTCTTTTTCAGTCAT 
 

> cwrA 
Function: protein coding sequence; cell wall stress response protein (core genome, variable) 
Best match: cwrA_CC007_TCH959-USA300_AASB02000023.1[34263:34454] (completely 
identical) 
Position: 064-contig_271_RC: 29755 … 29947; Length: 192 bp 
Sequence: 
ATGAGAATATTAATTACAGGCACAGTTGCTATCTTAATCATTTTAGGTTTGGTCAAAACG
ATACAAGATTACGAAATGACAAACGACACGAGTCGTCAGTTGTCAGACAACAAAGATGA
TGATAAAGTCATCCATCTTAATAATTTTAAAAATTTACATGCGAAAGAATT TAACCCATCT
GATTTCTTTTAA 
 

> copA 
Function: protein coding sequence; cation-transporting ATPase (core genome, constant) 
Best match: copA_part_AB035451.1[1714:2196]  
Position: 064-contig_271_RC: 30186 … 30669; Length: 483 bp 
Sequence: 
GTGGCTAATACGAAAAAAACAACATTAGATATCACTGGTATGACTTGTGCCGCATGTTCA
AATCGTATCGAAAAGAAACTGAATAAACTTGATGACGTTAATGCCCAAGTG AATTTAACT
ACAGAGAAAGCAACTGTTGAGTATAACCCTGATCAACATGATGTCCAAGAATTTATTAAT
ACGATTCAACATTTAGGTTACGGTGTCGCTGTAGAAACTGTCGAATTAGACATTACAGGT
ATGACTTGTGCTGCATGCTCAAGCCGTATTGAAAAAGTGTTAAATAAAATGGACGGCGTT
CAAAATGCAACGGTCAATTTAACAACAGAGCAAGCTAAAGTTGACTATTAT CCTGAAGA



AACAGATGCTGATAAACTTGTCACTCGCATTCAAAAATTAGGTTATGACGCGTCTATTAA
AGATAACAATAAAGATCAAACGTCACGCAAAGCTGAAGCGCTACAACATAA ATTGATTA
AGCTT 
 

> STAR 
Function:  Staphylococcus aureus repeat element 
Best match: STAR_CC005_CF-Marseille_CABA01000081.1[16587:16794]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 15 … 45; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAATTGGATTCCCAATTTCTACAGACAATG 
 

> copZ 
Function: protein coding sequence; copper chaperone (core genome, constant) 
Best match: copZ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2644661:2644867] (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 122 … 329; Length: 207 bp 
Sequence: 
ATGTCACAAGAAATTTTAAATGTTGAAGGTATGAGCTGTGGTCACTGCAAAAGTGCTGTT
GAATCTGCATTAAATAATATTGACGGTGTCACTTCAGCTGACGTTAACCTTGAAAATGGT
CAAGTAAGTGTTCAATATGATGACAGTAAAGTTGCTGTATCTCAAATGAAA GACGCAATT
GAAGATCAAGGTTACGATGTCGTTTAA 
 

> ddh 
Function: protein coding sequence; D-isomer specific 2-hydroxyacid dehydrogenase (core genome, 
constant) 
Best match: ddh_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[63727:64725:r]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 418 … 1417; Length: 999 bp 
Sequence: 
TTAATTTACTCGTAACCTAGTATCTCCAGTCTGCAATACATCTAATGTTGCATCTAATGCA
TCGACAATTAGATTTTTAACTGCAGCTTCAGTATAAAACGCAATATGTGGTGTTAATATG
ACATCTTCCCTGTCAATCAACGATTCTAACAATGGATCGTTCAATGTTTTGCCCCTTTGAT
CACTTGGGAAAAGTTTGCGTTCAAATTCATACGTATCAAGTGCTGCACCTTTAATCACACC
ATTGTCTAATGCGTCTAATAACGCCTTAGTATCTACTAAAGAACCTCTCGCACAATTGACA
AATACTGCGCCCTTTTTAAAATGTTTAAATAATTCAGCATTAAATAGATAA TGATTATATT
TCGTTGCAGGTACATGTAATGTCACGATATCAGCACCTTCAACCGCTTCCTCAATCGTATC
TTTGTAATCGACATACGTTGCAATTTTAGCATTAGGAAACGGGTCGTATGCGACCACATC
ACTTTGATAACCATTGGCAAATATATCGGCTACTACACGGCCAATTCGACCTGTACCAAT
AACAGCTACTTTTAAATCTTTAATGGATTTCGATAAAATAGTAGGTTCCCA TCTAAAATCA
TGCTCTCGCACTTTCGTTTGAATTTGATTAAAATGACGAACCACATTAATAGCCTGGTTCA
CAGCAAACTCCGCAATTGAATTCGGAGAGTATGACGGCACATTTGACACAATCAAGTTAT
ACTTGTTTGCTAACTCCAAATCATATGTATCAAATCCAGCACTACGTTGTGCGATTTGTTT
AATACCTAGTTCATTTAATCGTTTATAAACATGCTCTGATAATGGTATTTGTTGTGATAGC
GATAAGCCATCATAACCAGCGACACCTTCAACATTGTCATCAGTTAATGCTTCTTTAGTAA
TATCTACCTCAACATGATGTTTCTCTGCCCACGCCTTGATATAAGGCATATCTTCATCACG
TACACTCATGATTTTAATTTTTGTCAT 
 

> ywfG 
Function: protein coding sequence; LL-diaminopimelate aminotransferase (core genome, variable) 
Best match: ywfG_CC707_21235_AFTQ01000032.1[88757:89911:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 1439 … 2594; Length: 1155 bp 
Sequence: 
TTATTCATATAAATATGCTAGTTCTGTTAATCTTATTGCAGCTTCGTCTAATTTCTGGTCAT
CTAACGCCAATGAGATTCTCACATAACGATTACCATTCTCTCCAAATGGTTTCCCTGGAGC
AACAAGTATTGACTTCTCTTTCACTAAAAATTGCTCAAATTGCTCGCTGTCATAACCAGAC
GGTGTTTCCAACCATACATATATGCCACCTTTAGCATGAACAAATGGCAAATCAGCTTTT
GCAAGCATGGCTTCGAATCGGTCACGACGTGTTTTAAATACATTGCTTTGTTCTTCTAAAA



AATCATCATAATGATTCAAAGCATATATTGCGGCATCTTGTAATGCACCAAACATCCCAG
CATTTGTGTGCGTTTGGTACTTTTTCAAAGCTTGAATCATATCTTTATTACCAACTGCAAA
ACCGACTCTAAAACCTGACATGTTATAACCTTTAGACAAGGAATAAATTTC AATCGCAAC
ATCTTTCCCATTTTCCGAAGCAAGTATACTAGGATTTTTAGCGTCGAAACCGAAAGCACC
ATAAGCAAAATCATGCACGATTTTAGTGTCTGTATCTTTAAATTTAGCTAT CGCTTCATCA
AAAACTTCTTTCGTAGCTGTCGATCCAGTTGGATTATTTGGATACGTTAAATAAATGAGTT
TTGTTTTATCTATTATTTGTGAATCAACTTTGGACCAATCTGGCAAATAATGTGGCGGTTC
TAAATTAAGCGGAACAGGCTTGCCATCAGCTAAAAGTACACCTGCTAAATAATCCGTGTA
GCCTGGATCAGGTAGTAATACATAGTCTCCTGGATTGATAACACATGTTGGTACTGCCAC
TAATCCATTTTTTGTACCATATAAAATGCATACTTCATCTTCTTTATCTAA CGTCACATTAT
ATTGTCTTTGATAAAAATCTACAATAGCTTGCTTGAACGCTTCTTTACCATGAAAAGCACC
ATATTTTTGATTTTCAGGAATAGTTAGTGCTTGTTGAAAATGATCAATAAT ACCTTGTGGC
GTGGGCCCATCAGGGATTCCAACTGCCATATTAATTAATGGCAATGGTCCATGTTCGATTT
TACGTCCCATCGTTTTCCCGAAATAACTATCAGGGATATTTGCTAATTTGTTAGAGATCAT 
 

> crtN 
Function: protein coding sequence; dehydrosqualene desaturase (genomic island) 
Best match: crtN_CC007_TCH959-USA300_AASB02000023.1[40281:41789:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 3020 … 4529; Length: 1509 bp 
Sequence: 
TTACACGCCCCGCTCAATATCTTTAATCATTTCGTCTACAGTTATTTTCGCACTCGTTAAG
ACAATAGGAACGCCTGCACCTGGATGCGTACTTGCACCTGCAAAATATAAATCTTTATAA
TCTCGCGATACATTTTGTGGACGATAATAATTACTTTGCGCTAAAGTTGGCATTAAACCAA
ATGCCGAACCAAATTTCGCATGATACGTTTGCTCAAAATCATTTGGCGTAAAGATTGTTTC
TGAAACAATATGCGATTTTATATCTTCAAATACTTCAATCGTTGCTAATTT ACGATAAATA
ATTTCCTTTATTTGTTGCGTCAAAGCTTCATCTGACCAATCGATTCCGCTACCTGTTTTAAG
TTCCGGCGTCGGCATTAACACATAAATACCAGTTTTGCCTTCTGGCGCAAGTGATTTATCA
ACGACCGCTGGTACATACACATAAATAGAAGGATCATATGATAAACGCCCCTCAAATATT
TCTTCAATATTGCCTCTAAAGTCATCTGAAAAAATAACATTATGAAGTCTC ACTTGATCTG
TCACATCAATATCTATACCGATATACATTAAAAATGCTGAACAAGAGTAAT CTAAGTCTG
CAATTTTATGTGGTGGATACTTTTTAATAGGTGCAAAATCTGGCATTAATGATTCCGCAAC
ACTAGGGAAATCAGCCGTACATAAAATTTTATCAAATTTTCTTATGTCACCATTCACTTTT
ATCGCATCGGCCCGTTTGAATTTAGGATCAATAATAATTTGCTCAATTTCAGCATTTAGTT
CAATATTAACGCCTAAGTCTTTATTTAATTGCGCTAGCCCTTGAGCCATGCCATACATACC
GCCTTTAATAAAATGCACACCAAACATCATTTCAATCATAGGAATAATTGA ATATAGTGA
CGGGCCTCGTTTTGGATCAATTCCTATGTATAACGTTTGAAACGCTAAAAGCTTTTGTATC
TTTTCGTTATCAATATAATGTTCAATTAGCTGATCTGCATGATTTAACGTTTTTAACTTAGC
ACCTTGCACAAGTGACGTCATATTATAAAAGTCACTCGGTTTGCGATACGTTCTTTCTAAG
AAATAGCGACGTGCAATTTCATATTTTTTATAAACATCCGTTAAAAAGGAC ATAAAACCA
TGCGTTGAACCAGGTTCTATACTTTCTAGCATTTGCTGTAATTCAGCTAAATCTGTAGGCA
CCGTTATACGATCATCGTGGTCAAAATACACATCGTAAATATAACGTAATTGTCTCAATTC
AATATAATCTTCATAATTTTTACCACACGCTGTAAAAACATCTTTATAAAC ATCTGGCATC
ATGACAATTGTGGGACCCATATCAAATGTAAAGCCGTCTTTCTTTAATTGATTCATACGCC
CGCCTACATTATTATTTTTTTCAAATATCGTCACTTCATGACCTTGAGAAGCAATACGGGC
TGCCGCTGCTAATCCTGTGACACCTGCACCAATTACTGCAATCTTCAT 
 

> crtM 
Function: protein coding sequence; dehydrosqualene synthase (genomic island) 
Best match: crtM_CC007_TCH959-USA300_AASB02000023.1[41801:42664:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 4540 … 5404; Length: 864 bp 
Sequence: 
CTATATTCTATGATATTTACTATTTATTTCATGAAACAACTTTGCTTTTTT CCGCTTATCCA
CAAAAACACGTTCATGTAATGTATAGTTAGCCTGTCTCACTTCGTCCAGTATTTCAATATA
TATACGTGCTGCTAATTCTATGATTGGTTGTGCTTCAATACTAAATACTTTGATTTGATCC
ATAACATCTTGAAAATCTTTTTCTGCGATAGCTGCATAATATTCCCATAAGTCAATATAAT



GATTATTAACACCATTTTGGTACACTTCAGCAATATCAACTTCATATTGCTTTAATCGTTG
CTTACTAAAATATATCCGTTCATTTTCAAAATCTTCACCGACATCTCTTAATATATTAATC
AATTGCAACGATTCACCAAGTCTTCTTGCGACATCGTATGTCTGATGTGTTTCATGATCAC
TTAAAATCGGCGTCAATACTTCACCTACTGTACCAGCAACACCATAACAATATCCGAATA
ATTCAGCGTCCGTTTCAAACATTGTAAAATGTTGATCTTTATATACAGTATCAATGAGATT
ATAGAAAGATTGAAAGGCGATATTTTTATGTTGTGCGACATGCTGAAGTGCCATCATGAT
TCTACGATCACTTTGAAAGTGATGATGTTCATATGGGTATTTTTCAATAGATTGTATATCT
TCTTTTATTTGATTTAAAAATTGAATATCGCCATAAACATCTATACTGTCA TCAATTTTAC
GACACACAGCATAAATTGCCCAAACCGCTTTTCTTTGATCTTCTGGTAACAAGTCAAAAG
CGTAAGAAAAGCTTTTTGAATGTTTCTTCATGATTTTATGACAATATTTAA AATTCATATC
CATCATTGTCAT 
 

> crtQ 
Function: protein coding sequence; glycosyltransferase (genomic island) 
Best match: crtQ_part_X73889.1[1:192]RC  
Position: 065-contig_242_RC: 5602 … 5632; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATAAATAAATTGTGTAGTATAGCTCAAGTA 
 

> crtP 
Function: protein coding sequence; mixed function oxidase (genomic island) 
Best match: crtP_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2654320:2655813:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 6573 … 8067; Length: 1494 bp 
Sequence: 
TCACTTCCTATTCTTCGCTTCTCGCGCGTTTATTTTGTCTGCGACTTGTTGCCCACTTAATG
TAACCATTGGCATGCCACCACCAGGATTTACTGATCCACCTACAAAGTACAAGTTTTCAA
AATACTGACTTTCTTTAGGAAATTTAAACCCTTTGTTTTTCTTTTTATCTGCTACAACACCA
TATATTGCACCACGATTAGAACGATAATTTTTTTCAATATCCTCCGGTGTCCAAACATCTT
CATAAATAATGTGTTTTCTTAAATCAGTAAGTCCCATTTTTTCTAATTTAT CCAAAATTTTA
TCCCTAAACTTCGCATAATCTTCAGTTGTAAAAGGCTGATCTTGAATATATGGAATATGTG
GTAAGACTTTGATATTTTCATAACCTACTGGCGCTTGTGTGTGATCAGTTTTATTCGTATTT
ACTAGATAAATGGTCGGATCATCTGGCAATACCTTTTCATGAAAAACTTGTTGATAATTG
AGATAAGCATTTTCCGTAAAAAAGAAATTATGATGTGCTAATTGCGGGTAT TGGCAAGCA
ACACCTAAATGCATCACATATCCTGAGCTTGCTGGCTCAAATTCCCGCTCTAATTTGTTTA
ATCGTTGAGTATCAAGGTGAAGTAAATATTTATAAGTAGGTATGACTTCCATATTTGAAA
TAATATAATCTGCCTTTACAAACTCACCTGTATCTAATCTGACACCCGTCACACATCTTTG
ATATGTTTTAATATTGTCCACACGTGTACCTGTATGAATTGTGACACCTTCTTCACGCGCT
AGATTTTCCAAGGCATTGGCTAAATGATGGATTCCACCTTCTACATACCAAAGGCCTTGCT
CTTGTTGCATATGGAATAACATAGATAATACAGCTGGCGCATCGTATGATGAAGAACCTA
CATATTTGATAAAATAGCCTAACATTTGTCGCAAGTATGGATTCGAGATACGCTTGTCTAT
GGCCTGTTGCATAGTATGTACATAATCATAATTAATAAGAGCATTTAATGGCCCATGAAA
TTTAATAATTTGAGATAGTGTATCTAAACCATAGTTAAAATACCCTTTTTC AGTAATACGA
TCGATTCGTCTTGTATAATTCAAATAATTTTGCAGTTCCTCTATATCCTGTTTCGACAATAT
CGCATTATGCTGACCTGTTTCTTTAATACCTTCATACAAATCGATAGTCGTTCCATCTGGA
AAAAAGCTACGCCATTGATGTGGCAATCGCTTGATTGTAACGTAGTCTGACATTTGCTTCT
TGCTATATTCGAATAATTTTTCAAAAATATAAGGCATCGTTAAAATAGATG GACCTAAAT
CAAAGCCAAAGCCATCTGATTCATGACGATTCACTTTGCCTCCTATATGATTATTTTGTTC
ATATAATGAGACCGAATAGCCACTTTGTGCCATTCGAATTGCTGCAGAAATCCCACCTAA
GCCACCACCAATAACGATGATATGTTTAGTCAT 
 

> crtO 
Function: protein coding sequence; acyltransferase (genomic island) 
Best match: crtO_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2652598:2653095:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 8059 … 8557; Length: 498 bp 
Sequence: 



TTAGTCATGACGTTCACCTCTTCGTTTTAATATGCGTAGTAACTGCGTTAATCTCGGTCGA
TTATAGCGTTGCACAATAATGATTGGAACATTAGCTATCATTGCATAGAAA ATATTTATAT
ACTTTACTAAACGAGGGCCTTTATTGAATATGATGACTGGAAGTATCGATATCCAATGAA
TCAACTCTGCCCTCTTTGTCTCTATAATCATTATTTCAATTTCATCAGTATTGATTGTCATT
AAATGACGCTGATCATATATATTTTGATTAAGCTGATGACCATCTAAAATC TTATGTTTCC
ATTTTCTTACGTAAAACCATTTGTTCCAAAATTTTCCATGCTTCTCAAAGTTAAATGATTT
AAATATTATGTACTTCTGACGAAAATACTTATCAGGAATTCTTGTACCTAA ATTTGCTATA
TTTAGTTGAACAATTAACCAATACATACTACAAAAAAATGCTGTTTTAATA TATTTTTTCA
TGGTTTTCAT 
 

> ssaA1 
Function: protein coding sequence; staph secretory antigen A1 (core genome, variable) 
Best match: ssaA1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2653261:2654028:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 8722 … 9490; Length: 768 bp 
Sequence: 
TTAATGAATGAAATTATATGAACCTGCTTGGTTTGCTGAAATTGTACGAGACGTAACCAC
ACCAGCACCATGTCCATAGTTCATTTCTGAAACACGAACAGAACCGTTGCTGTTAACGCC
TTCAACGTAAGCAACATGACCGTAATAGCCTTGTGTTGTTTGCATGATAGCACCAACTTTT
GGTGTATTGTTCACTGTATAGCCAGATGATGCAGCTGCGTTAGCCCAATTACTTGCGTTAC
CCCATGTTGAACCAATTTTCCCACCAACACGATCAAATACATAATAAGTACATTGTCCTG
AAGTATATAAGTTACTTCCTGATGCATAACCATTAGAAATTGAACGACCAT TTGAAGATG
GCGCTGCAGTTGTAGTCACATGAACATTATTACTTGTTGTGCTATAACTTGCACCTGAACC
ACCAGTATAATAGTTATTTGTTGCTGTTTGGCTATTGTTTGTATAGTTATTGTATTGATATG
AATGATTATAGTAGTTATTGTAAGATGCATTGTTATAACTATAAGTATTGT AGTTGTTGTA
GTAGTATGTGTTGTTTTGCGTTAATTGACTTGGATTCCAATTTCCTGTCCAAGTGTAATGA
TAATTACCTTGTGCATCAATTGTATACGTATAGCTGTATGATTGAGCGTCATTAGAATTAT
ATCCATTGTTATTTTGTTCTGCAGCTTGTGCATCATGTCCTGCAAATGCGATAGTGGCAAG
TCCTGCTGTAGCGATTGTAGCTGTAACGATTTTTTTCAT 
 

> tnpIS431-06 
Function: protein coding sequence; transposase for IS431 (mobile element) 
Best match: tnpIS431-06_circ_S-epidermidis_GQ900381.1[43799:43807]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 8797 … 8806; Length: 9 bp 
Sequence: 
ATAGTTCAT 
 

> oatA 
Function: protein coding sequence; O-acetyltransferase (core genome, variable) 
Best match: oatA_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[73159:74970:r]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 9850 … 11662; Length: 1812 bp 
Sequence: 
TTATTTCTTATTTGTAGCATGTGTTTCCATCGTTTTTACAATCAAATCAGTCAGCGCTTTAC
TACCTGCATATTCTAAGTGAATACCGTCATATGCAAAGTACTCCGGATGACCTGCAGAAG
CTTTATACCAATCGACTAGATGTACATTAGAGCGCTTTTCAGCTGCCTCATAAATTAATTT
ATTTATTCTACCTTCATAATCTCTAGGTACTCTAATAGAAACTAAATATAT GTCTGCTTTTC
CAAAACTATCCAATAGTTCATTTAATTGATCTTTCGTAAATGCCCCATTTGTACCAAGCTC
TACTACAACTTTTTGACCTTTTTTAGCATAGTCTTTATATTGCGATTTCACAATTGGTGTAG
CATCAACGAGTTGCCGTCCAACTTTACCATCAATTTGTGCATTTGGTATTTTCTTAGTAAA
GACATTACCAATATCCACCATGACCGAGTCACCAATTAATAGTGGTGATGACTTTTTAAT
ATCCTCTTTGCTATTCGCTGTCTGCTTATCCTCTTGCTTATCTTTTTTAACGACTTTTTTCTT
CGTTGTTTTAAATTCCGTCTTCTTCTCTTTCTTCTCGGCTTCATGTTGTTTGCCAAGTGCAT
CAAACTGTCCACTGAGCACAACGATAGACGGAACCAATAATAGGATAACTAACACTGTT
CTAGCAAATTGCCCCTTCTTTTTAGGTAAAAATGCAAAAGCTTTAAATCCTTTTTTACGTA
TAGGTGTTTCAATAAAGCGATACGAAATTTCAGCCATTAACGCTGTTAACAAAATTTCTA
TAATATAAACGTATACCGGTATTTGTCCTTGTACGTAATAACTGTTCACAAAAACAATGA



TAGGATAATGCCATAAATATAAGCTATATGATCGTTTACCTATAATTAGTA AAGGTTTCAT
ACTTAAAAATTTAGCAAATAAACTAGAAGGATGTACCGCAATTGCAATAAT GAATAAAG
TTGCAAATGATATAATGTAAAATCCTCCATTATAGATCCATTGATCTTGGTCTCCAACTAT
AAAGAACAAAGTCATTAGAACCGCAAAACCAGATATCCCTATAATATCTAA TGATACGA
CAACCTTTTTAGAAATATCTTTTTTCAAAGCAAACGGAGGCCAAATAAATG CTAATATAC
AACCAAGCAATAAAGTTTGCAGTCGTGTATCTGTCCCAAAATACACACGTGAATTATCTC
CAGTGATGAAATGAATCACTATCATAAGTCCTAAAGAAATCAACGATACAA TAAATAGC
GTTTGAATAATATTTCTCGGTTTAAATCTATGTAATAAGAACGTGATAACC AATGGGAAA
AGCAAGTAAAATTGTTCTTCAATGGCTAAAGACCATAAATGTTTGAGTGGTTCAATAGCA
AATTGGTTAAAATAATCTACATTCTGTGAGATGTACCACCAGTTTGAAACA TAGAATATA
GCTGCAATAGCATCTCGTTTCATTTGTATAATCAATTCCGGTTTAAATATCAGTGTGAACG
TAAGCACGACACAAATTAAAAATAACACTGCCGGAATGAGTCGTTTCAATCGTCGCTTCC
AAAACTCTAGCAAATCGATTTTTTGCGTCCGATAATACTCACTTATCAACAAACTTGTTAT
TAAATAACCTGAAATAACGAAGAATGTATCTACTCCTAAAAAGCCCCCACT TAACCATTG
TGCATTCAAGTGATAAATAATGATTCCTATAACTGCGAATGCCCTCAATCCATCTAATCCG
GGTAAGTATCGCGGGGAATACATTTTTTCTAAACGTTTAAAGTCTTTTGTATCCAT 
 

> isaA 
Function: protein coding sequence; immunodominant antigen A (core genome, variable) 
Best match: isaA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2660684:2661385:r]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 12348 … 13050; Length: 702 bp 
Sequence: 
TTAGAATCCCCAAGCACCTAAACCTTGTGCTTTGTATGCTTTAACAGCTGCGTTGATTTGT
TGGTCAACAGTGTTTGTTGGACCCCAACCTGGCATAGTTTGGAATAAACCTGAAGCACCT
GATGGGTTGTAAGCATTTACTTGACCATTTGATTCACGAGCGATGATTGCAGCCCATGTA
GAAGCTGAAACACCAGTACGTTGAGCCATGATTTGAGCTGCTGATGAACCAGTAGCACCT
GCAGTATTACCATTGCTTAATCTCACTGAACTTGAAGTAGTTGAAGTGCTGTAGTTATGGT
AAGTTGGAGCTGAAACAGCTTCAACGTTTGAGTTACTTGATTGTGCATTGTAGCTTACTGA
TTGTACATTTGAACCTTGGTTGTATGAAGTAGTGTAGTCTGCACCTGCAACGTTTGAGAAA
CCAGCAGTTTGACCATTAGCTGCTTCATAGCTCCATGACCATGTAGTACCATTTGAAGTGA
AGTTATATTGGAAACCATCTTTTACAAAGTGGATGTCATATGCACCATCTTTGATTGGAGC
TGCATTTAATTGATCTTGGTGATTATGCGCTAAGTCAACTAAGTGTGCTTGATCAACGTTT
ACTTCAGCAGCGTGTGCTTGATGTCCTGTACCTGCTGCGTAACCTGTTACACCTAATGCCA
CTGCTAATGATGATGCCATAATTGTCTTTTTCAT 
 

> acrA 
Function: protein coding sequence; TetR family transcript regulator (core genome, variable) 
Best match: acrA_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[78430:78999] (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 15121 … 15691; Length: 570 bp 
Sequence: 
ATGATGGAAAGTAAATCTATAGATCCAAGAATCGTTAGAACCAAACAATTG CTTGTCGAT
GCTTTTCTTAAAATTTCTAGAGAAAAGAAATTATCTCAAATTACAGTTAAA GATATCACT
GATATTGCTACGCTAAATCGTGCAACATTTTACGCTCATTTCACTGATAAAGAAGACCTCC
TAGACTACACATTATCTGTAACCATTTTAAAAGACTTGAATGATAATTTGA GCATTTCTAA
TGTCATTAATGAAAAGGTTCTGCGTAATATTTTCATTTCAATTGCGAGTTATATCAAAGAT
GCTGCAAAGTCTTGCGAATTAAATAGTGAAGCATTTTGCAACAAAGCACATCAACGTATT
AATAATGAATTAGAAGATATTTTTGCGATTATGTTAGAAAACAGCTATCCG GAGCATCAA
CGAGATATCATTGTAAATAGTGCGAGTTTTTTAGCAGCTGGTATCTCAGGCTTAGCATTAC
ATTGGTTTAACACGAGTCAAGAGACAGCCGATGTGTTTATCGATCGCAACCTTCCATTTTT
AATTCATCATATAGCACATTTTTAA 
 

> nrmA 
Function: protein coding sequence; ActVA 4 protein (core genome, constant) 
Best match: nrmA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2662524:2663345:r]RC (completely 
identical) 



Position: 065-contig_242_RC: 17383 … 18205; Length: 822 bp 
Sequence: 
TTACTTATTATAGTTTTGGACTTTAAGCCAATCACTTAATGATAATCTTGTTGGATTTATTT
CAGCCATTAATTCAAAGTCTACTTCATAACCTTTTTCTTCCAACCATTGCTTTTCTGCAACA
CCACTAACAAATTCTCCTTCTATAACAGTAGATTTACCTGTCACTTCACTAAAAATTGTTG
CTGCTTCACTTAATGTAACTTCATCGGAACCAATCTCTATTGATTGATGCGTAAAGCTTTG
TGGATGTGCAAAAATATACGATGCAATTTTAGCTATATCAATAGAAGAAAT CATTGTGAA
TTTTATATTCGGATTAATAAATTCTGGTAATGTAATACGTTCATCTTCGACTTTAGCAATG
CGTAAAAAATTATCCATAAAGAATGATGGTTTGATAACTGTTGCATTTATA TTAGATTCCA
TTAATCTATTTTCTATTTTTGCTAGTACTTCAAAGTGTGGGCCAGTTCGATTTCGATTAACC
CCTCCCGCAGTACTATACACAATATGTTGAATATTTTCTTGCTCAGCTATTTCAATTATCTT
CATACCTTGTCTTAATTCTTCGCTAACATCATCTTTAACGATTGGCTGAATACTGTATAAG
CCATACTTACCTTTCATCGCTGATTGCAAACTAACATTATCACTCAGATCACCTTCAACGA
TTGATAAATGCGGATGTCCTATGTCTGAAAGTTTACGATTATTCTTATTTCTAGTTAATGC
ACTTACATACCATCCATCCTCTAACAACTGTTTTACAACTGCATTACCTTGCTTCCCTGTTG
CGCCTATTACTAAAATATCTTTCAT 
 

> Q5HCX0 
Function: protein coding sequence; amidohydrolase 2 (core genome, variable) 
Best match: Q5HCX0_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[83315:84325] (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 20006 … 21017; Length: 1011 bp 
Sequence: 
ATGAAAAGTATTACGTTTGAAGAACATTATGTCATTGAAGATATTCAAAAA GAAACGATG
AATGCGATATCAGCAGATCCTAAAGGTGTACCGATGAAAGTAATGTTAGAAGGCCTTGA
AAAAAAGACAGGTTTTACAAATGCCGACGCATTATCACATCATGATGAACGTATCCAATT
TATGAATAATCAAGACGTTCAAATTCAAGTCTTATCTTATGGAAATGGGTCTCCTTCAAAT
TTAGTTGGTCAGAAAGCCATTGAATTATGTCAAAAAGCAAATGATCAATTG GCAAACTAT
ATTGCACAATATCCCAATCGCTTTGTAGGCTTTGCAACTTTACCTATCAATGAGCCTGAAG
CCGCAGCGCGAGAATTCGAACGTTGCATCAATGATTTAGGATTCAAAGGTGCGCTCATTA
TGGGACGTGCACAAGATGGTTTTCTTGATCAAGACAAATATGACATTATTTTCAAAACAG
CTGAAAATTTAGACGTACCGATTTATCTACATCCCGCGCCAGTTAACAATGACATTTATCA
ATCATACTATAAAGGAAATTATCCTGAAGTAACTGCGGCAACATTTGCTTGTTTTGGTTAT
GGTTGGCACATTGATGTCGGTATTCATGCAATACATCTAGTATTATCTGGTATTTTTGATC
GTTATCCAAAGTTAAATATGATTATTGGACATTGGGGTGAGTTTATCCCATTCTTCTTAGA
ACGTATGGATGAAGCTTTATTCGCTGAACATTTGAACCACCCTGTAAGCTATTACTTTAAA
AATAATTTTTATATCACACCGAGTGGCATGTTAACGAAGCCACAGTTTGATTTAGTCAAG
AAAGAAGTAGGTATTGATAGAATTCTTTATGCTGCTGATTATCCATATATT GAGCCTGAA
AAATTAGGTGTATTTTTAGATGAACTGGGTTTAACAGATGAAGAAAAAGAG AAAATAAG
TTATACAAATGGTGCTAAATTATTAGGTTTATCACCTAACAATTAA 
 

> cobW3 
Function: protein coding sequence; cobalamin biosynthesis protein (core genome, variable) 
Best match: cobW3_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[85322:86212:r]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 22013 … 22904; Length: 891 bp 
Sequence: 
CTACTGTTCCAAACATTGATAGTCTTCTTTTGAAATACCCTTTCCGATAAGCACCAAATAT
TCTGGCACTTTTTTTGAAAATGCTACAGGTGTTAATTCATATTGTCCTTGTGTAAATTGAA
TGAGATACGTATGTGCGGTGTCTTCAAATGTCATAAACCCTTTCAACCTATAAATATGAG
ACGGAAGGCATGCTAAACGTTTTATAAACTCTGCTTTAGTACATTTGACTGGTGATTGCAC
AAATTGATGATTAATCATTTGATGTAACGACTTATGTTTATTGTCAGAAGT TGCTGTCATT
TGTCTAACTGATATTGGCAAAGTGACGCTGCCATGCATACCGACTTGTATATCGGCCTCTG
GGTTAATAACTTCTAAATCTTTCAATAGTTTGCTCGTTGTTTCAACATCTGCTGAATCTATT
TTATTAACAAATAAGACAGAACAATATGCTAATTGCTCATAAAATAAGCCT TGGATGTCT
TTAGGGAATGATTTAATGTGTTTATACATGCTTGCGTCTATTACACCAATCATATGTGTAA
TTGTTGTAAACGGAGCTAAAATAGGCGTTAAACAAGCATCTAAAACAGAGA CCGGTTCTG



CAATCCCACTACATTCAATAAACACAATGTCTGGTTGCTCTTTTAAATATAATTGATGTAA
CTGTTCTGATACATCTGCTTTCATTGCGCAACAGATACACCCCTCTGTCAGTTCACTTAAA
GGTATGTCTTCAGATACTAAGGCACCATCAACACTCATTTTCCCAAATTCATTCATGATGA
CTGCTGGTTTCAGCGATTCCTTTAATGATTCAGCGAGCAAATGATTTAAGACAGTCGTTTT
ACCGCCACCTAAAAACCCACCTATAATAACTATTTTCAT 
 

> pyrD 
Function: protein coding sequence; dihydroorotate dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: pyrD_CC022_HE681097.1[2688838:2689902]  
Position: 065-contig_242_RC: 28327 … 29392; Length: 1065 bp 
Sequence: 
ATGTACAAATTAATTAAACCTTTCTTATTCAAAATCGAACCCGAAAAAGCA CACGGACTA
ACTATCGATGCATTAAAAACGTTACAAAAATTTCCGGTTTTATTCCCAGTCGTCGATAAAC
TATTTACTTATAAGAATCCAACGTTATCACAAACGATACAAGGTAATACGT ACGACAATC
CAATTGGCTTAGCAGCTGGTTTCGACAAATCTTGCGAAGTACCAAAAGCATTGGAACACC
TTGGATTCGGTGCTTTAGAATTAGGTGGTATCACACCTAAACCTCAACCGGGTAACCCTC
AACCACGCATGTTTAGATTATTAGAAGATGACGCCTTGATAAATCGAATGGGCTTCAATA
ATATTGGTATGAACAAAGCACTAAGTCATTTGCGTAAAAATGCTTATCAAG TACCTGTTG
GTATCAATGTTGGTGTGAATAAAATGACACCTTATGAAGCGCGTTATCAAGATTATATAA
AGGTTATTGATACGTTTAAACACGACGTTTCATTTTTCACAGTCAACATCAGTTCTCCAAA
TACTGAAAATCTTCAAAACTTCCATGATAAAGATGAATTTTCAATGTTATG CCAAGCTTTA
ACAGCATTTAAAAAACAACATGATGTAACAGTGCCAATTTATTTAAAACTA ACGTCTGAT
ATGGATTTCGATGGCTTAAAAGCACTATTACCAGCGATTACTGAGACATTTGACGGTATC
ATCTTAGCAAACACAACGCGACAACGAGATGGTTTAACTTCTGCTAATAAAGTCGAAGAA
GGCGGTTTGAGTGGTCGTCCATTATTTGAACGTAATTTAAAATTGATTAAGTATGCTTATC
AGCAAACAAATGGTGAATTTTTAATTATAGGTACAGGCGGCGTATTCAGTACTGAAGATG
CAATCAAAATGATGCGTCACGGTGCGTCACTTATTCAAATTTATTCATCACTTGTTATTGA
AGGCCCAGGTTTAACTAAGAAAATGAACAAAGGCATCGCACGTTACTTAAAAGATCATC
ATTTTGACAATGTCAGTGATATTATAGGACTAGATGCCTAA 
 

> Q7A3B2 
Function: protein coding sequence; putative DNA-binding protein (core genome, constant) 
Best match: Q7A3B2_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[94922:95509:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 31613 … 32201; Length: 588 bp 
Sequence: 
TTATTGTATATTTTTAATTATCGTTGCTGGCCCTTGATTGACAATCGTATTAAAATGCCTTA
TTAAGTCAACTTTGTCTATACGGTTTGGATCTTCTACCCAATGTCTTATCAAAGACAATCC
CGCACCTGAAACATAACTCATGAAATAGGAAAATGGTATACCATTAATTTG ATCGTTTTT
ATTTTTATAACGTTGTAAATGACACATAATTAAATCATAAAGTTTTTCGTG GATATTTGAA
TCTTTACCCATACGAAACATCAATTGATAAAATGCGATGTCTTTTTCTATCATTTCTATTA
AAACGGTCATAATTTGATGTATGTTATCCGTGGATAACTTAACTGCTCCATTTAACTTCTC
ATCATGAATGAAGTCTCTTATTTCCTCCAACTGCTGGTCCTCTAATTTTTCAAGCAAATCA
TATTTATCATAATAATGCGTATAAAATGTACTACGGTTAACATCAGCTAAA TCTGCAATTT
GTTGCACAGTAATCTCTTCTAATTGGTGTTGATGTAAAAGTTCAATAAATGCATTTCTCAT
TGCAACTTGTGATTTTCTAATACGTCGATCTATAGTCAT 
 

> pepX 
Function: protein coding sequence; Xaa-Pro dipeptidyl-peptidase (core genome, constant) 
Best match: pepX_CC001_MSSA476_BX571857.1[2656607:2658289] 
Position: 065-contig_242_RC: 32343 … 34026; Length: 1683 bp 
Sequence: 
ATGAACCAACATTTACTAGGAAATCCAAAATTAACTGTAACTCATGTCAAT GAAGTGAAA
GCCGGTATTAACCACATCGTTGTCGACAGTGTTCAATATGGAAATCAAGAAATGATTATG
GAAAAAGATGTCACTGTGGAAATGCGCGATGGCGAAAAATTATATATTAAT ATTTTCAGA



CCAAATAAAGATGGCAAATTCCCTGTAGTTATGTCTGCAGATACTTACGGTAAAGATAAT
AAGCCTAAAATCACAAATATGGGTGCCCTTTGGCCAACATTAGGCGCCATTCCGACATCT
AGTTTTACACCTGAAGAATCACCAGACCCAGGATTTTGGGTGCCAAATGATTATGTTGTA
GTTAAAGTTGCATTACGCGGTAGTGACAAATCAAAAGGCGTCTTATCTCCATGGTCAAAA
AGAGAAGCGGAAGATTATTACGAAGTGATTGAATGGGCAGCAAATCAGTCATGGAGTAA
TGGAAATATCGGGACAAATGGCGTTTCTTATCTTGCGGTGACTCAATGGTGGGTCGCATC
ATTAAATCCACCACATTTAAAAGCAATGATTCCTTGGGAAGGCTTAAATGA TATGTATAG
AGAAGTAGCCTTTCACGGAGGTATACCGGATACTGGCTTTTATCGTTTCTGGACTCAAGG
TATTTTTGCGAGATGGACAGATAATCCAAATATCGAAGACATGATTCAAGCACAACAAGA
ACATCCTCTGTTCGATGATTTTTGGAAACAGCGTCAAGTGCCATTATCACAAATTAAAAC
ACCTCTACTAACATGTGCTAGTTGGTCTACACAAGGTTTGCACAACCGTGGCTCTTTTGAA
GGATTTAAACAAGCTGCATCTGAAGAAAAATGGCTATATGTGCATGGACGTAAAGAGTG
GGAAAGTTACTACGCTAGAGAAAATCTCGAACGCCAAAAATCATTCTTTGATTTTTACCT
TAAAGAAGAAAATAACGATTGGAAAGATACGCCTCATGTCATTTATGAAGT TAGAGATC
AATTTTATAAAGGCGAATTCAAATCAGCGTCAGCGTTCCCTTTACCTAACACAGAATATA
CACCATTGTTTTTGAATGCTGAAAATCACACATTGAATCATGCAAAGATTA GTAGCGCGC
ATGTCGCACAATATGACTCTGAAGATAAACGACAAGATGTAAGTTTTAAAT ATACGTTTG
ACAAAGATACTGAGTTAGTTGGAAACATGAACTTAAAACTATGGGTAAGCA CTAAAGAT
TCAGACGATATGGATTTATTTGCAGGTATTAAAAAGTTAGATCGTCGTGGTAATGAAGTT
AACTTCCCTGATTTTAATCATATTGAAAATGGTCAAGTAGCTACCGGTTGGTTACGCGTAT
CACATCGTGAATTAGATCAAGAAAAATCCACAATTGCGCAACCTTGGCATAAACATGAA
ACAGAATTAAAGTTGTCACAAGATGAGATTGTACCTGTTGAAATCGAATTGTTACCTTCA
GGCACGCTATTTAAACAAGGCGAAACATTGGAAGTTGTTGTAAAAGGTAGTGAAATTGTA
ATTGGTAATAGTACCCCTGGCATGAAAACGCGTTATGAACATGAAGAAACCGTAAATAA
AGGCATGCACATGATTTATACTGGTGGTAAATATGATTCACAATTAATCATTCCTATCGTT
AATTGA 
 

> txbi_A5IW19_panD 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of A5IW19 and panD 
Best match: txbi_A5IW19_panD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2678984:2679047] 
Position: 065-contig_242_RC: 34100 … 34130; Length: 30 bp 
Sequence: 
AAACCAAGGTGTGGCCCTTTTTATTATTGA 
 

> sasK 
Function: protein coding sequence; LPXTG-motif cell wall anchor domain protein (genomic island) 
Best match: sasK_CC005_04-02981_CP001844.2[2683217:2683852:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 34123 … 34759; Length: 636 bp 
Sequence: 
TTATTGATGGCTATTTAATTTTATAAATCTTGTCTCTAAACTTACTACAAG CAATATTAAA
CCACTAAATAAAGCCATAATTGCTGTATTACTTTCGTTGTTTACTCCTGTTTTTGGCAATTC
TTTCAATTGTTGCTTATGTCCTGACTTGCTCTTGCTATCCAAATGAATACTTTGTTGTTTAG
CCATTTGTTTATTACTTTTTGTGTGAGTATCATTTGCTTTAACCCTTGGATTTACAGCACCA
TTATTCGATGTTACATTTGCGTTTTTCAACTGCTTGATAACTTTAGGATCTTTCGTGCCATC
CATTAAATTATCTGGATGTTTTAGTAAATGTCTACAATCCGATACTATTCCAGATTTTTTT
GCCTTTACCGCATTATTCTGCACCTCATTATCATCTTTCAACTGCTTGATAACATCTGGATC
TTTCGTGCCATCTATTAAATTATCAAGTTTTTTCACACGTGCTATGTCACTAACTGGCCCA
GGATAATTTGCATCCGGTTGTCTAACTGGTATTAAATTGCTGTTTTCATTCACACCTTCAG
GCTTGTTATTTTCGGCGTTCGCATTATCCGTAAAAATCAACACTGATAAAATTGCAACAA
ATAAACTTATAACTTTTTTCAT 
 

> A5IW21 
Function: protein coding sequence; putative peptidase (genomic island) 
Best match: A5IW21_CC121_21269_AFTU01000046.1[125757:126833:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 34774 … 35851; Length: 1077 bp 



Sequence: 
CTATTTTACTACCTTAATATCATTGCTATTAAAGTAACCCATCCATCTATTTTTTTCGTCGT
ATAAAGAGTAATATTTATACCCATTTGGAATATTGTAATAGAGTTTAGCTG TGTACGCTTT
ATCTTTTTTAATTAATTTATTATCACCCTTTTTTGTAATTTCAATGTTTTT CCAATATATATA
CTTACTTTTAATTACTTTCACTTTCTTATTATATGGATGACTTCTGTACTTACCTATCCAAT
AATTTATGTAATCTAATTTTAAATCATTTATTCTCACGCCTGAATTATGAT TATATCTGCCG
TATGCATGTACTCCGATGATATTGTTTTTTGAATCTCTTATCGCACTACCACTTTGTCCTGA
AAATGTGTCTACCGTATAATACATTTCATTCTCATCAAAACTTTCTAATTT CCCTTTACCTT
TATATTGTCTGTTGTCTGACTTGTCTCCTGGAAATCCAGAAATTTCAATATTTTCACCTTTG
CTAATGCGTGTGTTCAAAGTTAAGTAACCTGTTTTATTTCCTAAATTACTATTCAACTTAA
TAATTGCTATATCTTCTTTTGTGGGAGCATTATTAATCCAAGATTTAGATACAAAAAACTT
ATGCGAAAATGTCTTTCCTATTGTATATGTTTGCCCATTTACTCCAGCATAGACATCAATC
TTTTTAGCCCAACCTTTATCGTCTTTAGAATAGACATTATGAGCCGCTGTCAATACAATAT
CCTTACCAATCATAGTACCGGTGCCTTTATATACACGGTTATTTGAAAACGTCATATTTAA
TAATACAGTCTGCTTATAAGGTCTTTGTAAAATATTATTAACAACCGTTCT TTGATCTTTA
CCGAAAACTCGCTCAGTTAAGGGCGTACTATAATCACCTACTTCATAAAGCTCATTTTGAT
TACGTTCAATTGTTCCTGATTCAAAATTATTATCACTACCATTTTCTGAATTGACGATAGG
ATTATTATCAGCTAAGACAAAATTTTCACCATAATAACTGGAAACAATTAC TACTAACAA
AATCAAAAATGATATTTTAAAAATTTTTGTCAT 
 

> panD 
Function: protein coding sequence; aspartate 1-decarboxylase 
Best match: panD_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[2606953:2607336:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 36194 … 36578; Length: 384 bp 
Sequence: 
TTATAACACTATCGTATTTTCTTTTTCATGAATCATTTCAATAATGACATT GTCTTCATTCA
TTACTGCTACTTTAGGTGCATGGTGTTTAATTTCTTCTTCATTCAACTGTGCATAAGTCATG
ATTATGACTACATCGCCTACTTCAACAAGTCTTGATGCTGCACCGTTTAAACAAATTTTAC
CACTACCTCTTTCACCAGCTATTACGTATGTTTCAAAACGTGCACCATTATTATTATTCAC
GATGGCTACTTTTTCATTTGGCAAGATGTCTACCGCTTCCAATATATCTGAATCAATCGTA
ATGCTACCTACATAATTTAAATTTGACTCAGTCACTCTTGCTCTATGAATTTTAGCATTCA
TCATTGTTCTTATCAC 
 

> panC 
Function: protein coding sequence; pantoate-beta-alanine ligase 
Best match: panC_CC030_MRSA252_BX571856.1[2761706:2762557:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 36579 … 37431; Length: 852 bp 
Sequence: 
TTATTCAGCTCCAATTATTATATTATCTATTAAACGCGCTTTTGAAAATTT GACAGCTAAC
GAGATAAATATGCGTCCAGTTATTTCGTGTTGTTCTACTAATTGAGGATAACTATAAACA
GCAACTTCTTCAATGCGTCCACTTATATGTGATTCAAGATATTGAGTAACCTTGTCTATAA
TTACTTTACTTTGACGTTCACCGTCTTGATACAACGCTTGTGCTAATAGCAAACTTTTACTT
AAATGTACCGCTTCTTGTCGTTCTTGCTCCGTTAAATAAACATTTCTTGAACTTTTCGCCA
AACCATCTGCTTCTCGAACGATATCAATACCAATAATTTCAACGGCATGATTGAAGTCTTT
TACCATTTGCTCGACAATAGCCAATTGCTGGGCATCTTTTTTACCAAAATAAGCATAATCC
GGCATAACAATATTAAATAGCTTATTAACTACTGTTACCACCCCATCAAAA TGCCCTGGA
CGCTTCGCTCCTTCTAACACATCAGCTAATGGACCTACTTTGACATCAATACCTAATTCAC
CTGGATACATATCTTCTACTGCAGGATGAAAAACAATGTCCGCTCCTACTTCTGATACTAA
TTCTAAATCTTTATCAATTTGTCTCGGATAAGCATCGAAATCTTCGTTTGGACCAAATTGT
AATGGATTAACAAATACACTCACAATTGTAATATCATTTGTACTAACTGAT TCGCGTACC
ATCGTTAAATGTCCATCATGTAAGGCACCCATTGTTGGGATAAAACCAATCGTTGTGCCT
GAGCGTTTGGCTGCTTTAACAATGTGTTGCATCTCTTTTACCGTAGTAATCAGCTTAGTCA
T 
 

> panB 



Function: protein coding sequence; 3-methyl-2-oxobutanoate hydroxymethyltransferase 
Best match: panB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2680987:2681805:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 37423 … 38242; Length: 819 bp 
Sequence: 
TTAGTCATTGTTATTAACCTCATTCATAATTTTCTTTTTATACGTATATTCTTCTGATGGAA
ATGCACCAGATTTAACTTCTTGATCGTATTGTTTTAAACCATCTACACCAACACTAAAATC
AGCAAATTGCTTCACAAATTTCGCTTTATGTTCAACACCATAATTTAACAT ATCGTGATAA
ACCAATACTTGACCATCTGTACCTTTTCCTGCACCAATACCAATGACTGGAATTGTTAAAT
GCTTGCTAATTTCTTCTGCTAAATCATTTGGAATTGCTTCAAGTACTAACGCAACTGCACC
AGCTTGTTCTACATTTTTCGCATCTAAAATAAGTTGCTCAGCTGCTTCTTTCGTTGCACCTT
GTAATTTATATCCCATAACGCCAACACTTTGAGGTGTTAACCCTAAATGTGCAACAACAG
GAATACCAATTGCCGTTGCTTTTTCAATAAATGGTGTAATATGCGCTCCTTCTGCTTTAAT
TGCATTTGCACTCGTCTCCTGATAAAGCTTTAGAGCATGATTTAAGTCTTGTGTCATAGAG
ATGCCTACTGCACCAATCGGCATATCAACAACTACAAATGTATTTGGTGCGCCTCTTCTTA
CTGCACGACCGTGATGAATCATATCTGCTAACGTCACTTGTACGGTACTTTCATAACCTAA
TACAGTCATACCAAGTGAATCCCCAACAAGAATCATATCAATACCCGCTGCTTCCACTTG
TTTAGCACTTGGAAAATCATAAGCTGTTACCATAGAAATTTTAGTTTGCTTTTGTTTCATA
TCTATTAATTGACTTACTGTTTTCAA 
 

> panE2 
Function: protein coding sequence; 2-dehydropantoate 2-reductase 
Best match: panE2_CC705_RF122-cow_AJ938182.1[2609073:2609933] 
Position: 065-contig_242_RC: 38314 … 39175; Length: 861 bp 
Sequence: 
ATGTTATCAGTTGCGATTATCGGCCCAGGCGCTGTCGGTACAACTATTGCCTATGAATTAC
AACAATCATTGCCTCATACAACGCTTATCGGGAGACACGCCAAAACAATAACATATTATA
CTGTACCACATGCACCTGCACAAGATATTGTTGTGAAAGGTTATGAAGATGTCACAAACA
CATTTGATGTTATTATTATTGCAGTCAAAACACATCAACTTGATGCAGTTATTCCTCATTT
AACTCATCTTGCACATGAGGACACGCTCATCATTTTAGCCCAAAATGGTTATGGTCAACT
CGAACATATTCCATTTAAAAACGTATGCCAAGCAGTTGTCTATATAAGTGGTCAAAAGAA
AGGCGATGTTGTTACGCACTTCAGAGATTATCAATTACGTATACAAGATAATGCATTAAC
TCGACAATTTAGAGATTTGGTCCAAGACAGTCAAATCGACATTGTACTAGAAGCAAATAT
TCAACAAGCTATTTGGTATAAATTGTTAGTTAACTTGGGCATTAATTCTATCACAGCACTC
GGTAGACAGACAGTTGCAATCATGCATAATCCTGAAATACGTACACTGTGTAGACAGCTA
TTACTAGATGGTTGTCGTGTTGCACAGGCAGAGGGGTTAAACTTTTCAGAACAAACTGTC
GATACTATTATGACTATATATCAAGGTTATCCCGATGAAATGGGAACGAGCATGTATTAC
GACATTGTGCATCAGCAACCTCTTGAAGTCGAAGCGATTCAAGGCTTTATTTATCGACGT
GCACGTGAACACAATCTTGACACCCCATATCTTGATACTATTTATAGCTTTTTACGCGCGT
ATCAACAAAATATGTAA 
 

> budA-L2 
Function: protein coding sequence; alpha-acetolactate decarboxylase/locus 2 (core genome, variable) 
Best match: budA-L2_CC398_SO385-pig_AM990992.1[2736345:2737049:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 39260 … 39965; Length: 705 bp 
Sequence: 
CTATTCAGCTTCTCTAATTTCTTCTGCCACATCTTTATAGTCTATTTTCGCTTTAACAAACG
TCTCGTTATTTACCGGGAAATGTTGTTGGAATGTTTCAAAGTTTTGTATCTCAACGACAAC
GTCATCCACTTCAAAGTCAAGAACATGTCCACCATAAGCTCTTTCATCATCCGCAAAATG
TATATGAAAACCAGCAGACCCTACGCCATGAAATAATTCTGGTGTAAAAAA TCCAACAAT
GGCACCACGAATATCTTGTCTTTTTTCCTCAGGTTGTCTGCGTGCTGAATCAATCAAACGT
GTATATGGCGGTTGCTGAGCAGGCATCATTCGTACATGCATATGTTTAAATGTGCCATAA
ATTTTAACAGCCGAAAATAAATTCTCACTTAACATTTCATTTTTAATTTTT GCGAATACAT
CATCTTGTGATAATTGTTGCAATGGAAATGTCTTACTCGCTTTAAAATTAGTAATCGATGC
ATACGGTACTTTCTCATCACCTTTTAATTCTATAAATTCTTTATGCTCGTTAGCATGATATG



CCTTCCCGTCTAAAAATATTACTTCGCCATCAGACCCTGTTAACGTTGCAATCCCTAAATT
TCCATGTTCTAACAATTCATTAATTGTAGCTGTTCCTTCTAGTAAGCCAGCCATTAACGTA
CCTAATGTACCATGTTGATACAAGACATTCGTCAT 
 

> ldh2 
Function: protein coding sequence; L-lactate dehydrogenase 2 (core genome, variable) 
Best match: ldh2_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[103551:104510:r]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 40242 … 41202; Length: 960 bp 
Sequence: 
TTAGTCTTCTAATAAATATTTAATTGAATCAAATGTATCTTCTAATGTTTT AACAGATTTAT
CGAACAACGCTTGTTCTTCGGCACTTAATGGCATTTCATAAATTTTAACTGCGCCATGTTG
GTTAACTAATGTTGGTACACCTAGGTAAACGCCTTTGTGACCACCATATTGACCATCTAAT
TGTATAGAAACATTTAAGACATTATTTTCATTATTTAAAATGGCTTTTGAA ATGCGCATCA
ATGCTAATGCAATACCATAGTATGTTGACCCTTTAGCTTGGATAATTTCATAAGCAGCGTC
ACGTGTATTTACATAAATTTCTTCCGCTTTAGCTTCGCTACCAGTTTGTTCTTTTAATGTGT
CATATACTGAAATACCTGCTACATTTGCTTGTGACCAAACTGCAAGTTCAGTATCACCATG
CTCACCAATAATACTAGCGTCAACACTTGAAGGTGCAACACCAAGTTCTTGGCTAATTAA
ATATTGTAAACGTGCACTGTCCAATACAGTACCTGAACCGATAACACGCTCTGCTGGTAA
TCCAGTATATTCTTTTACAAATCTTGTTAAAATGTCTACAGGGTTTGCCGCGATTAAGAAA
TATCCATCAAAGCCGCTATCCATAACACTCTTAACAATGCTCTTCATAATCTTAGTATTTT
TTTCAACTAATTGTAAACGTGTTTCACCTGGCTTTTGAGGTGCACCAGCTGTAATAACAAC
TAAATCTGCATCTTTACAGTCTTCGTATTCACCTGCTTTCACATCAACTGGTGAAGGACTG
TGGACTGTACCATGGTTTAAATCTTGAACATCTGCTTTTACTTTGTCTTTTGCAATGTCAAT
AATTACAAATTCATCAGCAACACCTTGCGTAACCATTGCAAAGGCATAGCTTGATCCTAC
AGATCCATCTCCGATTAATACAACCTTTTTACCAAATGTTTTCAT 
 

> fda 
Function: protein coding sequence; fructose-bisphosphate aldolase class 1 
Best match: fda_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2751721:2752611] 
Position: 065-contig_242_RC: 45551 … 46442; Length: 891 bp 
Sequence: 
ATGAATAAAGAGCAATTAGAAAAAATGAAAAATGGAAAAGGCTTTATTGCC GCATTAGA
CCAAAGTGGTGGTAGTACACCAAAAGCACTTAAAGAATATGGTGTAAACGAAGATCAAT
ATAGCAATGAAGACGAAATGTTCCAACTTGTTCACGATATGCGTACACGTGTGGTAACTT
CAACTTCATTCTCACCAGATAAAATTTTGGGTGCTATTCTTTTCGAACAAACAATGGATCG
CGAAGTAGAAGGCAAATACACTGCAGATTACTTAGCTGATAAAGGTGTTGTTCCGTTCTT
AAAAGTAGACAAAGGTCTTGCTGAAGAGCAAAATGGTGTTCAATTAATGAA ACCAATCG
ACAACTTAGACAGTTTATTAGACCGTGCAAACGAACGTCACATTTTTGGTACAAAAATGC
GTTCTAACATTTTAGAATTAAATGAGCAAGGTATCAAAGACGTTGTTGAAC AACAATTTG
AAGTTGCTAAACAAATTATTGCTAAAGGTTTAGTGCCAATTATCGAACCAGAAGTTAATA
TTAATGCAAAAGACAAAGCTGAAATTGAAAAAGTATTAAAAGCTGAACTTA AAAAAGGT
TTAGATAGCTTAAATGCTGATCAATTAGTAATGTTGAAATTAACAATTCCT ACTGAACCA
AACTTATACAAAGAGTTAGCTGAACATCCTAATGTTGTTCGTGTCGTTGTATTATCAGGTG
GTTACAGCAGAGAAAAAGCAAATGAATTACTTAAAGATAACGATGAACTTA TCGCAAGT
TTCTCACGTGCATTAGCTAGTGATTTAAGAGCTGATCAATCTAAAGAAGAATTCGATAAA
GCTTTAGGTGATGCTGTAGAATCAATCTACGACGCATCTGTAAACAAAAACTAA 
 

> mqoB 
Function: protein coding sequence; putative malate-quinone oxidoreductase 2 
Best match: mqoB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2752805:2754301:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 46636 … 48133; Length: 1497 bp 
Sequence: 
TTAGTTTTCGTAGTAACCTAATTCTAAGTCTTTTGAAGTTTGTTTACGGATTTTTCTCATTA
ATTTTTCGTCTTCAATTAATGATTCACCGTATGATGGAATCATTTTCTTGATTTTAGGTGCC



CATTCAGTTTTGTATTCAGGGAAGTTACGTTCTAATACTTCTAACGCAACTGAAACTGAAG
TTGAAGCCCCTGGTGATTCACCTAATAATGCAATTACAGTGTGGTCTTGTGAGTTAACCAC
TTCTGTACCGAATTGGATGAATCCTTTACCGTGTTCAGGTGTATCTTTGATAACTTGTACA
CGTTTACCAGCAGTGTATAATTGCCAATCTTCATTACGTGCTTCTGGATAGAAAGTACGTA
AGTGGTTCATACAACCTTCTTTTGTCATAATCACTTGATCAAATGAGTATTTAATTAAAGG
TAAGTTTTTAACTGCTGCTGCTAATAAAGTTGTAATGTTGTATGTTTTAACAGACTTGAAT
AAATCTAAGTTAGAACCATTTTTCAAGAATTTAGGTCCAACATTAGCAAAT GGTCCAAAT
AATAATGTTCTTTGACCATCAATGTAACGCGTATCTAAATGAGGTACAGTCATTGGTGGT
GTACCAGGTGGCTCTTTACCATAAACTTTGGCATCGTGTTGTTCAATAACTTGTGGGTTTG
TACAAGCTAAGAATTGACCACTGATAGGGAATCCACCCAAATGTTTACTTTCAGGGATAC
CTGTTTTTTGTAATAATGGAATCGCTCCACCGCCAGCACCGATGAATACATAGTCAGTTAC
TTGTTTGAATTTCTCACCAGTTAGGCGATTTTTAACAGTAACTTCCCATTGACCATTTGAT
AATTGTTCAAAATCAACAACTTCATGGTTAAATTGCACTGTAGCATTTGGATGTGCTTCAA
TGCTTTTAGCCATTTTACGTGTTAATTCACCGAAGTTTACATCTGTACCTTCGTCAATTTTA
CTTGCCGCCATGATACCAGGGTTATCTTCACGGCCTTTCATCATCAATGGAATCCATTTTT
TCATTACTTCGATGTCTTCAGTATATTCGATATTATCGAACATAGGGAAAGCTTTCATCGC
TTCGTAACGATCTTTTAAGAATTTAACATTGTTTTTACCTCTAACATAACT GATGTGTGGT
AATGGATTGATAAATTCTCTTGGGTTCTCGATGCTACCGCTTTTCACTAAGTGACCCCAGA
ATTGTTTTGAAATCTCAAACTCTTCGTTAATCACTTTCGCTTTTTCGATGTCGATAGAACC
ATCAGGTTGTAAAACTGTGTAGTTCAACTCACATAATGCTGCATGACCCGTACCAGCATT
ATTTCTTTCGTTTGAACTTTCGATTGCAGGACGATCCAAGCGTTCGTAAACGTGGATATTC
CAGTCTGGCTCAATTTCTTTTAACATTGAACCAAATGTTGTGCTAAGTACACCGGCTCCAA
TTAAAACGATGTCTTTACTATTAGACTTAGCCAT 
 

> acsA2 
Function: protein coding sequence; acetyl-coenzyme A synthetase 
Best match: acsA2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2692379:2693977:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 48817 … 50416; Length: 1599 bp 
Sequence: 
TTATTGATTGCTATCTTTTTGTTGTTGCCATTTGTCTATTTCAGCATCTCGTAGTTCAACAC
GACGAATTTTACCTGAGTTTGTTTTTGGTAAGTCGTCAACGAATTCAATCTCTCTCGGATA
TTTATATGGTGCAACTTCATTTTTAACAAATTGTTGTAGTTCTTTAACTAA CGTATCATCAC
CCGCAGTATGGTCCTGTAAAATAACGAATGCTTTAACAATATTTCCTCGTATATCATGAG
GCTTTGCTACTACAGCACATTCTTTAACGGCTGGATGATTCGTTAACGCATCTTCAACTTC
AAAAGGCCCAATCGTATAGCCTGAACTAATAATAATGTCATCTCGACGTCCTTCAAACCA
GAAATAACCATCATCATCTACATGAGCTAAGTCACCAGTGATGTAGTATTTACCTGTTTGC
GCTTTCGCCGTACGTTCTGGCTCTTTATAATACCCTTTGAAAAGTGCTGGCAAATCAAGTG
GTACTGCAATATTCCCTTTCGTATTAGCAGGTACGCTATTCCCCTCATCATCTACTACAGT
GACCGAACTACCCGGAATGCCTTTACCCATTGATCCAATCCTCTGTGGTGTATCTTTTAAA
AAGCCTATAAGCAAGGTACTTTCAGTCTGTCCATATCCATCTCTTACAGTTAAATTAAAGT
ATTTCTTGAATTGTTCAACTACTTCTCGATTTAGTGGCTCACCTGCAGAAACGGCACTATG
TAAATGCGTTAAGTCATAATCATTTAAGTTCTGTAATTTAGCCATCATACGATATTCTGTC
GGTGTACAACATAAAACATTAATTTGATATTTTTGAAGCAATTCTAAGTAT GTTTCAGGAC
TGAATCTTCCATTAAATACAAAAGCAGTTGCACCTGAACCTAATACAGATA AAAAAGGAC
TCCATACCCATTTTTGCCAACCTGGTGCTGCTGTTGCCCAAACTAAGTCATCTTCATTAAT
ACATAACCAATGTTTTGGTGCCATTTGTAAATGTGCAAATCCCCATCCATGACAATGTGTA
ACGGCTTTAGGATTGCCAGTTGTACCAGATGTATATGACAGAATCGCCATATCATCACGC
GTCGTATCTGCCATTTCTAGTTTGTTACTTGCGTTTTCTTTTTCAGCTTCAAGTGAAATCCA
TCCATCTTTTTGACCGGCAATAACAAATTTAGTTAACGCATCATATTCTTTAATTTTTTCAA
ATTCAACTGTGAATGGCTCTAATGCAATGACTGCATTTATTTCACCGTGAGTGATACGGTA
TTGTAAATCTTTAGTTCTTAGCATTTCAGAACATGGAATGATTGCAACACCTAATTTTAAA
GCAGCAATATATAATTCATACGTCGCAATAGATCGTGGCATCATAATGAGTACTTTATCG
CCTTTAGATAAACCGTGCGATGCTAAAACATTACCTACTTTATTAGACTGTTCAATGAGCT
GTTGGTAAGTGACTGATATATCTTCGCCTTCAGTATTATGATATAGAATTGCCTTTTTATC
TGGTATGTGGCTATATTTTTCGATTTCCGAAATAATGTTATATTTTTCAGGCGCGAATAGA
GCTGACTTTTGCAT 



 

> betA 
Function: protein coding sequence; choline dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: betA_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2757991:2759700:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 51822 … 53532; Length: 1710 bp 
Sequence: 
TTATTTAGCGTATGGTTTTACTTCGATTGCACCTTCATTTTCATCATGAACACCATGCTTAT
AATAATCAATATATTGTGGCTCTAAAGGCTTTCTGCCACGTATAATGTCTGCTGCTTTTTC
AGCTAACATTAAAACAGGTGCATGTATATTGCCATTTGTCGTACGTGGCATAGCTGATGC
ATCAACTACACGTAAATTTTCCATACCGTGGACTTTCATTGTTAACGGGTCAACTACTGCC
ATTGGATCTGAAGCAGGACCCATTTTAGCACTACAAGATGGGTGTAATGCTGTTTCACCA
TCTCTACGAACCCAATCAAGAATTTCTTCGTCTGTTTGCACTTCTGGTCCTGGTGAAATTT
CTCCACCATTGAATGGATCCATTGCTTTTTGAGACAAGATATTTCTTGCTACACGAATTGC
TTCTACCCATTCTTTTTTATCTTCTTCTGTTGATAAATAATTAAAGCGGATACTTGGTTTTT
CGAATGGATCTTTAGATTTGATTTTCAAGCTACCACGAGAGTTTGAATACATTGGTCCTAC
GTGAACTTGATAACCATGTGCGACCGCTGCCTTTTGACCATCATATCTTACAGCTATTGGT
AAGAAATGGAACATTAAGTTAGGATAATCAACTTCGTTATTTGAACGTACA AATCCGCCA
CCTTCAAAATGGTTAGATGCTGCTGCACCTGTACGTGTGAAAATCCATTGTAAACCAATA
AATGGCATGCGCTTGATATCTAAGCTTGGCTGTAATGATACAGGTTCCTTACATTTATGTT
GAATGTATACCTCTAAGTGATCTTCAAAGTTTTCACCCACACCAGGTAAATGAACACGTG
GCTCAATGCCTTTTGATTTTAGGAACTCTGAATCACCGATACCAGATAATTGTAGTAATTG
TGGCGTATTGAATGCCCCACCAGACAAAATGACTTCATTAGCATCGATGGTATGTAGTTT
GCCATTTTTCTTATACGTAACACCAGTTGCTCTTCTACCTTCATAATGAATTTCAGTTACA
AAGGCACGTGTTTCAACGGTTAAGTTTTTACGCTTCATAGCTGGATGTAAATATGCTCTTG
AAGCTGACATTCGGCGACCACGATGTACTTGACTATCGAACGGTCCAAAACCTTCTTGTC
TAAATCCATTCACATCAGGTGTTTTATGATAGCCTGCTTCAACACCTGCATCAAAGAATG
ACTGGAATAAAGGATTCGTTGCTGGCCCTCGTTTTAACTTAATTGGTCCATCATGGCCTCT
AAATTTATCATAAGGCGCTGCACCGTATGTTTTTTCTAATTTTTTAAAATA CGGTAAACAG
TGCGCAAAATCCCAAGTTTCCATACCTTCTGGTTCTGCCCAACCTTCATAGTCCATTGGAT
TACCACGTTGATAAATCATGCCATTAATCGAACTCGATCCACCTAAAACTTTACCTCGGG
CATGTGCTACTTTACGACCGCCCATATGTGGTTCTTCATCTGTTGAATAAATCCAATCGTA
AAATTTATTGCCTGAAGGGAACATTAACGCAGCAGGCATTTGGATAAATAAATCCCAAAA
ATAATCACTGCGACCCGCTTCTAATACTAAGACTTCTTTATCTTTATCTTCACTCAGACGA
TTACCTAGTACAGAACCTGCACTGCCTCCTCCAATGATGACATAATCATATGATTTATTTT
TGTTACTCAT 
 

> betB 
Function: protein coding sequence; betaine aldehyde dehydrogenase (core genome, constant) 
Best match: betB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2697354:2698844:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 53792 … 55283; Length: 1491 bp 
Sequence: 
TTATTTGCTAAACCAATTCACTAATTGTGGATTTGTATTTGTTAAAATGTGTTTTGAAACA
AGGTACTCTTCTAAGCCTTCTTTGCCTAATTCTCTACCGATACCTGATTGTTTGTATCCACC
CCATGGCGCTTGTGCAAAATATGGATGGAAATCATTAATCCACACCGTTCCAAGTTTCAA
CTTGTTAGCAACGCGTTGTGCTTTTCCAATATCTTTAGAAAATACAGCACCTGCTAAACCA
TATATAGAATCATTCGCTAATTGAATCGCTTCTTGTTCAGTTTCAAAGCCTTCTACAGTAA
CGACAGGTCCGAAAACCTCTTCTTGTACAATACGCATTGACGTATCACAATTTGTAATGA
CTGTTGGCTCGAAGAATAGACCATCTTTTAAATCATCTCTATCTGGACGTTTACCACCAAT
AGCAATTGTTGCGCCTTCTGCTTTAGCTACATCCATATAAGATTCGATCTTATTACGATGT
TCTGTTGAAATCACTGGTCCCATTTCGGTATCAGCATCAAAACCATTACCTAATTTGATTT
TTTTCACGCGATCAATAAGTGCTTGCTCAAATTTGTCTTTAATACTGTTTTGTACTAATATT
CTTGATCCTGCTGAACAAACTTGACCTGCATGGAAATATCCACCATTTAACGCTTGGTCTA
CTGCCAATTCAAAATCAGCATCATCAAAGATAATGTTTGGATTTTTACCGCCAAGTTCCA
AGGCAATATTCGTAACATTATTAGCAGCATTTTTCATAATATGCTTACCAGTCTCAATGCC
ACCTGTAAATGATACAAGGTCAACCTCTTTATGACCTGACATTACGTCACCAACTTCAGA



ACCTGCACCTAGAATAAGATTAATTGTTCCTTTAGGGAAACCAACTTCTTCCATTAATTCA
AAAACACGTATTGTTGTTAATGGTGTAATTTCACTTGGTTTCATAACTAGTGAACAACCCG
TAGCAAGCGCTGGCGCAATTTTCCATGATGCTTGTAATAACGGATAATTCCAAGGTGTAA
TTTGTGTAACTACACCTACTGGTTCTTTAACAATTTTGCTTTCTGTATCTGGAATTGGTGAA
TCAATCATTTCGCCACCGTCTTTATCTGCTAATCCAGCAAAATACATAAACACATTATGAA
TATCATCCATATCTGCATATGATTCTTCTAACGTTTTTCCAGTATCTAATGTTTCTAATCGT
GCTAACGCTTCGCGATGTTCTTTGATCTTGTCCGCGATGGCACGTACTTTTTTACCTCTTGT
TTCAGCAGTTTCTTGCGACCATTCACCAGACTCAAACGCACGTCTTGCAGCTAAGATTGC
ACGTTCTGCATCCTCTTTCGTCCCTTCAGAAACCGTAAATATCACTTCTTGATTGTAAGGA
TTGATAATATCTCTTGTATTTTTATTCGCGCTTTCAACCCACTCACCATCAATATATTGACG
CTGAGATAAATGTTTTAAAAGTTCCAT 
 

> A8Z5A6 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: A8Z5A6_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2761520:2761615] (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 55351 … 55447; Length: 96 bp 
Sequence: 
ATGAAAAATGTGTCAATTTACAAAACAACTCAAGAATTAAGTTTTGTAAGT TCGTTAGAT
TTTTATTTAACGAAACATTTAACTTTAATGCTTTAA 
 

> Q79ZX2 
Function: protein coding sequence; putative transcript regulator (core genome, constant) 
Best match: Q79ZX2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2699097:2699660] 
Position: 065-contig_242_RC: 55535 … 56099; Length: 564 bp 
Sequence: 
ATGACTCGTTCTCAGAACAAACAGCAACAATTAGAACAAGCAAAAGATATT GTAATTAAT
TCAATTGGACAAACAATGGATTTGTATGGCACTAATAGAAGTGTAGGAAACTTATATGGC
ACTATGGTGTTTGAAGGCAGTATGACGCTTGATGAAATGCGTCATCAATTGCAAATGAGC
AAACCAAGTATGAGTGCTGGCGTTAAGAAATTGCAGGAATTTGATATTGTTAAACAACAA
TTTACGAGAGGAAGCCGCAAACAACATTTTATCGCCGAGAAAGACTTTTTCATCTTTTTCC
GAAACTTTTTCACTAAAAAATTTCAGCGTGAAATTGACATCAATGTCGAAG CAGTAAAAG
ATGCTCAAGCTATTATCAATCCATTACTTGAAAGCAGTGATTTAACTGAAGCTGAAACAC
AAGAGGCACAAAAAATTAAAGCTCAGCTTGATCATACACATGTTTATTACG AATGGTTAG
AACAGTTAACCGAAGCGATTGAAAGCGGTGAAATTTTCAAATATTTCCCAATTCCAGAAC
AGCCTTCTGATTCTGAAAATTAA 
 

> txbi_cudT 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of cudT and Q79ZX2 
Best match: txbi_cudT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2699714:2699777] (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 56152 … 56216; Length: 64 bp 
Sequence: 
GGTCCACGAAATAAACGGTAATTTCTATCTCAATAAATAGAAATTACCGTT TTTGTTTTAT
ATG 
 

> A6QKA2 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: A6QKA2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2699848:2700534:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 56286 … 56973; Length: 687 bp 
Sequence: 
TTAGCTATTCTCGCCCTCACGTACTCTATCAATAATATTTTGTATTTGTTCACGTTTTTCAT
ATTCATTTTCTACAAAATAAACTAACGGTTCATCTTTGATAGTAACCCAAG GTACAAGTA
CATCAAAATCTAATTCTTTAACCATCTCTAAACTTTGAATAGATTTTTCTC TATCACTTGA
ACCTAATATAACTGTACGCCATCTCTTCCCTTCAAAACATATAAAATCTCCAGTAAATAA
GTAACGATGATGACCATCATCCCATAAAAACAGTGTCGTCCCTGGTGTATGTCCAGGCGC



GGGAATAACTTCTAAATCCTTATCCAACATTACACGATTACTAAATTGTTT TTGAACAGAA
ATCTTATGTTTCAGTGCAGCCACATCATTTTCATGTATAAAGTAAGGAGCTTCAACTTGAT
TAGAACCTCCTATAGATTCATGATCATGATTCATCAATACTTTTGAAACACCACCTAATGA
TGCAAAGTCTTGTTGGGAGTCACCTAAGTGTCCGGAATGATAGATAACAATATTACCTGT
TTCACGTTTTAAAATAAAAGATTTAAATAGAAATCGATTATCAAAAGGCAG TTCCGAAGT
AGGTGTCGCATATAAGTTTTTTGTGATGGATTCTAAACTGTCATGTAATTTGGACTGTTTA
TTTTTAAATTGATTAGTCAT 
 

> cudT 
Function: protein coding sequence; putative betaine transporter (core genome, constant) 
Best match: cudT_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2700793:2702415:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 57236 … 58859; Length: 1623 bp 
Sequence: 
TTATAAATTATCGTCTTGTTCTTCTTCTGATACTTGAACGATTCGCAATGAACGACGTTCA
ACTTCTTTTAATTTTTCAGCACGCGTTTCAAGTTTAATTCTATCGCGCCCTAAAATGATTA
AAAATGATATCATCATGAAAATAAAAATAACAATTAATGGCACACTTGCCA GTATTGAAG
CAGTTTTCAATACTTCTAATGCACGTTCGCCACCAACTAGCATCAATGAAAATGGCAATA
AGCACAATGCAAATGCCCAGAATAAACGATTGGCACGTAATGGTTCGCCTACCACTTTTT
TCTGAGATGCTGCCGCTAAAATATATGAACCCGAATCAAATGTTGTTGCTAAGAATAAGA
AAGCAGATACTAAGAATAGTACAATCATCAATGATGGGAATGGTAAATGAT GCACCACT
TCAATAATGGTTGCCTCTGTACCATGTGTATTTAAATATTGTGTTACATTAAACTGTCCAG
AAATTTGTAAATACACAGCATAGTTACCAAAAATACCGAAGAATAATACGC ATCCAAGC
GTTCCATAAATAATTGTTCCTAGCACGACTTCTTTAAGGCGTCGACCTTTTGAAATTCTAG
CAATAAATAAACCGATAAATGGCGCATATACTAACCACCATGACCAGTAGA ATATTGTCC
AGTCTTGTGGGAAATTCGTTTCTTTTCGACCTTTAATACCACCGAATGGTTCTAACCATGT
TGCCATATGGAAAAAATCTCTCAACATATTTCCGAACCCTGTCACTGTCGTTTCCATAATA
AAAACAGTCGGTCCAATAATAAATATAAAGGCTAAAAGTACAAATGATAAC CAAACGTT
GATATCACTTAACTTTTGAATACCTTTTTTCAATCCTGTATATGAACTAAT GGCAAATATA
ACCGTGATTGTTAATAAAATGGCCGAACGTAAAATCATATTTTTACCATCTAAACCAGTT
AATCTTTCTATGCCTGCAGAAATTAATGGCACACCTAACGCTAGTGATGTTGCCGCACCA
CCTAGCAATCCAAAGATAAATAAGATATCTACAACTTTACCTACAAATTTA TCTGTTTGAC
CTTTTAAAATCGGGCGACAAGCTTGACTAATTTTATACACCGGTTGTTTTTTAACAAATAC
TAAATAACCAATTGGTAATGCTGGTAGAACATAAATAGCCCAAGCAATTGG TCCCCAGTG
GAACATACCATATTGCGTCGCATATTGGAGTGCTTCATCACTCATACTTTTCGCGCCATTT
GGTGGTACTTGATAGTAAAAAGCCCATTCAATAACGCCCCAGTATAAAATATCAGAGCCT
ATGCCTGCACAAAACAGCATTGCCGCCCATGTAAATGTATTAAATTCTGGTTTATCACTTG
CTTTACCAAGTGTGACATTACCATATTTACCAAATGCGATATACATTACAA AGCAAAAAA
TCGCCAGCCCCATAAATAAATATATCGAACCAATTGAATCAGAAATGGCACTATTAATAC
CAGTGATGATATCTTCACTTGCTTTTGGAAAAGCCATCATAGGTATAACTGCAAAAAGAA
GTACAGCTACTGTCCCTATAAAGGTCGTCCAGTCCATAACTTTCTCTTTTTTCAA 
 

> nrdG 
Function: protein coding sequence; anaerobic ribonucleotide reductase/small subunit 
Best match: nrdG_CC030_MRSA252_BX571856.1[2783529:2784065:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 59378 … 59915; Length: 537 bp 
Sequence: 
TCAACTAACAATATATTCAATCATACGCGCATGCGAGAGTGATTGTTGTACATCTATAAT
GCGTTGATTTAAAGAACCTTTATATGGTAAATCAGGTTTGAATAAGTGTTGAATAAATAG
CCCATCTACTAAAACGTCAATGTATGATAATAACTCTCGACGTTCTGTACAATCATTTGCT
AAATATTCATATAAAAATCCAGTCCATACCCAAAGTGTCTTTGTATTTCCA AAACGTGCTC
GAAATGCTTTGACAAGATTTAATGTAATATCCAAATTACAAAATGGTTCGC CACCTAATA
GACTTAGCCCAGATATATAATCATGATCGCAATCATCTAATATTTCTGCTAATATTTCATC
AGTGTATTTCTCGCCATATCTGAACTTTTGTGAGGCTTTGTTGTAACATCCAACACAATTA
AATGGACATCCTGATACATAAACACTGCATCTTACTCCTTCACCGTCAACAAAGCTATTTG
ATTCTATTTTAGCAATATAACCTTGCCCTTGTTTAATGTCTAAAAGTGTCAT 



 

> nrdD 
Function: protein coding sequence; anaerobic ribonucleoside-triphosphate reductase 
Best match: nrdD_AJ292926.1[313:2163]RC  
Position: 065-contig_242_RC: 59911 … 61762; Length: 1851 bp 
Sequence: 
TCATTCTTTAGGCGCTTTCATATGTTTTACTCGTGCGCAAATTTCTTTATGACGGCCTTTAA
TTACTGGACGTTGCACTGGATTGCCTAAGTAACCACATGTTCGTTTAACGACATCAACTGT
TTTAGGATTATCATTGCCACAGTTCGGGCATTTAAATCCTTTTTCAGTTGCTTCAAAATCT
CCATCGTAATCACATTCATAACAATGATCAATCGGAATATTTGTACCTAAGTAACCAACT
TTGTCATAAGAGTAGTCCCATACCGCTTCTAGTGCTTTCAAATTGTGTTGCAGTTTCGGAT
ACTCACAATAGTGAATGAAACCACCACTCGCATAATAAGGATAATCTTTTT CAAAATCTA
ACTTTTCAAAAGGTGTAACATCTTTACGTACATCATAATGGAAAGAGTTTT GGTAATATCC
TTTATCTGTAATGTCTTTAATATCTCCAAATCTCTCTTGGTCTAAACGACAAAAACGATCC
GTTAGCGATTCACTCGGCGTACTGTAAATACTGAACCAAATGTCATATAATTCTGTCCATT
TCGTTTGATAACGTTTCATTTCTTTAAGAATTTCAAGCGTAAAGGCTTTTGCTTCTTGAGA
TGTTTCCCAGTCTGGACCATAGAAAACAGTAGCTGTTTCATACAACCCTATATAGCCCATT
GAAATCGTTGCACGTTTATTTTTAAATAACTCAGCAACATCATCTGTTTCTTTTAATTTATA
GTTAAATGCGCCACTTTTATATAAAATCGGTGCATTATTCGGCACAGCATCTTTTAAACGG
TGAATACGATAAAGTAATGCATCATGTAACACATCCATGCGTTCATAAAAG ATTTCCCAG
AATTTCGTCATATTACCAGCAGATTCTAATGCCATTCTAGGTAAATTAAGCGTTACAACAC
CAAGATTACAACGACCATTATTTTCAAAATGTCCTTCCGCATCTTTCCAACTTGGTAAAAA
TGAGCGACAACCCATTGGCGCTTTGAAATCACCTAATATTTCTACGAGTTTGTCATAATTT
AATATATCTGGATACATACGTTTCGTTGAACACTTCAATGCTAGTTGCTTAATGTCATAAT
TCGGATCTTGAGGTCTAAAGTTGGTTCCTTTTTTAATTGAAAATACAAGTTTTGGGAAAAT
CGCTGTCGTGCGGTCTTTTCCTAAGCCTTTGATACGAGTATTTAAGATAGCTTGTTGAATT
TTGCGACTTAAATGATCTGTACCTAAGCCGAATCCTAATGTTACAAAAGGTGTCTGTCCAT
TAGATGTATATAAGGTATTAATTTCATATTCTAAACTTTCAATCGCATCAT TGATGTCTTT
AGTGACTTGTTGATCAACATAACGGTCGATTTCAGATTCTTTGACAAATTGCTTTGCGATA
TTCCTATGTTGTTCTTCATTATGTCGTGCATATGTACTAAGTAATTCGTCAACGCGGTCAA
CCGTACAGCCACCATATTGACTGCTAGAAACATTGGCTATAATTTGTACAAGCTGCGCTG
ATGCAGTTTGTATTGATTTTGGTGAAGTTACATTCGCGTTGCCTATTTCAAATCCATTATG
TAGCATATTTTTAGCATCTATTAAACAACAGTTTGTTAACGGTTGGAATGGATGATAATCT
AAGTCGTGAAAATGTATGTCCCCTCTTTGATGTGCATCTGCAACGTGCTTTGGTAATAAAT
GATTTAATGCGTAAGATTTAGAAACGATACCTGCTGTTAAATCTCTCATTGTTGAAAATGT
ATCACTATCTTTGTTGGCATTTTCGTTAACAATAGCAGGATCTTTAGAAATCAAACCCGTT
AATGCTTCTTCGATTTGATTCAT 
 

> citM 
Function: protein coding sequence; putative magnesium citrate transporter 
Best match: citM_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2705563:2706933:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 62007 … 63378; Length: 1371 bp 
Sequence: 
TTAAATCGTCACAATGCCCATCAACATTGCAATTACTAACATAACGATGGCGAATCCCCA
AATCCAAAAGAATGCATACTTAATATACGTGCCCATGTTTGCCTCTGCTAAACCAATTGC
CAACCATAAGGCTGGTGAAAACGGACTGACAAATGTACCTATAATATTCCCTATAACCAT
TGAATAAGCTGTTGATACAGACGGTACACCAAATTGCCCTGCTGTTTGTTCGACGATCGG
TAACACAGCAAAATAATAAGCGTCTGTGCTAGTTAGTAAATCTAATGGTAC GCCAAGTAA
ACCTACAATAATATGCAAGTATGGTCCTACTTCTGCAGGAATCACTTTGATTAAATTCGTC
GCAATCGCTTTAAGCATACCGGTTTCATTTAGTACACCTAAAAACATACCTGCTGCAATA
ATCACTGCAGCCATCATTAATGCATTCGGCGCATGCGCTCTTAATCGCTCCATTTGTTCAT
CCACTGATTTAAAATTAATAACAAGCGCCAATGAGACACCTATCATGAATG CAAATTCAG
GTGGCGCAATATTTATTAACATCGCTAGAATAACAGCTAAAGTTAAAGCTGTATTCACCC
ATTTTATCCATGGTTTTGTTCGTGCACGTCCTTTTACAGGAAACCTTACATCTTGATCTCGT
TCATATACTTCAACTAATTTATGTACATCTATATCTTGTGTTTGCGGTAATTCATTTCTCTC



TATTGCTTTTTTAATACGCTTTTGTTCTTTAAATCCAAGATATACCGCAAATAACATAACA
AGAATGAAACCTATTATTTGAATAGGTATTAATCCATACCATAATTCATTG ACACTTTTGG
CTTTTAACACTGCAGCTACACGAGCCATTGGACCTCCCCAAGGTACCATGTTCATAATCG
CCGCGCTTAATGCTAATAGTAGAATCAATAAATATTTATTCATATTTAACG CTTTATATAA
AGGTAATAATGCAGGAATAGAAAGCAAAAATGTTACCGCACCGGCACCATCTAATTGGG
CTATTGTGCCAATTAAAGCTGTCATTGCACAGACAATAACGACATTGCCTCGTGTCATTA
ATATTAAGCGTTTGACAAGCGGCTTGAATAAACCACTATCGTTCATGATGCCAAAGAAAA
TAATGGCAAAGATAAACATAATAACAACGTTGATGACTTGATCTAACCCTT TAGCAAAAA
ATCCAACCAAATCTGTCACACTATATCCTAAAATCATTGCCCCTAAGCAAGGTATGATTG
TCATACCAACAACTGGATTTATCTTTTTGGCAATGAGTAAACCTACAATTGAAATAATAA
TAATGAGCCCCATTACTGTTAACCACATATTATCACTATTCAT 
 

> cysG 
Function: protein coding sequence; precorrin-2 dehydrogenase (core genome, variable) 
Best match: cysG_CC010_D139-ST145_ACSR01000078.1[68421:69026:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 63853 … 64459; Length: 606 bp 
Sequence: 
TTATTTTTTATCTAACCATGCCAAAAATTGAGCTTGTTTAGTATCGTTTAAATATTCTTTCG
TCACTATTTGTGATAACAATTGCTGCTTTTCGCTGTGATTCATATCAAGTACTTTTATTTTC
TGTCGGCAAGTATATAAAAAGTCGATATACGAACTGTATGATGGTGGATATAACGCCTCA
AGCTCTGCCATAATTGATTTTGTCAACTTAGGACTCGCACCATCAGTTGATACACTGATAG
TTAGCTTGTCGCGGTGTAGTGCACTTGGAAATACAACATTACCATTTGATGCATCTCCTAC
ATTATTAAAAAGGGCATGCTCAGGTAAGGCTTGTTTTACCGCTTCATTTACACGTGGCTCA
TTGGTTGCTGCAATAACTAGATACGCGTCTACAATATCGCTTGGTTCAAACTCTTTTTCTT
TCCATATGACGACACCGTTATCTACCATATTTTGAAGTTTTTCTGTGATTGTCGGACTGAT
GACCGTCATATGTTCAATATATTGACTTAATGTTTGTGCCCGACGACTTGCAACGACGCCT
CCACCAACTATGACGACATTTTTATTTGTTAAATCTATCATTAATGGCATATTCAT 
 

> cysJ 
Function: protein coding sequence; sulfite reductase (NADPH) flavoprotein/alpha-component (core 
genome, variable) 
Best match: cysJ_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2708077:2709957:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 64521 … 66402; Length: 1881 bp 
Sequence: 
CTAATAAACATCACGTTGATAGCGTTGTTGCTGTTTCATTTGACGCAATAATAACTCTGCT
TCTTCTTGAGAAATATGACGTTCTTTTACCAATACATCTTTAATGGCTTGATGGACATCTT
TCGCCATACATTTTTCATCGCCACAAATATAGATTGCTGCGCCTTGCTCAATCCATTCATT
GAAACGTTCACTTTCTTCCATTATACGATGCTGTACATATTCTTTGTGTTCTTGGTCTCTTG
AAAATGCTAAATCTACGCGTGTTAAGTTTCCATTTTCAAGCCATTCTTCTATTTCTTCTTCA
TATAAAAAGTCAGAACTACGGTGTTGATCACCAAAGAACAACCATGTTTTT CCAGTCATA
CCAAGTTCTTCACGTTCTTGTAAATATGCTCTAAAAGGAGCAATTCCAGTACCTGGTCCAA
TCATAATAACCGGTATATCTTGCTTCATCGGAAATTTGAAGTTCGGATTTTTCTTCAAATA
AATTGGTACTATATCGCCTGGTTTAATTCGCTCAGCAAAATGAACCGAGCATACACCTTTT
CTCTCACGTCCATGTGCTTGATAACGAACCGTACCAACGGTAATATGCACTTCATCTGGC
GTTGCCATAAAACTACTGGAAATCGAATACTCTCTTGGTGGTAATTTTCTAAGGATTTGAT
ACATATTCTCAGGTTGTAATTCTATAGTTGGAAAATCTGTTATTAAATCTA TAAAGTCCCG
ATTTATAACATATTCACGCGCCCATGACTCATCTTGAATACGTTCAGATAATTCTTCATTG
TCAAAATAGATATCTGCATTTTTCAATAATGGCAATGTTAATTTAGTAAAT TCAAAATGTG
ATGTTAGTGCTTCAACAATAGGAACTGTATCACCATGATCATTAATTGGCACCGGAGATT
GCGGATCCCAACCTAACATGGATATTAGTTTTTCAACCAATTCAGGGTCGTTTTGCGGTAA
TGCTACTATACAATCTCCTGGTTCATATGATTCACTAAAATCATCAAGTAAAAATTCTATA
TGTCGTGTTTCTTTATTTGAATCGGTACCATTTAAATTGATATTCGCTAAAACTTCTGCTTG
GTATGGATTTGATTTAGAATATTTCTTTTCTTTGGCAGACTTAATTGATTCACTTATCACCG
ATTCACTTTGAATACCTTCTGATGTGGTATCAATAATATTAATGATGTCTGCCATCCACTT
TTCTGCGTCTTCTTCATAATCAATATCACAATCTACACGCTTACATATACGCTCAGCGCCT



AGATTTTCCAGTAAAGCATCTACATCTTTACCGGCTTGACAGAAAAATTCATATGTTTGAT
CACCTAAAGCTAGTACTGAATATCTCACATGATTTAAATTAGGTGCGTTATCGTCTTCTAA
AAATTCAAAGAAATCCCATGCATTATCAGGCGGTTCTCCTTCACCATGAGTAGACGTAAT
AATAAATAAATCTTCTAACTGCGCGATGTTTGTCGTATCATATTCATCCATTGACATCAAA
ACAACTTGATGTCCGATATCACTTAAACGTTCTGAAAAAATTTCAGCTAAA CGCATGGCA
TTACCTGATTCAGAACCATATAGCACTGTAACATGCCGCTGATTAGCTTCGATATGTGGCT
CTTTATTTTGTAACATATACGTTGTTGAAGTTGCTTGTTCTTCTGATATTTGTGATTGTTGC
CACACTTCTGTCTCTAATTGTTGTTGATTACTATCACTTGTCGTATCGTTACTATTAGCTAG
TAAAAAACCACTAAGCCACTGTTGTTGGCTCTCTGTTAATGTTTGCAGCAGATTGTTAATC
TCTGTGACTTGTTTTTCTGTAAATGGACTATTAGATGTATTTAATTTCAA 
 

> gpxA-L2 
Function: protein coding sequence; glutathione peroxidase locus 2 (core genome, constant) 
Best match: gpxA-L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2710352:2710849:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 66796 … 67294; Length: 498 bp 
Sequence: 
TTAAGATGAAGATTCTTGCAATAATATTTCTATATTTGTCGATATATCCAA TGGATCTTCC
ATTGGCAAGAATCGATTTACAACATTGCCTTGTCGATCGATTATAAATTTTGTGAAATTCC
ATTTTATTGGGGACCCAAAGATTCCTGGTTGTTCATTCTTTAAATGCGTAAATAACGGATG
TTCATCGTTCCCGTTCACAGATATTTTAGCTAACACTGGAAATGTTACACCAAATTTCTCA
CGACTAATTTTCAAGATTTCTTCATTAGAACCTGGTTGTCGATTGTCAAAATTATTATTCG
GAAAACTCAACACTACAAACCCACGATCCTTATATTTTTGAAACAAAGTCT CTAGTTTTTT
CAATTGTTCGCTATATATACATTCTGTTGCAGTATTAACAACTAAAATCAC TTTACCTCTA
AATGCTTCTAATTTATAAGTTAAGCCTTTATAATCACTTACTTCGATATCA TACACATTTCT
ATTATTCAT 
 

> nsaB 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/permease (core genome, variable) 
Best match: nsaB_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[132026:134026:r]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 68717 … 70718; Length: 2001 bp 
Sequence: 
TTAATTGCGTTGTTGATGAATAACTTTAGCATAAATATAGGAAGTTATTTT GTACATCGCC
ATATATAGAAACGAAATTATAATGACAGCTAGTACGTAACTTGTTAAAAAT ATATGATGG
TTATTAATACCTATCATATTTAGTAACGTATATACAATGTTACTAGAAATT AATGTGTGAA
TCAGTGCTACTGTTATTGGTATTGCGAACAAGAAAGTCATTTGATTTCGTGTTATCTTTGC
TATTCTTCCATTATCTAAACCAAGTTTTTTCATAATGTCATAATTGTGCTGATTTGCATAGG
CTTCTGAGACTTGTTTATAGTACATCATTAGAAATATTCCAATGACAAGTA CAATTGATAC
TACGCCACCTACAAATATTAGTCCACCTGTCAAACGATCCCAAACCATTAGCATTTCTGAT
TTAGAATTTATTGACGCATCGTATTTTTTCGATAGCTTTTGTATTTGTGATGTTGTTAATTT
CGTCTTTCCAAATACATTAAAGTTTATCGATATTGTCGAATTCTTTTGTTCATGTGCATAA
AATCCTTTTACTTTTTGTAATTGATTGTTATCTTTAACAATTAAAACCATA CTATCTTGAAT
CATCATCAAATTTAACGCATGTGCGTCAAGTTGTTTCACTTTAAAGACTTCATTATTAAGA
CCGACCTTAGACTGCTTTTTAAAAATAGGTACATTCGTAATCATACCTATACTTTGATTGT
CTAAGTGTAATTTGTTTTGGTGATATCGATTATAATCTTGTGCAGTAAAAGCTGTAATCAT
TACTGATTGTCTTGAAAATATCGCGCCTTCATTACCAATGAAGTCTATTGGAATATCATCA
CTAGCCTGTTTTAACTTGTAATAAGCACGATTCTTTTCTAAAGAAGCTCTAAATAATGTCG
TTTCATATACTTTGAAGTCTTTTGCATTAACCGAACCCTGTATATCACGTTTAATATTCTCA
ATTGTTTGTTGACGTTCTATTTGTGACTTAGAATTGTCGCTAAATGACAAATCATAATCAT
TCGTAATCAATTTCGTAATGGTATGATTCATATCACGATAGGTTGTTAATGTCATTGTGAG
CGTTACAATCAAAAATGTACACAGCAAAGTGATTGTTGCAAGACTGACTGCATTCATTTT
AAGACGTACACGCATCCCAACTACCACAAAAAAATACCGTGGATGATAGTAAACTTTTGA
TACCTGCTGCAATATACTAATAATTATTTCACTTATACCTACAAAAAATGC ATAAGTACCG
ATAATAACTAATCCTATGACAATCCATATTTTAAAAAAGGCACCAAACGTC GTATCTTGT
TGTAATGCAATAAAGTAGCCTAAATATAGTGCTGCGCTTCCTATAATAATTAAAACGTAA
CGCAACCATCGTGATATGACACTAGAATCGGAACGATGTTGATAAGTTATCGGTCGTTGA



AAATTAATACTGAACAAGTTGAATATAAGTAGCATGCCCATTAATACAGCA ATGATAATC
AAAGTAATAAACATCGCTACAAAGTCAAATGGATAATACCTTAACGTCGCA ACTTCACTG
CCCATTATTTTCTGTATAAACAAGAAAAATATCGCACCAAGTAAGTATCCG CCGGCAATA
CTAACGACTGAAATTATTATAAATTGTAAGATAGTTTCCATCACTACAATT AAACGCATA
CTTTTCTTGGTCATGCCCAATGTCATAAAAATGCTAAACTCTTTTCGTCTTTGTGACATCAT
AAAGTGATTTGCATAGAAAATAAAAATAAAAGTTAAAAGCGCCATAAAAAA ATTAGCTA
TGATAATAAATGGTACTAGGAAGTCATTCTTCTGTTTTATGTAGCTATTTAACCCAATTGA
CACAAGCGTATATTCAATCATGAATAGTACACTTACCGCTAAAATGAATGGAATGATTAC
AAGTCGCTGCGTAATAAATTGACGTCGCACTATGTGCCATAACAATCTTAACTTCAT 
 

> nsaA 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/ATP-binding protein (core genome, variable) 
Best match: nsaA_CC001-ST772_118_AJGE01000055.1[134023:134787:r]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 70714 … 71479; Length: 765 bp 
Sequence: 
TCATATATTGACACTTCCTCCATTCACAAGTGCTAAGCTATCTGTTATTCGTTGTTGAAAA
GCTAATTGACTTTCTTCACCACGATATATTTCATGATATAGACGCCCATCTTTAATAAAAA
TGACTCGCTCTGCATAAGACGCATCGATATTTGAATGAGTTACCATTAAAATTGTCTGTTC
CAATTGATGAATCTCTTGAAATAACATCATCAATGCCTTTGATGTTTTTGAATCAAGTGCA
CCTGTAGGTTCATCGGCTAGTAAAATCGTCGGTTTAGTAACTAATGCACGTGCAATGGCA
ATGCGTTGCTTCTGACCCCCCGAGATTTCAGAAGGATACTTGTTTAAGAATCCCTCTAAAT
GTAATTGTACTGCCAACTGATGTACCCTTTGTTCTATATCTTTTCGTTTAGCACCAGCTAA
AATTAATGGCATCATTATATTTTCTTTATTCGTCATTGTTGGTAAAAGATT AAAATCTTGA
AAAACAAAACCTACCATTTGTTGACGATACAATGCTTTACTTTTATTTTTC ATATTATTTA
AATGTGCGCCATCCACAATAATGTCACCTTCAGTTAGTCCATCAAAAGAAGCAATTAAAT
TTAGTAGTGTAGACTTCCCTGACCCAGACTCACCCATAATTGCAACAAATTCACCAGCTC
CAACTGATAAATTCATTTGATTAAGTGCTGTCGTAGCATTCAAACCTTTACCATAAACCTT
TTTTACATGTTTCACTTCTAGCAACATGGCATGCAC 
 

> nsaS 
Function: protein coding sequence; sensor histidine kinase (core genome, constant) 
Best match: nsaS_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2715133:2716020:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 71577 … 72465; Length: 888 bp 
Sequence: 
TTATTCATCTGGAAATTGAATCGTAAATGTTGTACCCTCATTTTGTTTAGATACGACTGAA
ACAGGATGGTTTGTGTGAGTTGAAATTTGTTTTACGATAAATAAGCCAATCCCACTTGAG
TTACTTTGACGCTGGCCATTATAACCTGAATAGCCCTTATCAAATATTTTAGGCAAGTCCG
CTTCACTAATACCGATACCATTATCTTTTACGTATAATTGATTGGATTGCTCATCAAATTC
AATCCATATATCTTTACCTCTCGCATACTTAAGTGCATTATTTATTAATTGTTCTATCATTA
AAGAGGTCCATCTAACGTCAGTTAATACTTCGTAATGACAAGGTTCATAATGGATTTTTGT
TTTTTGATCAATAAACTGTATTGAATATTTCATAATAATTGGGCGAATGAT ATTATTAATC
GAAATTTTAGTGACAGAAATATCAGAAGTTTCATTTAATAACTTTAAATAA CTAAGTGCT
AAACTTGTATAGTTATCAATTTGAATAACCTCTTGACGAACACGATTCACA ACATTAGGC
TCATCTCTTTCAAGTAACAGTTGTGCTGCAGTAATGGGTGTTTTCATTTGATGTACCCATG
TTAAAAAGTAGCTCTCTACATCATTTTTATATTCAATTTGTTCATTTTTAA GCTGATACAAC
GCAGTTTCTAAGTTTTCAATTTGTTGTTGTTGGCTTATAGTTTTTACAAAACTTAAATATTT
AATACCTATGAATATGAGTAATAATAATAAAATAACGCCAAGTGCTAGTAA ATATGCTTC
TAATGGCAAATGATACAGGTAAAACATTAAGCCAAATAAAGCAAAAATAAC TATGACTA
TTGCTATTTCCTGAGTAATACTTTTAAGAAAGGTCAT 
 

> nsaR 
Function: protein coding sequence; DNA-binding response regulator (core genome, constant) 
Best match: nsaR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2716031:2716696:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 72475 … 73141; Length: 666 bp 
Sequence: 



CTATACTTTATATCCGACATTTTTCTTTGTAATGATAAAATCATTAACGCCAATAGTATTT
AATTTTTTACGCAGGCGTGTCATGTTAACAGCTAATGTGTTATCATCTATGAAGTTTTCTG
ATTCCCAACATTTTTCAATTAAAGCAGTTCTACTTACATATTTATCTTCAT TTTGAAATAAT
AACTTTAATATTTGTAATTCAGTCAAAGATAGCTGTATGTTTTGTTCTTGATACACGACTT
TTGCTTCATCTAATATTAATGTACAACCTTTAACCGTCAATGAATCATTAGCTACTGACAA
GTCATAAGTTCGTCTCAATAATGCTTGTATTTTGGCAATCGTTAATGACAAGTTAAATGGT
TTTTCGATAAAATCATCTCCCCCCATTTGTATTGCCATAATTTGGTCCATATTATCAATAC
GGGAACTAATAAATATAATTGGCACATTAGATGTTTTTCGGATTTCTTGACACCAATGAA
AACCATTTAACGTTGGCAAATTAATATCTAGCAATACAAGCTGAGGTTGATGTTGGTTAA
AGATAGACAGTATATCATCAAATTGTTCAACGACAATAACACCGTAATTCC ATTTTTTAA
GTTCAGATGCTAAACTTTCTGCTATAACAAAATCATCTTCAACAATTAATA TTTTCAT 
 

> Q5HCS2 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, constant) 
Best match: Q5HCS2_CC030_MRSA252_BX571856.1[2797350:2797550:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 73166 … 73367; Length: 201 bp 
Sequence: 
TTATCCTTTGTTATCTTTTTGTTCTTTAGCCTGCTGCAATGACGGCTCTTGATTTGAACTTT
CCGTGTCATTTGTATTTTGATTTAGTGTATTTGCTTTTTCTTTCTCGAGTTGCTTTTTCTTCG
TACGTTTACGCTCTTCTAAAATAGACAACACTATAAAGAATATGATTAATA ATGGAGATA
ACATTACTAGTATCAT 
 

> phoB 
Function: protein coding sequence; alkaline phosphatase 3 (core genome, variable) 
Best match: phoB_CC059_M013-ST59_CP003166.1[2682655:2684079] 
Position: 065-contig_242_RC: 73564 … 74989; Length: 1425 bp 
Sequence: 
ATGTTATCAGTTAAAAAAGCCACAAAATTTGCAGTTGCTAACCTTATTATC GTGTCAACA
GTTTTCAGTTCTGTCACACCTGCAATTGCGCAATCCGATAAAAGTTCTAAAGATGAAAGT
TTCGCGGTTGGTAATACTAAAAATCCAAAAAATGTTATCTTTTTAGTTGGCGATGGTATGG
GTCCATCATTTAACACAGCTTATCGTTATTATAAAAATGATCCGCATGCCAAAGAAATGA
CCCCTACTGCTTTTGATTCATATTTAAAAGGCACAAATCGTACATATTCAAATGACCCAAA
ACAGAATATTACTGATTCTGCAGCTGGCGGAACAGCCTTTAGTTCTGGTCATAAGACATA
TAATGGTGCCATCGGTGTTGACAGTAACAAGCAGAAAGTAAAGACGGTGCTTGAACGTG
CAAAAGAAAAAGGTAAGTCGACTGGTCTTGTTTCAACAGCTGAATTAACAGATGCAACA
CCAGCAGCATATGCTGCACACGTGACTTCTAGAGATGATAAAAACGAAATCGCTAAACA
ATTTTATAAAGATAAAATCAACGGAAAGCATAAAGTTGATGTTTTATTAGG CGGCGGCGC
TAAATATTTCGGTAAAAGTAATGGCAATTTAGATAAAAAATTCAAAAATGA TGGTTACGA
CCTTGCCACAAACAGTAAGGAGTTATCAAAATCTGATAAAGATAAAGTTCT TGGTTTGTT
TGCAGATAAAAATATGCCACTTGCAATAGATGCTTCTAAAGATGAACCATCATTAGCTGA
TATGCAACAAAGTGCACTTAGTAAGCTTGAGCGTAATAAAAAAGGATTCTT TTTAATGGT
CGAAGGTGCTTCTATAGATAAATCAGCGCATTCCAACGATATTACAGGCGTTATGTCTGA
AATGGAAGGTTTTGAAAAAGCATTCGATGACGCCATTCAATATGCTAAGAAACATAAAG
ATACACTTGTCGTTGCAACAGCAGATCACTCTACTGGTGGTCTAACAATTGGTAAAGATA
AAGGATACGAATGGAATCCTCAACCGATTAAATCGATGAAACACTCTGGATCATATATGA
CAGAAAAAATGGCTAAAGGTGAAGACCCTGAAAAAGTTATTAATGAAGGTT ATGGCTTT
GAATTTTCACAAGATGATATGAAAAAGGTTAAAAAAGAGAATAAAAAGCTA AAAAGACT
ACTTAAAAAAGAAAAAGACGAAAAATCCGCAAAAGTAGAAACGCAAACAAA AGCCCTA
CAACACGCTATTCAGAAGCCAGTAAATGATAAATCTTATACAGGGTGGACTTCCGATGGA
CATACAGGCGAGGATGTTAATACCTACGCTTATGGACCTAGATCAGAATCATTTAGTGGT
AATATCGAAAATACAGAAAGCGCAAAAATAATATTTGATATATTCAAGTAA  
 

> slyA 
Function: protein coding sequence; transcript regulator (core genome, constant) 



Best match: slyA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2718827:2719282:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 75271 … 75727; Length: 456 bp 
Sequence: 
CTAGCTTTCTTTTTCATCTTTCAAATGCTTAATAAAATCAAAGCCAGGTCGCCCTTTAGCC
AATGCTTCCATCACATCATACCAATCCGAACCGACTTGTTGATATATATTTTGCAATAATT
CATCTTGCGCCTTGTTCAATTCAGCAATGAGTTGATCGCCTTTATCCGTCGAATATAATTT
TTTGACACGTCGATCAGTCTCTAAAACTTTTTCAATAATGAGACCTTGCTCTTTTAATTTTT
GAAGTGTTGCATGTGATCCTTGTTTAGAAATTTCTAATATTTCTAGTAATGATTTAATAGT
AATACCAGGTAATTTATTGATAAAAAACAAAAAACGATGATGCTGACGGCT CATACCATA
CTTCTCTATAATTTCATCAGCGGTAGTAATAAACGTTTTATATGCAAAATA AAACAACAT
ATGCTCATAATCGTTTTTATTGGTCGACAT 
 

> estA 
Function: protein coding sequence; putative esterase (core genome, constant) 
Best match: estA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2719527:2720288:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 75971 … 76733; Length: 762 bp 
Sequence: 
TTAATCATTCACCATCCATGTTATAGCACGCTTAATCGCTTGGTCCCAATATGCATAATCA
TGATCTCCTGGTCCATCTTCAAATTGATAAGGAACATTTTTACGTGATAAATAATCGATAA
AATCTAAGTTGTCTTGATATAAAAAGTCTTGTTTACCACACATAATGAGCA ATTTTGGAAT
TTGTTTATCTTCAGCTACAGCTTTGTCTAGCAAATAATACGGATCATGTTCAGTTCCTTTA
ACACTTGAAAGATTGCCAATTATGGCCTCTTTTGAAAAATCATTCCACTCTAGATCCATTA
AATTTTGCGCTTCAAACACAGCAGATAATGGTACAGCTTTGGCAAATTTATCCCCTTGTGT
TAATGCAAATTTAATTGTGCCATATCCTCCCATAGAGTGACCTGCTATAAAATTGTCATCA
CGCTTTTTGGAAAGTGGAAATATTTGATGAACATAATCATATACTTCCAAA ATATAATCA
TAATAGCTATGACCATATGCCATGTTAGCATATGCGCTATGATCCACATTGGGCATAATC
ACAGCTAATTTGTGTTCATTCGCATACCTTTCTATGCTTGTATATCTCATATATGTCGTTTC
ATCACTTGATAATCCATGTAACAACATTAAAGTTTTTAATGGTTTAGCAGT TATATCGTTA
TTAAAGAAGCTTTGATCTTCCGGTAAAATGACTGTCAAATTTTGATGCATACCAATTGTTG
GTGAATGATAGTTTAATGAAATATAAGCCAT 
 

> clfB 
Function: protein coding sequence; clumping factor B chv 
Best match: clfB-COL_AJ224764.1[28:2769]RC  
Position: 065-contig_242_RC: 76848 … 78918; Length: 2070 bp 
Sequence: 
TTACGCTTTTTCTTTATGATCTTGCTTGCGTTTTCTAAACAATAGTAATGATCCTAATAATG
CCATCATTGCACCAAATAAAGTTGCATTTGTGTTTTCGCTCTTATCTCCTGTTTCTGGTAAA
GCATCAGTTTTGTGTTGTTTTGATACCTTATTAGAATGGTTTACTTCACCTTTAGGATTTGA
TGGTGCTTTCTGTTCATTATTTGGTGGTGTAACTCTTGAATCGGAGTCACTATCTGAATCC
GAGTCGCTATCCGAGTCTGAGTCGCTGTCTGAGTCTGAATCGCTGTCTGAATCCGAATCG
CTATCTGAACCTGAGTCGCTGTCTGAATCCGAATCCGGATCCGGGTCTGGGCTTGGTTCTG
GATCTGGCGTTGGTTCCGGATCCGGGTCTGGACTTGGTTCTGGGTCAACCGGTGGCCCTG
GAGTTGGGTCTTTCGGATTTACTGCTGAATCACCATCAGCACTTCCACCACCATAACGTAC
AACATTCTCATTATTCCAACCGAAAATACTGTAGTCTTTACCTGTCGCTGGGTCAATATTT
TCTTGAATAACCTGTGTTTTCAAGTTTTTACCAGTATTATCATAGTGACCTTCCACTAATA
CAACATACGTTTTAGTAATATCGCCAAAATTAATACTTGCTACATTTTGGTATTTATAAGT
GATTTTATCCTTAAACTCATTCGTTACTTCTTTAAGGTTAGAGTCATTTGGATCTGCATAGT
AGCTATCTGATAATTTAGATGTATCATTCACTTCAAAAATTCTCAGTTTTGTATCTGTAGC
ACTTACTTTACCGCTACTTTCTTCGATTTTATCTTGGTAACCTTTAATATACACCCATGTAT
TACCTAAAACTCGTTGCTTAGGGTTAACAAATACTGTTTGCTTGTATGTGTTTTGACCTGA
AGCTGTATCTACACCAATAATTTGAGAAGAAATGTTCGCGCCATTTGGCTTATCAATTCCT
GCAATTGGCGAACTATAGTTATAAGTAATTTTATTATTAAACATTTCATCC GCAATATTAA



TATTTGCATCATATGTTCCTGATTTAGGTGCCTTTGCTCTGTCTGTAAATAATGGTAATGA
AAATTTCCCATTAATATTTTGCTTATCATTTACATAATCTGTAAAGACAAA TGTATATGTC
TTAGTCAAAATATCATATGTCGCTTTTGCTACAACTTCATTTTTACCGTTTACTATATCTGC
AATTGGCATCGTATTATTCGAATTAGAGTAATCCACGTCTCCATTACCAGTTACACTATCT
GGTAACTTCGCTGTAAAATAATCCCCTGATTTCACTTGTCCAGTCACTGTAAAGTTTGCCG
CCATAAAAGTATTACCACTTTGGTTAGGGTCAAATGTAGTCTTTTCTAATTGAAAATCTTT
TGCCGTAACTTTATCATTTACATTTGTACCTTTAGCATCAGCAGCATTTACTACAGGTTCA
GCAACTGCAAGACTACGTACAGCTCTCGTTCTAACACTTGGTTTACTAGTTCCTTGCGCAT
TGGAAATTGTTTGTGGTGATGATTGTGGTAAATCTAATGTTTGAGGATTTTTAAGCTCACT
GTTTGTCGCTATGCTATTAGCATCATTCGTTGTTTTATTATCTACTTGAGAATTTGCTTCTT
GAAGAACAGTTTGATCTTGCATTTTTGCAGCAGTTGCTTGATCTTTAATTGCCGTCGGTTG
AGGTGTTTCATTTGTTGAAGCTGGCTCTGTTGTAGTGGTATTGCTCGTTTGTGTAGACATT
GGTTTTGCTGTGCTATCTACATTCGCACTGTTTGTGTTTGCACTAATATCAGATGTATCATT
AGCCGTTGTATTTAATTGAGGTGTTTCTATCATATTGTTTTTTTCGGAATCTGCACTTGCAT
TATTTTTCGAAGATTGCGTTGTATCGTTCGATTGTTCTGAAGCTTGTGCTTGATGATTGCCT
ATCCCAAATAGTATAGTTGCCCCTACTATTACTGATGTGGTACCTACTGTAAAACGTCTAA
TCGAATACTTATTCTGCTTATTCGACAAATAATCAATTCTTTTTTTCAA 
 

> arcR 
Function: protein coding sequence; putative transcript regulator (core genome, constant) 
Best match: arcR_CC008-ST72_21259_AFTS01000029.1[185553:186257]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 79266 … 79971; Length: 705 bp 
Sequence: 
TTAAACACATACATCATTGAATAAATGTTTGCTTACTAACCAATTTTTATG ATCTTTAACA
ACAAGTTTTTCATCTTTAAGTTCATGAATAATATGACCAGCTGTTTCCCGGGAAATCCCAG
CCATATCACTCATGAGTTGAATAGTTAAAAACTGTTTGATTTCATAAAATT CATCTTGATC
GTACCCTACTGTCTGACATAGATGACATAACAATTTAATAATTCGATCTTTAGCAAATTTA
CTTGTTAATGCCATGTTATAGTTCATGTGTTGCTGCTCATTATCATTTATTAATGCAAAAA
GTGTCAAAAATATATCATCATTAGCTTTGCACAAAAAGGCCATCAATTCTCTAGGCAATC
CAAGAACTGTACAATCGGTTAATGCTGTACACAATTCGTTAACCTCTTTCGGATGAAATA
AGTTACTGATTGGAAATAATACTTGCTCTTTATTAAAATAACGATATACAT CTCCATTTTG
ATTGTAATGTTCTCTAATAATGTTACCTTCAATTAAAAAGTAAATATTGCT ACTTTCTTGT
GGCGAAAAATAAATAACTTGGCCTTTCGTATAATGTCTGACAAAACATTCA CTTTGATAT
GGTTGTAATATACTATATGGGATATTAATGTAATCTGCTAATGCCTTTAGTTCATGTTCTA
ATTTATTATTTCTACCCAAAATAAAGTTTTCTGTCAT 
 

> arcC-L2 
Function: protein coding sequence; carbamate kinase/locus 2 (core genome, constant) 
Best match: arcC-L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2724280:2725221:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 80069 … 81011; Length: 942 bp 
Sequence: 
CTACATGTGAATGTGTGTACCTTTATTACCAATCAAAGCTTCGTATGCCTGCTCTAAATTG
GTAATGATAACTTTTTTGTTTTCCCCACTTTCAACAAATCGTATCGCAGCTTCTATTTTTGG
CAACATCGATCCTTCCGCAAACTTACCTTGTGCCGCGTATTTTTTCAGTGTTGCTACATCA
ATATCATCGATTTGTTGTTGATTAGGTTCATTAAAGTTAATAAATACATTT TCTACATTCG
TAAGAATCATTAAGGTATCTGCTTCAATCAGCGTTGCTAATTTCTCACTAGCAAAATCTTT
ATCTATAACCGCTTCAACACCTTCATAGGTATTTTCTTTTTTTATAACTGGAATACCGCCA
CCACCGCATGCAATGACAATATTTTTACCGTCTGCTAAAGTTCGAATTAACTGGTGTTCTA
GTATAGATTGAGGTAGTGGTGACGCAACTACTTTTCTATAACCACGTCCTGCATCTTCTTT
AAAGACTGAGTCTGGCTGTTCTTTTTGTAATTCTTCAACTTCTTCTTTCGTATAAAAAGGA
CCAATTGGTTTGGTTGGGTTATTGAATCGTGGATCATCTTTATCTACTTCCACACGTGTAA
CGATTGTGCCTACAGTTCTATCACTATTCATTTCAGTTAAAATGCGATTGATTTCAGTTTC
CAACCAATAGCCTATCATACCCTGTGACATTGCACCACAAGTATCCAATGGCATTGCCGG
CGTTGTGTCACTGTTCGATTTAGCTTGTTGGATTAATAAACTTCCAATTTGTGGGCCATTA



CCATGTGAAATGACAATACGCGCTGGTGAATCAAATAAAGGTTTAAGGTTTTGCATCGCA
CGTCTAATAGCTGTTTGTTGTGCTTCAGCTGTTGCTTCTTTTGTCTGTATCGCATTACCGCC
TAATGCAATGACAATTTTCTCTTTCAT 
 

> arcD-L2 
Function: protein coding sequence; arginine/ornithine antiporter (core genome, constant) 
Best match: arcD-L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2725238:2726668:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 81027 … 82458; Length: 1431 bp 
Sequence: 
TTAAAAAACATTTATCGTTCCCATCAATAACTTAATTAATCCGATAACTGC AAGTACGAT
AATAATCATAAAAAGAATATAGTCTGATTTAATCAAACGTGTCTGATTATT CTTTTGAACG
ATTGAATAAACAAGAAGAGCTGGAATATAAAGTAACATCGTCAATAATAAG TAATTGAT
ACCTGCTGCATATATAAGCCATATAGCATAAATTGAGGCTATGATGCCAATCGTCCATTG
CTTAGTAGTTGCTTGCTGTCGATGCTCTAAAGTGTATTTAACTTGGTAAAATGCACTGAAC
ATGTAAGGGTATAAAATAGCACTTGATGCTAGTGAAAATGCAAATTGATAC GCACTCTGT
GTAAATAGCATACTTATTAAAAATAATTGTACTAATATATTGGTAATAAGC AGTGCATTT
ACAGGTGCTCCATTTTTATTTTCTTTAGCAAACCACTTTGGAAATAATCCATCTTTTGCAA
CAATGAAAGGTAATTCACCAGCAAGCAATGTCCATCCTAACCATGCACCTAGTACCGAAA
TAATTAAACCAATATTTACAAGTGTAGATCCCCAACCACCTACAATAGTTG CAAGCACCT
GTGCCATACTTGGCGAATCTAATTGCGAAATATGATTTTGCAAAATCACGCCTTGAGCTA
ATACAGTTAATAAGAAATAGATAATTAAAACCGATATAAGTCCTATAACCG TGGCACTAC
CTACATCTTTTTTATTTTTAGCTCTACTAGAAAAAATTACTGCACCTTCGATACCGATAAA
CACCCAAACTGTCACTAGCATCGTACTTTTAACTTGGCTCATTGTGCTCGCCCAACTAAAT
GGCAATACACCCTCTGACGTCATACCGAAAAAGCCTGTTTTAAAAGTGTCAAAATTGAAT
GCAATTATCATGCATATGATTACAAGTAAAATCGGTATTAACTTTGCAACA GTAACAATA
CTATTGATAAATGCTGCTGTTTCAACGCCTTTTAAAATCAAGAAATGGACACCCCAGAGT
AGTAACGAGGCGACAATAATACTTGGTAATGTGTTGCCTCCTTTAAAAATCGGGAAAAAG
TTACCTACTGCTGACATCAATAGTGTTGCATAGGCAACATTGCCTAAAAACGCTGAGAGC
CAATATCCCCAAGCACTGATAAATCCTACAAAATCGCCAAATCCTGCTTGAGCATAACTA
TAAATACCACCGTCTAGCTCCGGCCGTTCATTGGTTAAATTTTGAAATACGAACGCTAAT
GAAATCATTCCTATAGCTGTAATAATCCAACCAATAATAATGGCTAATCCA CCGGCTTTA
CCGCCCATATCAGACATTATATTGAACGCACCGCCACCAATCATGGATCCTATAACTAGT
CCAATTAAAGAAGATTTACTGAGTTTGTTATCTCCTGATTCGTTCAT 
 

> arcB-L2 
Function: protein coding sequence; ornithine transcarbamoylase locus 2 (core genome, constant) 
Best match: arcB-L2_CC007_TCH959-USA300_AASB02000025.1[5681:6691:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 82548 … 83559; Length: 1011 bp 
Sequence: 
TTAACTTCCCAATGTTGCTGCCATTACTGCCTTAATTGTATGCATTCTATTTTCAGCTTGAT
CAAACACTTTTGAATGTTCACTTCTAAATATTTGGTCTGTAACTTCCATTTCAGCTAATCC
ATATTTTTCATAAATTTCTTGTCCATAAAGTGTATTTGTATCATGGAATGCTGGTAAACAA
TGTAAGAATATCGTTGAATCTTTACCTGTTAAATCAAACATCTGTTGATTCACTTGATAGT
CTTTTAATAAATTAATACGTTGTTCAAATTCACTTTCTTCACCCATCGATACCCAAACATC
TGTATATATAGCATCTGTATTTTCAACTGCTTCTGCAATATTATCCGTAATCATGACTGAA
CCACCATATTGACTCGCTTTTTCTTTTGCAATATCAACATATGCCTCTTTTGGATTTAATGA
TTTAGGTGTACAAATTCTTACATTAACACCTAACATAGCACCTGCTACCATTAATGAATGC
GCAATATTATTACGTCCATCTCCAACGTAAGTTAAGTTTATTCCTTCTAGATATCCAAAAT
TCTCTTTTATTGTCATAAAATCAGCTAACATTTGCGTAGGATGCCAATCGTCTGTTAATCC
ATTCCACACCGGTACACCAGAGAACTTCGCTAAATCTTCAACAGCTTGTTGTGAAAAACC
ACGGAATTCAATACCATCGAACATTCTACCTAATACTTTCGCAGTATCCTCTACAGATTCT
TTTTTGCCTAATTGAATATCATTTTTCCCTAAAAATTCTGGATGCGCACCTAAATCAATAG
ACGCAACTGTAAACGCTGCACGCGTTCTCGTCGAATTCTTTTCGAATAGTAGTGCAATATT
TTTTCCAGATAAGTAGTGATGCTTAATACCGTTTTTCTTATACTCTTTTAATGTAATTGCAA



AATCAATAAGTCCTTCGAATTCTGCTTTGGTAAAATCACTTTCTTTTAATAATGATCTGCC
TTTTAAATCATACGGTTTTTGAATTTCTGTCAT 
 

> arcA-L2 
Function: protein coding sequence; arginine deiminase (core genome, variable) 
Best match: arcA-L2_CC001-ST772_118_AJGE01000017.1[67601:68836]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 83591 … 84827; Length: 1236 bp 
Sequence: 
TTAAATGTCTTCTCTGAATAGTGGTTGACTCATACATCTAGGGCCCCCACGTCCACGTACC
AGCTCGCTACCAGATATTTCAATGACTTTTATGCCTTTTTGTCTCAATAAATCATTCGATA
CATAGTTTCTATCGTAAGTCACTACAACGCCTGGTCTTATACATAATGTATTTGAGCCATC
ATTCCATTGCTCTCTAGCACCATCAATGACATCACCATTTCCTGTTGGAATGAATTGGATA
TCATCTATACCTAGTACGTCTTCTAAAGTATCTTTTAAATGACTAGATTGTTTGATGGCAA
TATCTTTATTTACGTCATCATATTCAATAATAAATATATTCATATTGCCTT CTGCCTTTAAA
ATGGCTGAATGCATTGTAAATTTGTCATAATCTATCATTGTAAATACTGTA TCTAAGTGCA
TAAAAGTTCGACTAGTTGGAATTTCAATTGCTACTACTTTTTTAAACGTCGCCTGCGGATT
TTCAAAAATACGTCGCGCTAACTTTTCAATAGCTTGTGCAGATGTACGTTCTGAAACGCCT
ATAGCCAAGACATCTTTAGATAAAACAAGTTCATCGCCGCCTTCAATATTGAATGGGCAA
TCTCGATCTAACCAGATTGGAATATTCGCATCTTTAAATCTAGGATGATGCTTTACAATAT
ATTGAATAAATATTGATTCTCGTCGTCGTGCTCTCCAGAACATCCGATTGATTGTTATACC
GTGTCCTATTGAGGCTTGTGGATCTCTAGTAAAATAAAGGTTTGGCATTGGATCTAAATA
GAATGGATACTTATCATCCATATACTCTACTAGATGTGTACATTTCGGATTAATTTCTTCC
TTACGTACCCCTGACATTATTTTATCTACAAGTTCTTGATTAGAAAGTGTCGAAAATAATG
CCTTAATTTCTTCTTCATGACCTAATATTGTTTTTTTAGACTCTGCTAATACATCATCAATA
AATTCACTTCTTACTTGAGGATTTTCAATACTTTCAGCTGCTAACTTCTCAAGGTAAAGTA
CTTCAACACCCTCTTCTCTTAGCACCTGTGCAAAATGGTCATGCTCTTTTTGAGCTACTTCT
AAATATGGAATATCATCAAATAGTAATCCATCTAAATAATCAGGTACTAAA TTTTCTAAT
TCTTTTCCAGGACGCTTAAGTAACACAGTTTTTAAAGCTCCAATTTCGCTATTTACTTTAA
TTGGACCATCTGTCAT 
 

> argR-L2 
Function: protein coding sequence; repressor of ornithine operon (core genome, variable) 
Best match: argR-L2_CC012_21266_AFTT01000014.1[8206:8655:r]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 85173 … 85623; Length: 450 bp 
Sequence: 
CTATTTAAATAATTTTGCATATACGTATTCTGCCATATCATTTGAGGCAGTTAAGATTAAT
GTAGTGTCATTTCCACTCACCGTACCTAATATCTCTTCTATATTTAGCTGATCGATAAAAT
AGTTTATGCCTTGGGCGAAACCAGGTGAGGTTTTGACGATAATGTATGAACCATTGATGA
TTGAACTTAGAACTTCATGTTCACAATAGTGTCTAAACTTTTCTCTCATCTCTTGTTCTGTT
TGATTATTAATAGCTTTATAAATCCATGTTTCACAATCGATAGGGACACGATATATATTAA
GTTCTTTCAAGTCTTTAGCAATTGTTGTTGCACTATATCTTACACCAAAATATTCTTCAATA
TATGAAATGATTTGTTCTTTTTTATAAATCTTATGCTTTTTAACTATTGTA GAAACAATTTC
TAATCGTTTACTTTTCTTCAT 
 

> tx_aur 
Function:  rho indendent terminator of aur 
Best match: tx_aur_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2730074:2730143:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 85863 … 85933; Length: 70 bp 
Sequence: 
CTAATTACAAAGAGAGGGTATACCTACAAAGTCAATTATCAATGTAGGTAT ACCCCATAT
ATAAGCTGTA 
 

> aur-g1 
Function: protein coding sequence; aureolysin/supergroup 1 (core genome, variable) 



Best match: aur-g1_CC001-ST772_118_AJGE01000017.1[64909:66438]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 85989 … 87519; Length: 1530 bp 
Sequence: 
TTACTCCACGCCTACTTCATTCCATGCTTCATACACCTGTTCAGCTGTTTGCTCGTCATATA
AATCTTTAGCCGCTTGGTATAATGCATCTTTACAATCTTTGAAGTTTGAATTACTTGTTAA
GTATTCCGTTAATGCTCGGTAGTAAATTTGTTCTGATTTAGATTTCCCTATTGCTTGAATCA
CGTTATAAGCTGCTTTATTTGGAATTCCAGAATTCGTATGTACGCCACCATTATCTTTTTC
AGTGAATACATAGTCTTTCATATGAGCTGGTTGACCAAATTGTTCTGGGTTTGACATGCTG
CGTAAAGCGTCCCCCTCTTTTCCAGGTGTGTAGACATCTTCACCCATTAAGAAATCCTCGT
CATCTACAAAGTATCCAAAAACATCTGAAAAGCTTTCATTTAGAGCGCCTGACTGGTCCT
TATATTCTAAGTTCGCAGTCTCTTGTGTCACACCGTGTGTTAATTCGTGTGCCACTACGTC
ATTTGCACCCGATAAACTTGTGAATGTGCGACCATCACCATCACCATAGATCATTTTGTCA
CCAATCCATGCGGCATTATTTCTGTTATCTTGACCACCGTAGTTATTAACATGCGTTAATG
AAACAATTGGACTACCTTGGTTGTCATATGATTCACGACCAAATGTGTCTTTGTAATAATC
ATATGTTTGTTTAGCGTAATAATTTGCATCTACGCCAGCACGTTGCTCATCTTTTACGAAG
TTTTCATCTTCATTAGTAATCAATGTTGCTTGACCTGTTTGATCATTAAAGCTAAATGCTG
ATAATTTACCTTGATGCGTTAAATCTTCTAGGCTAAATCCACCGTCAATACTATTGATATT
GATATCTTTTGTATCGCCAAGTACACCTTTTCCTTTACCAGTTTCTGCAGCTTCTTTAACTA
AGTTCATTTTTTCTAAAATTTCGCCAGTTTGAGCATCAATTTTAACTTTCCAATGTGAAATT
TCTGGTGTCACTGTAATTAACTCAACATTATAAACGTATTTATTACTGTCACCATCGATTT
CAACTTTGTTTTCTTTAATGACTTTATCTTTAAGATTTTTCGCTTTATGCTTATCAATCTTA
ACTGCTTTAAATGCTTTGTCGGCTGCGTCATCTTTACTTAATGTCACTTTATTCGTTGGCTT
TACTTTCTTCGCATCAGTATCGCCATTGATTAAAACGACTTTCCCTGATTTGTCTGCGTGT
ACTTTCACTTCTTTGTCAGGTGCATGAACACCATCAACACTCGGTTGCAATGTGTAATGCG
TAAATCCCTTTTTATCAGTTTTTACATCAGTAACAGCGTAATCTTGATAAA TATTTTTTACA
TTTTCGGATTTAGGCAATTCTTTTAATGCTTTGACCGCATCACTCTTTTGAGTCACCTCAAA
TTTAATATCAGAATTAGCTGGTTTATTGTTTGAATCAATCGCTAATGCTGCTGGTGATAAA
GTGCTCAACAATGTTACTGCTGCCATACTTGTAAATGCATATCTTGAAAATTTCCTCAC 
 

> tx_isaB 
Function:  rho indendent terminator of aur 
Best match: tx_isaB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2732087:2732151:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 87876 … 87906; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTATTTAATAAAAAAGACTAGAATGCGGTA 
 

> isaB 
Function: protein coding sequence; immunodominant antigen B (core genome, variable) 
Best match: isaB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2732153:2732680:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 87942 … 88470; Length: 528 bp 
Sequence: 
TTATTTACTTGTTTTGTATGGTGTATGTCCAACTGTTACTTCGACAACTCTATTATGATCAA
CGACAAACCAGATGCCTAATGTCTTTTTAGCATTTTGATAGTAAAAAATAC CGCTATCAG
CTTCCTTTGTTTTACCATTTTCTTTTTTCAAGTCCTTGCCATAAGCTTTTTGGATATCTTTTA
ATGAAATATTATTTTTAACTACAAATTGCAATTGACTTGCTTCGTTTCCTTTTGCAGAAAC
ACCTTTAAAAGTTTGATCATATTTCTCTACTTTTTTTATCGTATTCGTTTTAGCTAATTTAA
TACCATTGAATTTCACATTATCATACTTAATCGCGTTAATAAAATTCTTAT CCAGAATAAA
ATTAGCATTATTACCAATATAACCATTATAAGTATAATATGGGGTTATTGC TGCCTGTGCC
TGTTTACTTGTTGGCGCCGAATTTTCAACAACTGTTACTCCAATCAGTGTGCCCAATGCTA
ATGTTGCTGCTACACAAACTTTACTGGTTTTATTCAT 
 

> Q6G635 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q6G635_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2732938:2733396] 



Position: 065-contig_242_RC: 88727 … 89186; Length: 459 bp 
Sequence: 
TTGAAAAAACTTCTTATTACCATCGTAATTATCGTATTAATCGGAGCACTTGGGTTCGCAA
TTTATGCTGCAATAAATCATTCTACATCATCAAGTAATAACCAAGAACAAG AAAATAAAG
CTACGCATAAAAAGACAGAAACCGAAGAAAATGATCAACAAGATGATAGTG CAAACAA
AGCAGATAAAAATCAAAATAATGGCAATAACGATACTAATGACAATCAACC ATCTTCAC
CGTCAAATGTTCCTAACAACCATTCAACAGTACCATCGAATACGCAACCAGCTCAGCCAA
AAGACTCAAATTCAAATAAAAATAATACTCACGATGGTGGCAGTCAATCGT CAACAAAC
AACCAAAATAATCAACAACAGAACACACCACCTGCTAATAAATCAAATAAT ACCAATAC
GCCTTCTAAACAAACACCTCAAGCACAATCACCTAAAAATTAA 
 

> txbi_Q6G635 
Function:  rho independent terminator of Q6G635 
Best match: txbi_Q6G635_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2794946:2795016:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 89220 … 89291; Length: 71 bp 
Sequence: 
ATAAATTCAGAAAAACAGCAGTGAGATATTTTTCTATTTGAAATATCTTAC TGCTGTTCTT
TATTTGCATA 
 

> manA2 
Function: protein coding sequence; mannose-6-phosphate isomerase/locus 2 (core genome, variable) 
Best match: manA2_CC001-ST772_118_AJGE01000017.1[58148:59086:r] (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 93341 … 94280; Length: 939 bp 
Sequence: 
ATGGCATTATTTTTACAACCCGTTTTTAAAAACAGAATTTGGGGCGGTCATGCATTAAAA
GCATTTAACTATGATATCCCTAATGAAACAACTGGTGAATGCTGGGCAATTTCTGCACAT
CCAAATGGTCCTAATACAATTATCAATGGTCCATACAAGGATATGACCCTAGATCAACTT
TGGTCACAACATCGTGAATTATTCGATAATGATTCACGAGATAGTTTCCCTCTGCTAACTA
AAGTATTAGATGCCAATGATAAATTATCTGTTCAAGTTCATCCAGATGATGACTACGCTTT
AAAACACGAAGGCGAACTAGGTAAAACAGAATGTTGGTATATTTTAGATGC AGCCCCAG
GTGCTGAAATTATATATGGCGTACATGCACATAATAAACAGACGTTAATCGACATGATTG
ATAATCATGAATTTGACAACCTTTTCAAACGTATACCTGTTAAGCCCGGTGACTTTTATTA
TGTTCCTGCTGGCACTGTCCATGCCATTGGATCGGGTATTTTAATTTTAGAGACACAACAA
TCATCCGATACGACATACCGTATTTATGACTATGATAGACGAGATCAAAATGGTCAATTG
CGTGATTTGCACTTAGAGCAAAGTAAAGATGTGATTGAATTAGGCAATCATGAACCAAAT
ACTACTCCTATAACAACTCACATCGACACACACACTGTAACTCAATTTGTAGATAATCAA
TATTTTGCAGTATATAAATGGGATATTCATGGAGATTTAAAATTCAATAAA CCACATGCTT
ATTGCTTAGTTACTATTATCGATGGTACTGGTACTTTAACAGTAAACGATAAGCACTATGA
CATCCAAAAAGGTTCTAGCTTTATTTTAACTACGGAAGACGAGGATATTCACTTTGTCGGT
AATATTAGTGCTATAGTAAGTCATCCTGGATAA 
 

> txbi_yhgE 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of yhgE 
Best match: txbi_yhgE_CC001-ST772_118_AJGE01000017.1[58031:58095]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 94332 … 94397; Length: 65 bp 
Sequence: 
CTAAAAACATAAAAATCCACACATTAAGGAGCTATAACCTAATGTGTGGAT TTAATTTTT
ATTCT 
 

> yhgE 
Function: protein coding sequence; membrane protein involved in phage infection (core genome, 
variable) 
Best match: yhgE_CC001-ST772_118_AJGE01000017.1[55065:58037]RC (completely identical) 



Position: 065-contig_242_RC: 94390 … 97363; Length: 2973 bp 
Sequence: 
TTATTCTGTAACGTTACTTTGGTCAACTTTTTCAGATACGCGCTTCATCAATGGATCTGTTA
CAGGTTTTAAAATTAAACCTACAACGAAGAATCCTATGCCAAATAACGTTA ATATAATTA
ATTTTGTAATTAGGATTTCCGGAACAATACCGCCTACTGTTTCACGTAATGAATCAATTGC
ATACGTAAATGGTAAGTATGGCGAAATGTTTTGGAAAAATTGTGGCGTAGTTTGAATTGG
GAATGTTCCTCCACCACCTGCAATTTGTAATACAAGCAATACGATTGCAATGGCTTTACCT
GGATTACCAAGTAATGATACGCACGTATATACGATTGAGTTGAAAATAATC GAACAGAA
AATCGTTATAAGTACAAATAATACAGGTGACTCAACTCCTGCTTTTAGGATTAACAAATC
TCCAACCGATACAATGAGTGCTTGCAACATACCAAGCATTATAAAGAATCCTGCCTTACC
TAAGAACACTTGTCTTGTCGTTAAGACTGACTCTAGACTCTTATGTTTATTATCAACCGTT
AATAAACTTACCATCAAGAGTGCACCTACCCATACTGACAGTGCAGTATAGAATGGTGTC
ATACCTGAACCATAATCCTTAACTGGGAAAACATCAACAGTCTTCTTATTAATAGGATTT
GCAATAATACCCGCTTGCTTTTTCAAATCATTCTTAAGTGTGTCGATTAATTTGTCGACTG
CATCATCTTTGTCTAATTTCTTGAAAATTTTATTCGCTTTTTTCAAATCTTTTTCAACATCA
GGCAATTTATTTTGAGAAAAATCAGCTAAATCTGATAAAGCCTTTTTCGCTTGTGGCTGAT
TTTTATTTAGTAATCCTACCGCTTGATCATAACCATTTAATAACGTTGGTAAATTTTTATTC
ACACTTGCTGTCGCATTAGTTAATCGCTGTTCCAACTGTGGTAAGTCATTGCGCACAAAGT
TAGCAGCTTTAGCTACATCACTTTTCACTTTCGGGAAGTTTGCTTGAGCATTTTTAACAGC
ACTAATGTATTGTTGTTCAATACTTGGTAATACTGTTTGTAAGCGATCAATACGTGTTTTA
CCATTTTTTAAAATAGCTTGTCCACTGTTAATGACTTGATCAATTGTATTTAATTTAGACT
GAACATTGGATAATGCAGTTTGCCCTTTGTTCAATTCATCCATAATACGTTGTGATATTGA
TACTAAAGAGCTGTTAAGATCTTTTTTAACATAATCTCTAAATGATGATAA TGATGAATCT
AGTTTTGAAAGTTGATCTAGTAATTTAGTAGCTTCAGCAGTTCCTGAACTACCATTCTTTA
ATGCATTGCTTAATTGATTAACTAACCTTAATGATTCATTAATTCGATTAT TAGCTGCTTTT
ACCTTATCAATTTCTTTTGATAAATCAACATTTTCATTCTTCTCAATCTCTTTTAATGTATC
GATAAATTGTTGATTATATTGCGTTGTGTATTCTAAACCGGACTTAACATTATCTAAAGAC
TCTCTAAAATCAGAAGGCTTGTCCGATGCTAAAATGCCATACGAAATATTACGTAATGTC
TGACTATCTTTTTGTGCGGCTTTCGCTTGGGTATCTAAATTATTTGATAATGATAATAAAG
AGCCCGTTAATGCCGCTTCCATTGATTTAACATCTTTATCTGTAATGTTTTGTGTGTTCTCG
TTAGCTGTGCTGACTTGTGTTGTTGTTATATCTGCAAAACTTTGACCATCTTTTTTCCCGCT
TGTACTTTGTGGTGTAGTCGATACAGGCGCATTATTACTATTTGGTGCGGTATTTTGCGGA
ACATTATTATTTGGTGCAGTATCGCCACTTGGTGGCGTTGATGCTACACCATTACCAGCTG
CAGGTGCACTATTTGATGTTTCGTTGTTCGCCGCGCTATTTTGAGGAATCTGTTGCTGGTT
TCTTCGATTTAAATCTTGCGCGCGTCGAATTGCATCTTGATAATCACCGACTCTACTTCTA
ACTTGTGTGACTAAGCCTTTGGCATCATTTAACTGTCCATTAGCTTGATCAATACCTTGAC
TCGCAATGTTAAGTCCTTGATTAATTTTAGGGAACTGCGCTGGCACGTCATCAGCTGCAA
AATTTAACGCTTTTTCAATTTTCGGCATATAATTATTTAAAGCTAATATCA ACTTAGCCTTT
TCATTAAGTTGCGGAATAGCACCATTGACTTCGTTTAATTTTTTCTGAGCATCTAAAATAT
CACCTTTATAATTTCCTAGTTTTCTAAAATCATTGGCATATTTATCTAAAT CCGCTTGGTGG
TTATTCAAATATACAATTTTATTCGCAAAGTCATTAATCTTAGGTAAAGCT TTATCTGCTG
AATATACCGCATTTTTTATCTTGTTAATTGTCGGCACATTTTCTTCAATAGTTAAACCTGCT
TTGTTAGCTTCTTCTAATAATGCTCGAGTTACTGTTTTATTAAATTGTTCATTCGCTTTTTC
AACGACAACTGACGAACCAGTATCTGTTAGCTTAGACGCAACAGCGTTAATCTTCTGATT
CACCTTAAATTCTACATCTGCTTTTTGAGGCTGCTTACGTAGTGTCCCGGTAATTTCATGT
GTAAACTTAGATGGGATGTAAATACCTGCAAAATATTTACCCATTTTTATC TCATGATCAG
CTTTCTCTCTACTTACAAACTGCCAATCAAAACTTTTATTTTTCTTGAGTGTATTAACCATC
GTATTACCGACATTAACTTTTTTCCCTCTGATTGTGTCGCCTTTATCTTCATTAACGACTGC
GACCTTGATGTGTCCCGTGTTGCCATATGGATCCCACATTGCCCATAAGTTAAACCAAGC
GTAGAACGATGGCAAAATAGCTAAGCCTGCTAAGATAATCCACACAGCTGGCGTCTTAGC
TACTTTCTTCAGATCCATTTTAAATAATTTAAATGCGTTCTTCAT 
 

> Q5HCQ3 
Function: protein coding sequence; secreted N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase (core genome, 
variable) 
Best match: Q5HCQ3_CC001-ST772_118_AJGE01000017.1[52995:54854:r] (completely identical) 



Position: 065-contig_242_RC: 97573 … 99433; Length: 1860 bp 
Sequence: 
ATGCCTAAAAATAAAATTTTAATTTATTTGCTATCAACTACGCTCGTATTA CCTACTTTAG
TTTCACCTACCGCTTATGCTGATACACCTCAAAAAGATACTACAGCTAAGACAACATCTC
ATGATTCAAAAAAATCTAATGACGATGAAACTTCTAAGGATACTACAAGTA AAGATACTG
ATAAAGCAGACAACAATAATACAAGTAACCAAGACAATAACGACAAAAAAT TTAAAACT
ATAGACGACAGCACTTCAGACTCTAACAATATCATTGATTTTATTTATAAG AATTTACCAC
AAACCAATATAAACCAATTGCTAACCAAAAATAAATACGATGATAATTACT CATTAACAA
CTTTAATCCAAAACTTATTCAATTTAAATTCGGATATTTCTGATTACGAAC AACCTCGTAA
TGGCGAAAAGTCAACAAATGATTCGAATAAAAACAGTGACAATAGCATCAA AAATGACA
CTGATACGCAATCATCTAAACAAGATAAAGCAGACAATCAAAAAGCACCTA AATCAAAC
AATACAAAACCAAGTACATCTAATAAGCAACCAAATTCGCCAAAGCCAACA CAACCTAA
TCAATCAAATAGTCAACCAGCAAGTGACGATAAAGCAAATCAAAAATCTTC ATCGAAAG
ATAATCAATCAATGTCAGATTCGGCTTTAGACTCTATTTTGGATCAATACAGTGAAGATG
CAAAGAAAACACAAAAAGATTATGCATCTCAATCTAAAAAAGACAAAAATG AAAAATCT
AATACAAAGAATCCACAGTTACCAACACAAGATGAATTGAAACATAAATCT AAACCTGC
TCAATCATTCAATAACGATGTTAATCAAAAGGATACACGTGCAACATCATT ATTCGAAAC
AGATCCTAGTATATCTAACAATGATGATAGCGGACAATTTAACGTTGTTGACTCAAAAGA
TACACGTCAATTTGTCAAATCAATTGCTAAAGATGCACATCGCATTGGTCAAGATAACGA
TATTTATGCGTCTGTCATGATTGCCCAAGCAATCTTAGAATCTGACTCAGGTCGTAGTGCT
TTAGCTAAGTCACCAAACCATAATTTATTCGGTATCAAAGGTGCTTTTGAAGGGAATTCT
GTTCCTTTTAACACATTAGAAGCTGATGGTAATCAATTGTATAGTATTAAT GCTGGATTCC
GAAAATATCCAAGCACGAAAGAATCACTAAAAGATTACTCTGACCTTATTA AAAATGGTA
TTGATGGCAATCGAACAATTTATAAACCAACATGGAAATCGGAAGCCGATTCTTATAAAG
ATGCAACATCACACTTATCTAAAACATATGCTACAGATCCAAACTATGCTA AGAAATTAA
ACAGTATTATTAAACACTATCAATTAACTCAGTTTGACGATGAACGCATGCCAGATTTAG
ATAAATATGAACGTTCTATCAAGGATTATGATGATTCATCAGATGAATTCA AACCTTTCC
GCGAGGTATCTGATAATATGCCATATCCACATGGCCAATGTACTTGGTACGTATATAACC
GTATGAAACAATTTGGTACATCTATCTCAGGTGATTTAGGTGATGCACATAATTGGAATA
ATCGAGCTCAATACCGTGATTATCAAGTAAGTCATACACCAAAACGTCATGCTGCTGTTG
TATTTGAGGCTGGACAATTTGGTGCAGATCAACATTACGGTCATGTAGCATTTGTTGAAA
AAGTTAACAGTGATGGTTCTATCGTTATTTCAGAATCCAATGTTAAAGGATTAGGTATCAT
TTCTCATAGAACTATCAACGCATCTGCCGCTGAAGAATTATCATATATTACAGGTAAATA
A 
 

> sasF 
Function: protein coding sequence; Staphylococcus aureus surface protein F (core genome, variable) 
Best match: sasF_CC022_21310_AFNP01000033.1[23533:25440:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 100427 … 102335; Length: 1908 bp 
Sequence: 
TTATGCTTTATTTTTCAACTTATTGCGTCGTGATAACCAAATCATTAGTACACCCATTGCA
CCAACAATTACAGATATCGGCAACCAATGTTCTTTTATCGTTTCCCCCGCTTTAGGCAAAG
ATACATTACCATCAGCATTTAATAATCCACTTAACAATCCATTACCTTTAC CAAGTGTTAA
CGTCTTTTCTGGCTTTGGTGTGGGTATATCTGGAATACTGTCTAATAAATTTGATCCTTGA
TTCATTAAATTTGCTAACTTATTTAAATCTGTCGTTTTCCCATTTTTATTCAATCGATCTAG
TAAACTTGGACGATTTACTATTGGTGATAAAATATAGTCTATATCTTTTTT CGTTTGATTG
AGTCTCTTTTGTAAATTCAATAAATCATCCGCTTTACCATTCAATGCCGATTTAACTAAAT
TAAAAATTTTATTTTGATCTGTTTCTATTTTAGTAATTAAATCTGCCAGTA ATTTTGCCTTT
TGTCTTTCTATACGTGTTGCTAAAATCGTTTCAATTGCTTGTTTTTTATCTTTGGCATTATT
CAAAATTGCTTTTAATATATCATCTGAAGACGTGTCGCCAGTTGATGCAAAATGTTTCTTC
AATTGGTCAACGATTTGGCGATTTGATAATCCTTTATTCGTCCAATCTTTAGCCAATTTAT
CTGCTTCAGATTTTCCTAATTTCGTTTGTAAAATTTGAGAAATCAATAGCGACTTATCTTG
TGATTGATCAATCAATGACGTTAATAAATCATCACTCGTTGTCAGAGATAGTTGATCAAT
ATGACGAGTAATTTGATCTGCAATTTGTTTATCCGTTTTACCATCAACACGTATATCTTTT
AGAATTTTATCTGCCTCGTCTTTATTAAATATACTTTCTAAAATGCTTTGTGTAGCATACTT
TTTATCATCAGTACGTGCAAGTTCTTCCAAAATAATATTTCGTTGACTTTTTATACGCTCTT



TCGTCTTATTTACTTCGCTCATTAAGTCTGATTTTTGATTTTTAGGAAGTTGCGTATTTGCA
ATACGTTGATCTAAAGATTGTAACGTATTTAGTTTATGATATGTGTAATGT TGCGTTGAGG
CATTACTTTTAGCCAATTTTTCAATCATAGCATGATTAATTTTATCGCTTCCTTGTAATTTA
TCAGTGAGTCGATTACTATGGCTTTGATTCTCTTCATTTGAAAGAAATTTATTTAACACAA
CATGTCCAGAACCATCATTATTTGGCGTTTTAGCTACTTCATGATTATTATCTGTTGTAGA
CACTGCTGGATCTTCCGATGTATCTTTCAATGCATCTTTCGATTTGTGTATTTGCTGATTCA
AATGGTCTAGGTCTTCTAACGCCTTATTTACCTTTGCTTCATCATTTTTATCATCTTTTTCTC
CATGTTTTGTTGTAGCCGTTTGTGACATATCATTTTTCATTGCATTAAGATTGTCCTCGCCA
CTTTGTTGACTCCTATCAACATTTGAAGAAACCTCATTTAAATCTTTAAGCAATTGATCTA
ATTTACTGTCTATATCACTTTGACCGTTCATTTCAGTGTGAGAACTTTTATTGTCTTTGCTA
TCCAACTCATTAGCTCGTTTTATGATTTCATCTATTTGCGATGCTGTTTTCGCTTCATTTAG
TTGTGCTTTATAATGTGCTTTAGATGAAGCCGATAACTGTTTTAATTGCTCAATTTGACGA
ATTGCTTTGTCAACTTTGTCTAATAAATCTTGCTTAGATAATATCTCTTTTGAAATTTCAGT
ATCCTTTTCAGATGCAGCTTGGGCATCGTACGGCAAGATATTCGTTAAAATGATACTTGTC
GCCATCATTGTCGAACACGATAACTTTACATATAATTGAAACGGTTTCCCTCGATATTTAG
CCAT 
 

> gtfB 
Function: protein coding sequence; glycosyltransferase B (core genome, variable) 
Best match: gtfB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2808310:2809668:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 102575 … 103934; Length: 1359 bp 
Sequence: 
TTAGCTTTCGAGCGCCTGTTTAAAAACTTGCTCGAATTGTTCACGCGAGATTTCGTGTGCA
TGTGCTTTTTGTGCTAATAAAGCATCTCGAAACTGTTGTTGATCTTTCAAACTCTCTAACA
TTTGTATTAATTGGTCTTTACTTTCCATTGTTATCTCATCATTATGCTCAAATAAGTGCTCT
GATAGTGTTACTTTAGCATGGTGTGCTGTTTGACGATAACCTAAAATCAACAACTCATAG
TCAAACGCTTGTTCCACCGCATTTAAAATTTCATTACCCTCATTAATATCAAGATAAATAT
CACATAACTGGTATAGTTCATTTACCCTATCTATATTAATAGATGGGTATAAATGCACATT
AGCATATTGATCAAGTTGCATTAGCTTATCAGACATCTCTGTAATAGCAGCGATGTGAAA
ATTAAAATCTGGTAAAGTTTCAACCAATACCTTGATGTTACGAAGTTGATCCGAGTTAGTT
AATATTACAATTTCTTTAGTATATCTATTACTACTACGATAGTTATATAGA TATCCGCCTT
GTAAAATACGAGATTGAACCTTTGCGTCTGCTATATTGAGCATCGTTTCATATTCGTTTTT
ATCTGGAATAATAATATTACAATGTCGTTTCATATCACCTTTACACATCAA TTGCATATTT
CCCGGGACATTACCATTACAGTGTTCTTGCCATACCAAAACATCACTACCTTTTGATGGCA
AATTATATAACACTGAAAATGGTAGGGCTAGTGAGTTAATAACGAAATGAT GTTCCGTAA
TTTCAAGTTGCTTGATAAAAAATAATACGAATGCGAGCTTTGAAGGGAAAA AGTAAGACT
TCCCTTGCCAATCCAATATGACATCCGATGTTACAAAATTTTCATAAATCACTTCTTTACC
TTCTGCTGTCATATATTTCTTCAAGATCGCTTTACGATTTAAATCGTAAACAGTTTGTGCA
AATTTAATACCATTCTTAGAATAATAATCGACAAATCGGACACGTTGTTGG TCATCAAAC
CATTCGACACGACTAACAATTCTAGGGCGCTCTCCACTTTGATAAAATATTTTGCCTCGTA
GACGTCCCATATCATTAATTGTAGCCGAATTGTTGTTACCTTTAATTTCCCAAAAAGCTGG
TACAGTAACCTGATTAAAAAATCGTGGTTTCATATTTTCTGAATTATGATT ATCTGCAAAA
AATTGATACGGTGATATAACATCGTCCGGTAAAAAGCCGTTGTCATTGAGTACAATTGTT
AAATCTTCCTCCAACTTACTGGCTTTAAAAGACTCATATAACTTTCGTGAATGATCGTTAA
AGTAATCAAATAATTTAATCAT 
 

> gtfA 
Function: protein coding sequence; glycosyl transferase A (core genome, variable) 
Best match: gtfA_CC007_TCH959-USA300_AASB02000025.1[27069:28577:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 103926 … 105435; Length: 1509 bp 
Sequence: 
TTAATCATGCAGCACCTCTTGAACTAATGTTTCCCATTTTAAAATAATATCTTGAGTCATA
AATTGCTGTGCCACTTCATAAGAGATGTCATGTGGTGTCTGGGGACCATTGTTAAAATAC
ATTACAATGGCATGAGCTAGTTTTGCGACAACATCATCCACACTATCTTCATCGGTATCAA



AAGGTACCAAGTAGCCATTTTCCCCATCTCGAATAAAGGTTGGGTTACCATAATTCACAT
TTAATCCAATCATACCTAGTCCTGAGCCTACCGCTTCCATTAGTGTTAACCCAAAACCTTC
GCTAGTTGATGCAGAAAGAAATAACTCATAATCATTATAAATTTCATCAAG TTTAACATG
CCCTAGTAAACGAATATAATCTTGTGCGCGGTGTGTATCAATAATTTTACGCAGTCGCGTC
TTCTCGCTACCTTCTCCATAAATATCAAATGTTAATTCTGGCACTTGTCGTTTAGCCACGA
TAACCGCTTTGACAAGCCAATCAATATGTTTCTCATTCGCTAAACGAGATGCACTAATCAT
CGCATATGGCTTTCTTGATAATGTTGGATATGATAATGCATCAATGCTTCCCACAGGAATA
GTATAAACACGTGGGCGATAACCTTGATATTGCTCAAATTGTCGACAAACCATATGATTT
TGAATATCTGTTGCTGTAATAAAGAAATCAATGTATTTAGCTTTTGAAAAT TGATATTCAT
AATAATTGTTCCATAGTATATGCTGCTCACTCATCATATTATTACTATAAT GATCAGCATG
AATCACAACACCAACTTTACTATCACCTTTATGCTGCAAAACAGCCTGACCAATATCAGA
AGCGCGGTCTAATATGACAATATCGTCTCGGGTTAAATTCAATCGTTGTAAAAAGTATGC
AATAAATTCCGTTTTGTTATACAACACCGCATCTTCAAACACATATATAGA GCTGTCTCCA
TCAATATATTCGTTATAAGCGATGGAACCATCTTCATTATAGAATTGTCGCATATATAATT
TCGCTTTATTATCAGCTGGTGCATAATACTCAGAAAATATACGCGTATAACTATAAAAAT
CTTTACGTACTAACATACTATTAATTACAAATTCTGCACGATCCACAACAT CTTTTTGTTC
ATTTTGTAGATAACATGTTACAAATGATGATTTCCCATTAAAATATAGACG GACTATCTTA
CCATTTCTTTCTCTAAAACTAATTTCATGACCAAGCTCACGTTCAATGTCATCTAACGTGT
ACGTTGTTGGTGCTATAGAAATATCACTAAAATACTGATACAACCAAATAA CTTCTTGAT
CTTTAAACCCAATGTTTTGCGTTAATGTCTGTATGTTCTCTGACTGTATAAAATCTAAAAA
CACAAATTTAGTGTCTTGATTTGTACGTCTCAATAATTTAGCACGGTAAGCTTGTGCATAT
TCAACACCGCTACTCGCCCAGCCTATACCAAAGTTTATATTATATATTGTCAT 
 

> secA2 
Function: protein coding sequence; accessory secretion system translocase subunit SecA2 (core 
genome, variable) 
Best match: secA2_CC005_A6224_ACKE01000033.1[101327:103717]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 105452 … 107843; Length: 2391 bp 
Sequence: 
TTATGGAAAATGTATAACTGGCATACCCTCTTTATCAAATGTAATCATGCTTTGACAAATA
TTTTTCACCATTCTTTTTTTGATATTTCGTGTCATAACTTCAAATGAATCTAATGCAACTCT
ATGGTATTCAAAAATAGCGTTACGTTGCCCATTTTGTCGTTGATTAACGCTTGCTTTTAAT
TGTTGTAAATAGTCGACTTGTTCTAACCAACATGAATCAATTGCTTTCAAAAAGACTTTTT
GAACGAAAATATTATAATAATATGCACTTTGCATGTTTTTACGATTCAAAG CTAATTGCTT
TTCAAATTGCTCTAATAAAAATGTCACTACTGCTTGCTTATCTTTAAAATT AACACAAGCC
ACATCTTTATTAAATTGGAAACTTAAATTTTGATAAATATACTCGACAACA CGCGATTTTG
TTAGCACCTTTTCCTCATTTACAAACATTTCAAATACATCTTTAGCTAACGCTTTAAAATC
TTGATTCTCAGCATCATCTATTTCTAAAACTCGATTGCGTTCCTCGTATACAAGATCTCGC
TGTATACTAATGCTTTTTTCAAATTCATTAGCCATTTCACGAGCTTTAACCCCTTGTTCTTC
CGAGATACGCTGCGCTTTAACTACAATTTGCTTAACTTTGCGATTAAACAAATTACTTTGC
GATAATCGTTGTGCATCTAATGAATATAATTGATTATTTTCCGCTAAATTA CTATCGCTCC
ATCGCTTAACTAAATAATCATCTAGTGAAATATATATACAAGATGATCCCG GATCCCCTT
GTCTACCAGAACGACCACGTAATTGCCTGTCTACACGGCTATTTTCCATATGTTCATGAAT
AATAACAGCTAATCCACCTAATGCTTCGACACCTTCACCAAGTTTAATATCTGTGCCTCGA
CCTGCCATACTAGTCGCAACAGTCATGGAACCAATTTGCCCTGCTTCAGCTATCATCTGCG
CTTCTTTTGCAACATTTTGCGCAATGAGTAAATTATTAGGAATATCCATTTGGAATAATAC
TTTCGAAAAGTATTCAGCCGCTTCAGCAGTTCTCGTTATGAGTAAAACCGGTCGCCCCGTT
TCATGAAGTTCAACTATATCATGAATCATCGCGATGTTTTTCTCATCAACTGAACGAAACA
CTTTATCTGGTTCATCGATACGTTGAATCGCTTTATCAGTTGGTACTTGTACGACTATTTTT
GAATACAAATCAAAGAACTCTGATTCGCCTAATTTTCCTGTAGCTGTCATACCTGAAAAT
GATTCAAAAAGTTTAAATAAATTCTGGAAGGTAATTGTTGCCATAACACTT TTATCTGTTG
AAACCTCCATACCTTCTTTCGCTTCAATAGCTTGGTGAAGTCCAGCTTGCAACTTAGTTCC
CGGTAACATACGACCTGTAATACGGTCAATTAAAACAATATCACCATTATA TACAAAGTA
ATCGACATTAGATTCAAACAAATATTGTGCGCGCAGTGCTAAATTAATATT ACGCACTAG
GACCATCGCTTGTTCGCTATATAAATCTTCAACATTAAAGTATGATTGTGCCGCTTCAATA
CCTTGATTTAACAGCCATATTTCTTTTTTGGTCTTCTTCATTTTAAAATGCACGTCTTCAAT



CAATGTATCTACAAACTCTTTCACAATATGAAATAGATTTGATTGTAATCT TGGTGCACCC
GAAATAACTAATGGTGTTTGAGCAGCATCTAAAATGATTGAATCCACTTCATCAATAATA
CCGTAATTTAATTGTGGTAAAAATTTCCCTTCCGCACTATCAGCCAAATTATCAATTAAAT
AATCAAAACCGAGACGTCCATTAGTTGTATATATAATATCATGTTCATATA TATTACGTTT
TTCCCCTTTTTGATACTCATAATCCACAATATCAACAAAACCTAATGAAGCAGTTAAACCT
AACCATTCATATAATGGTTGCATCTCTTCAAAATCTCGCTTCGCTAAATAATCATTCGTTG
TAATTAAATATGTTCCTTTTCCCGAAAGAGCATTTAAATATAAAGGCATCG TTGCCGTTAA
TGTTTTACCTTCGCCTGTTTGCATCTCCGCAATGTTACCTTCATGCAATACAATCGCTCCG
ATTAACTGAACTTCTTTAGGATACATACCTAATACTCTCCAGCTCGCTTCACGTGCCACTG
CATAAGCTTCAGGTAACAATGTATCTAGTGTATCAACTCCTGATGCTAAACGTTCTTTAAA
TTCTATTGTCTTTTGTTTTAACGCATCATCAGAATATGATTTAACTTCATCGCTCCATGTAT
TGATGCGTTTCACTATTTTTCTAATCGACTTTAGTCTTAATTCGTTTATCGTAACATCTAGT
TTATGTTTCAT 
 

> asp3 
Function: protein coding sequence; accessorey secretion system subunit Asp3 (core genome, variable) 
Best match: asp3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2752054:2753013:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 107832 … 108792; Length: 960 bp 
Sequence: 
TTATGTTTCATTTACTTCCCCACCATTCAGTTTCGATACATCTAAGTAATCTAAAAATCGT
ACTGGATTCATTAAACGTGACATATAATTTAGATGTTTGTCTTGCTCTTCTTTAAAATAAA
CCTCGACATTTGTATCTTTTAGTTCATGATTTCCTGGGACATGTTCTGTAAGCCATCCTTTT
AAATCATCATCTTCATGGCTTGTACGATACACTTTGCAATCCAAATGCTGAGCGACATAA
GTTGCAAAAACATTTGACTTTGACCCATAACTAATCAAATTAATAGCCGTT AGGGTATCTT
GACTTTGCAAATCATCCTTTAGTTGCTTAATATTTCCCTCGATATTGTCGTCCATCCAACGT
TCAACGAGCCAAACATGACCAAACAGTTTCAAAAAATCATTCGAAATAGTT GGATAGGT
GTCAGATGGTTCTGCAATAATGACATTGATCATATCATTTCCATATTGGTCATCGCCTATC
TTCGTCACCCGCATGCTTTTATACTCTAAATCATCTTGATGCGTCATCTCTGTGATTGTTAA
ACATCTAAATATAAGACTCGTCGATGCTGCATTCATCATTTTTATTTTATAAGCATAGGCT
TCATCAGGATATTGAATCGTAATACTATTTGACTTTACAATCTCAGTACTTAGTTTTGTGC
CATTTTTATTATAAAAAATGATGATAAAATACACTGAACCAGCAGGCGTTG CATCAAAAT
CAAAATGCAATTTATAATGCTGTCCTCTACGCAAAATTGGTAAACTTGGCGCACTTTTATA
TTTTGAAAATTGCTTTAACATCAACCACTCATGAATCGGTAATCCAGAGGGCATCAAAGA
ATTTATAAAAGTCACTTCACCATTTGAAAATGATACTTTAGAGCCATACAT AAATGTAGTT
TGTGAAATATAATTCCAAGTAACTTTAAATGTTTTGTTTTTCAGCAT 
 

> asp2 
Function: protein coding sequence; accessorey secretion system subunit Asp2 (core genome, variable) 
Best match: asp2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2752991:2754559:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 108769 … 110338; Length: 1569 bp 
Sequence: 
TTAAATGTTTTGTTTTTCAGCATGTTGAACTCTCCCAAACTTGTCTTCCAAAATAATGTTGT
AAAAATTAACAAACCAACTTGCAATGGTAGGTGAATCATCATTATGTCGCCCAGGAATAC
TGCGATTCATCACTCTTGCTTGGTGTGCTGTCAATACAGGTAATAGCTCTTGAAATGCATG
TGGATCATAATCATCATGTTGCATATATGCTATGGCAAAAACAGTTTGTGACAATGATTTC
TTTTGAAATGTTTGCCAAAATTTTTGATTTAATGCCTGTATCGACGCTTGAGATGTATCAC
CTTCATTAGACACCAGGACGTCTAATGCTGTACCGAACTCTTCTGGTCTAAGTAATCGCAT
ATGTTCAGCAATCGTTCCAATATTAACAAGTGGTTTACCAACAATAATTGCCTGAGGATTT
AACTGAGCACCATAATACAAGGCACCAAATGAACCCATAGATAAACCAGAT AATATTAA
TTCATGTGATTTAAAATTCAGCTTTTCTAATGTCTCGTCAATAACATTGATAATACCTTGTT
CATATTCAGATGAACCGATATAAAAACTACCACCTTCAACACGAGGATCGCCGATAAGTA
AAAACGGTGCATTCATACGTTTCATCATATAATATCCTTCGAAACCTTCCGCTGTTCGATA
ACCACTAAAATATACGTTTAGTGGCGGTTTCATATCACCAGGGTGGAAATAATAAATAAA
TTCCTGTCGTTGACTATCTACGAAACGACTACCACCAAGTAAAAATTGACCCATGTCTAA
TCTAGACCATCGTTTGTGTATAGGTCCTAAATGTACCGTCCCGTTCCCACGCGCCTTAACA



GTTACACTTATATAAGCATCAAATGGTTTCGCAGGTATCTCTAAAGGACTGTCTAACATAT
CATCAGTCAATACGATTTGTTCAATTAATGCACCATCAGCGCCAGTCTGAATCAATCTAA
ATGTATATTGCAACTCGACCGCACCATCAATATCAAATTCTGGCCATATTTGAATGACTTT
ATCTTTATCGTAAACGAGATTATTTTGCCAAGATGCGATAGGTTTAAATTCTTTTCCAAAT
TCTCCACTCAATGTGAGCTCTGAATTACCTTGGTAAACGACATCTCCTTTAAAATTCGGAT
GCACAAGTGCTAACTTAGGAGAAACCTTATCTCCATACTGTCCTGAGAAGCTAACTGCCT
CTAATTTATTATTACGTTCTTCAATATTCCGGTAATGTAATGGTTGAACAACGTATTTTTG
GACATTTTCGTCTTGTTCATATTCAACTGACCAAAATGATTCATCAACATACGTATTGTAT
GGTTCACTTATCATTTGTAATAAATTCGTTAATGTCTCCGAGTATGGTGCTTGAATATAGA
TAAAATCAAAGCGCCCTTCTGCTTCAACAATCGCTTCAATAGCCTCTACATAACCACTATC
AAATTCAAACAATCCAATATCGAAGTAATCCCAACTCACACCTTTTTTGTGTTGAAAAAT
AGGTTCTAAATCGTCTCCTCCAATTTGCAAAACTCTAAATTTACGTGGCAT 
 

> asp1 
Function: protein coding sequence; accessorey secretion system subunit Asp1 (core genome, variable) 
Best match: asp1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2754549:2756102:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 110327 … 111881; Length: 1554 bp 
Sequence: 
TTACGTGGCATCATTTTCACCTTCTATTAACTCATCGAGCTGATTAATAATATTCTTAGAA
GCATATGCATCTATTAATTTTAAAGAATAGGCGTACGCATAATTCCAATTT TTCAAATAAA
ATAAATAATAATTTAACGCATCATCTAATTCATCAACTGTATTTATAATAC GGCCATTGTC
ATAATCAGAGACGTAATCTGTTTGTTGACCATTAATTTGTGGAATCCCAGCGCTAATTGCA
CTAATTTGTAAATACAAGTCAGGTTCTTTTGACATATCTATCACAAGTCGCAACGTCCGCA
ATGCTTCTACAACATCATGTTCAGCATGTATCGTCTTAACAGCAATGATGTCATCTTGATC
TTCAGGTGTCATTAATGCTGAAACATTAACATCCGCATTCTGTTTAGCTTGGTATTCCTCA
TTTACCGACGTAATACATTCACGAAGCCACATCGGTATGTCATTTTGATGGCGCGATAAT
AAAATTAAACGGTAATAATCTTCCTGTGCGATATAATCCACAAGTCGTTGCATCATTTGTT
GCAAATCAGCGTCACTCATACCATCTATCCATACACCTATAAATGTTTCCATCAATTGACT
ACTTATATTAGGTGATTGTCTCGTTTCAAATGGTGTGATTCGAATCATTGTATTCTCCCGC
TGATACTTCTCTTGATGACTAATTAAATCACGTTCTAGTTGCACACTATCAACAATTAAAT
GGGCATTCTTTACGATAGATTGATATTCCTCATCTGACACAGTTTCATTTCTATTTTTAAA
AAATGAATAACTTAATGATTTCGCTGGAATATGATTGGCTATTTGTCGATTGTGCCTAGCA
TCTGAAGCCACAATCACATGATCATCTTCATGTATTTGTTGTGCAATCATTGCTTGAAATT
TTTCTTCAATTAGTTGAGCCATATTGTTATATTCTGTTTGTTGATAGTGATGTTGATATCTT
TTTGAAACAGTGACTCTGCCATTTTTCAAATCTTCATGAAGTACACAATCTCCATTAATCG
TTAAATATTCTTGGTAAGAAGCCTCTCCCTGATCATCAAAATAACGTATCGCTGATAAAT
AACCTCTGTCATCAAAAATATAACGCCGTTGTAACTGATCTCTTTCAAATTCTTCAAACCA
AATTGAATACCCTTCTTGACTAAAATAAATATTTGTATAGGTCTGTTCACT CGTCACACAT
TTTAATAAATACGGTGTGTACACAAACTCAACATCATCCGGCCATTTTAAGTGATGATAA
TTAATCGCTTGTGGCGCATGGTGGCTGAATCCTTGAATTTCATCAAACACAGACGAATAC
TTTGTCTCATATAAGTCATATCGATGTAAAAATGTTCTTAAATTTGGTGCATGATTGAGAA
CAATCAGTTGATAATCTAAGTCATTTTCAAGGTGCATTCCCATTAAACTAATCATATCGTC
AAATTCCGTCTTATTTTGTAGTTGATAATACGGCACAGTCGTGTCTTGCCACCATCGTTGG
TCATCGTACCAAGCTGGAATAAAGTATTTCAT 
 

> secY2 
Function: protein coding sequence; accessory secretion system translocase subunit SecY2 (core 
genome, variable) 
Best match: secY2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2756113:2757324:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 111891 … 113103; Length: 1212 bp 
Sequence: 
TTACCAATACTGGCTTAAAAATGGCTTATATTTATCAAAATATAAATATGT ACGAATTGTT
TCTGCAATATTAATACTGATGTAAACTAATACAATTAGTTGTACTGAGAAA TAAATTTCA



GTAGATAAATGCGGTACAAACAATGTGAAATAAAGCGGTATACCAATAATG ATTGTAAC
TAATGCCGATCCAAACCAACATACGCGTCGTGCTTGATAATTTAAATAACGTTCTGTATCC
TTACCAGGTTTAACTCCTGAAAAATAATTGCCACTCTTTAAGAAATCTTTGGATTTTTGTT
TAGTATTGATTAAAAATCTCGATAAAAAATAACCCAATAACATTTGAATCA CTAAATACA
CCGAAATACCAATTGGACTATCAAATGTCAGCATTGGCATGTCATCTGATATGCTTTTATT
AAACATAGATAAAATAAAATGAATGCCACTTTTTAAGAAAACAAAAGCTGA AATGCTCA
TCATTAAAGTAATACTGCCTGCAGGGTTAACTTTCCAAGATAAATAAGATT TCATATTTGT
TGCGGAAACGTTCATTAAATCGATATATGGTATTCTCACTTCTACTAATTCAATAAATAAT
AAGATAAACAATGTGATTATCACAAGGATGATTAACAACGCAATCACAATA TGACTTGCA
TCTATATATTCCATTTTTTGATGCATCATTGATTTAATAATGCTAACCATT ACAATCGGCA
TTGGTCCTGCAATGCCGTAACGACTATTTTTGTCAGCTAACCAAACTAATAACATCGTTCC
AGTAACCAAAATCAATATTGTTAAGTAAATATTGTCTTGATGAACACGTTC TTTCGAAAC
ATATTCATGAATCACAAAATAACTTTGAATAACACTTAAAATTAATGTTAA GATGCGCTC
TTTATAATGCTTCTCAAGACTTGTTTGTTTCATGTATTTATCCATATTCCGATAAGAAATCA
GCATCAAGATAATCATTGATGTTAACCACGGACCTAATCCTAAAGTGAAAA TGTTTAAAG
TATTAACGTCTCCACCCATATTAGAAATAGCTATTTTAAAAAATGACTCAT GTTTTACTTG
CATATCGTTATAGGAAACGATGGAAATGTTTGTGCCTAATATATAAATAAA CAAGATAAA
ACATGTGTATAGCATACGTTTATATATAATTTTATATTCGTATTGTTGTAA AAGTTTTAAC
AT 
 

> sasA 
Function: protein coding sequence; Staphylococcus aureus surface protein A chv 
Best match: sasA_CC005_JH1_CP000736.1[2847070:2853885:r]RC  
Position: 065-contig_242_RC: 113232 … 118392; Length: 5160 bp 
Sequence: 
TTATGCTTGAGAATCATCTTGATCATTTTCATCTTTCTTTTTCTTTCTCTTCATTAAACCTAA
ACCAACTAATAATGTCATAACGCCACCTAGTAATCCATTTTGTTTTATTGAGTCACCTGTA
TCTGGCAATCTTTTTTCACTTTGTGCTGGCGTGCCATTATGTTTAGTCACTTCAGATGTTGC
ACTTAATGTAGACTGAGATTCACTCGTGCTCGTTGTTGCTTCACTTGATAAGCGAGATGTG
CTCGTGCTGTGAGTATGATGCATACTCATTGAGTCTGACGGATGCATTGAGTTAGATTCA
GATGTACTTGTTGAGCCGGACATACTTGTTGATGTCGAGTCAGAAATGCTTTGTGAACCA
GACATAGATGTACTCAGTGATTCGGATGTGCTTGTCGAATCGGATGTGCTCAATGACGTT
GATGTGCTTGTTGACACTGATTCTGAGTCGCTCACTGAAGTCGAGTTGTACGTTGAGCCG
GACATACTTTGTGACATTGAAACACTTGTTGAATCGGATTCACTCATTGATGTTGAGTCAG
ATACGCTCGTTGAACCTGAACCAGACGTACTTAATGATTCAGATATGCTTGTTGAAGTTG
AACCACTTGTTGAGTCCGATGTACTTGTCGATGTCGAGTCTGAATCTGATGTACTCAATGA
TTCTGAGTCACTGATAGAAGTTGAATCACTTGTAGATTCTGATTCTACTGTACTTTGTGAA
CCACTGATACTTATTGAAGTAGAATCACTGATACTGTCTGATGTTGATAATGATGTCGAC
ACCGATGTGCTTTGTGATGACGATGTACTAGCACTCATTGACATTGATGTTGATATCGATG
TACTTAAGGAACCAGATGCACTTGTACTTGTTGACTGGCTTTGTGACATTGAATCACTTAA
TGATGTAGATGTGCTTGTTGAGCTCGAGTCACTTAAACTTGTTGAACCTGATATTGAGTCA
CTTAAACTTGTCGATGTTGAAACTGATACGCTTCCGCTCATTGAGTCAGATGTTGAAAGTG
ATGTACTCGTTGAATTTGATCCACTGATGCTAGACGAATCACTTGTAGACATTGAGTCGCT
TTCTGATGCACTGATGCTCATAGAGTCAAATTGACTATTACTTGTTGAGCTTGACTGCGAA
TCGCTCACACTTGTTGACGTTGATTCTGATCCACTCATACTTTGCGAGCTACTCAATGATT
TTGAATCACTTAATGAATCCGAAGTGCTAAGACTTGTGGAACCACTTAAAGATATTGATC
CACTTAATGAGTCGGAGTCACTTGTACTAGTAGAATCACTCATTGATATTGAATCACTTAG
CGAGGTAGACTCGCTTACGCTTTCTGAACCACTTAATGATGTTGAGGTACTCAATGAACC
AGATGTACTTGTTGAAGTCGAACCACTTGTCGATTTTGAATCACTTAATGAATCAGATTCA
CTCACGCTTTCCGAACTTCTTAGTGACGTCGATACACTTAATGATGACGAATCGCTTGTGC
TTACTGAATCGCTCATCGATTGTGAGCCACTCAATGAACTAGACTCGCTTACACTTTCTGA
TTTTCTTAATGACGTTGAGACGCTCAATGAGCCAGAATCACTTACGCTTGTTGAACCACTC
ATCGATTTTGAGTCACTTTCAGAATTAGATTCGCTTACACTTTCTGAATCATTTACAGATT
CTGACATACTTTGTGAATCAGATATGCTTGCGCTCATTACTTCACTAGCCGATGTTGATGT
GCTTGTCGAATCACTTAACGATATAGACACACTCATCGAACCAGATGTACTCGCACTTGT
TGAGTCTGATGTTGAATCACTAACACTATCAGATAATGACGTTGAATCACTCATACTTGTT



GATGTACTTGTTGAAAGCGACATACTTTGTGAATCACTAGTACTTGTACGCATCGAAGTA
CTAGTTGAAGCTGATGTACTACGAGAGTCACTTGTTGATGTTGATGTACTTGCTGATCCTG
ATGCACTTGTACTTCTTGATGTGCTTTGTGAATCGCTTAATGATGTTGATGTTGAATCGGA
TTCACTTGTACTTTCTGATGTTGAGCCAGATTCTGATGTACTTACCGATGTAGATAAACTT
GCAATGGTCGACATGCGGTTTGAAGTTGATGTACTTAGCGAATCACTTAATGATGCTGAT
GTGCTTTGTGAATCGGATTCACTGCTTTGCATTGACGCAGATGTTGAATCACTTAAAGATG
TTGACGACGAATCGGATTCACTTGCGCTTGCTGACGTACTGAGCGATGTTGACGTACTTG
ATGATCCTGAGTTACTTGTACTTGTTGAGTCACTGAGTGATGTTGACGCACTTTCTGATGT
TAATTCACTTGCACTTGTTGAGATACTTTGTGAATCAGATTCACTCTCTGAACCACTTAAT
GATGCTGATGTACTAGACGACCCTGATATACTCGTTGATAAGCTTTGTGACTTAGACAAG
CTTCCTGATGTACTCATACTTAATGAGTCACTGAGTGATGTTGATGTACGCAATGAATCAG
ATGTACTTGTTGATAGACTTTCGGATTTTTCAGTACTGCTAGAGTTCGAAATAGAATCGCT
TAATGATGTTGATTTACTAACTGAACCTGACATGCTTGATGATACACTTTGTGAATCCACT
AAACTTGTGCTTGTTGAGCTTGATACACTATTACTTTCAGATGTGCTTAATGACTTAGATG
CACTCACAGAATCAGATAGGCTTACACTTGTCGATTTCGAGGTACTAGCTGATGTAGATA
CCACAATCGATCCTGATGTGCTCGTTGATGCACTTTGTGAGTCAGCTTTACTTGTTGACAC
ACTTTGGGATTGTTGTGTACTTCCTGATGTTGATACGGAATCACTCATGCTATTTCTTGTTA
CTTCATATTTAAAAGTTGTTGTCGTTTTGTTACCGCTCGCATCTGTAGAAACGATTGTTAT
AGTACTTGTACCAATGTTTGTTGGTGTACCACTAATGGTATTATTTGTACTATCGAATGTT
AGTCCAGATGGCAATCCAGTCACTGTATTCGTCACCGCATTTCCACTGTTGTCCTGCGTAG
CAATTTTAATCGGTGATATTGGTGAATACACTTCTGATGATTGATCTCCTATTGGTGTCAC
TGTTGGTGCTGTCGTATCCACAACATTTATTGTAAAAGTTGTCGTCGATTTGTTATTTGCTT
GGTCAGTAGACACAACTGTCACTGTTGATTGACCAATTTTTGTTGGTGTCCCAATGATTGA
ATTCGTTGCACTATCGTAACTTAATCCGCTTGGTAATCCTGTAACTGTATTTGTCACAGTC
CCAGTACCATTATCCGTTGTAGTCAATACAATAGGATTCATTGTTTTACCCACTTCTATGG
TTTGATTGCCTACAGTTACAGTTGGTGCTTTTACATCAGTAAAATAATATGTCACTGATTG
TCCAGCATTCGTCATTTTTACAGTTTTATTTGTATCATTATAAGTTGACGCATATGAACTAT
CGACGGACGTGTAGTTATATCCTTTAGCAGTCAATGCAGATTGCTGATTATCGATTGTCAC
GACTTGATCAACATTTCCTGAATATGTTTTTGGTGGAATAATATCTTTACCTGTTGTTACA
TCAACGTATCTCACTTGTGTAACAGCAGACTCTGTATATTCGAATGTTCCAAATTGTACTT
GTTGTAAATTTGTCGCGCCACCTGTTGAGGCTGTCATTGATAATGAAAAGTTGGTCGTACC
ACTTTTCGCAATCCAATCTGAAATATTACGTGTCCATGTTTGACCTGCATATTTGACAGTC
ATAACCTTTGCATCACCATTATAGTTAATATCAAAATCTTGGAACGTGTTA TTTGTAGGTT
GAACATTTAACTTCGCAGCATTATCAGCTGTTGAACTTGATGTATACGTTGTCGCAACACC
ATAACTATCTGTTGTTACAAATGCACCAAACGCACCTCCACCAGCTACATTAGATGGGTC
AGCATTCGCCTTTGCAGCTGAATTTGGTTTAGATGTATTGTGATACGTATCCAATTTGAAG
CCAAATGCGTTACTTAAGCCACCAATACCTACTGCGGCACCGTTTAACCCTGTTTCACCTA
ATACACCTGGTGAAAAGGCAAAACCGATACCATCTCCACCATTTCCATGCCCTTCATATTT
GTTACCTAAATTTACTTTTCCAGAAAAATGAAAACTCTTATTAGAGTCAAT ACGTGTTCCT
AATGTAATGGCACCTTTTTGGCTTGTTGTATCTTGCGTTAACGTTACGACCCCTGTACTTT
GGTCATAAGTGGCATTTCCTGAAGTTGTCATATATTGCTTTAAGTTATCTTTATTAACTGT
AATTGTATTAGCAGTTACTGCAGTTGTCGTCGCTGCTGACGCAAATGTTGACATAGCTAA
GCGACTGAAAGTTCGAAGTTTTACTGGTGCGGTGCTAGTTGACGTTGTGCTAGTTTTGTTT
AAGTTGACCGAAGATGGCGTTGTGCTTTGTGAAGTGTTATTTGATGCAGTACTTTGATTTG
TTGATGTATTAATTGGTTGTTCTGTACTTGAAGTTGAAGCTATAGATTTAGTATCAGAACT
TGATGTAGTATTCTTTGAGGATGTTGATTCTGATGTAGATGTCAATTTTTCTTGTTGATTGC
TTGTACTATTAGTTGTCGAAGTGACCTTTTCAGACTTTTCACTTGAGACTGTGTCACTATTT
GATGTTTGTACCGAACTACTATTTTTCGTTACACTTGTGGAATCGGCTGTTGATGTTGATG
CTTCGATTGTCGTTGAGTTTTGATTACCTACTGTTTCACTTTGTGTGTTTAATTCAGAAGTT
AATGGTGCATCAGAAGCCGCAAAAGCTTGCTGGTCATGCAACATATTTACCGTGAATGCA
CCACCAATAACCGCCGTAGTTTTCAGTCCGTATCCCGTCATTTTTTTACTAATGCTTTGATT
ATCTTGACTCACTAAACTATGACTAATAAATGGTAGCCCCATAATTTTGAA CATTTCTATT
TCTTTAATTCCGGATTTTACCCAATTTTTTCCAGATTTATAAAGTCTTACTCTTGTTTTTTC
GTTTGCTAAGCTGTCATGAAATGCTTTCTGTCTTTTACTCAT 
 

> A6U540 



Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: A6U540_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2826326:2827018:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 118936 … 119629; Length: 693 bp 
Sequence: 
TTATCTCTTTTCATCTGATTGATTATCGAAATTTCTTCCTTCTAAACCTGCTAACTCTTCTTT
AGAAGCTGCAGGTGCTTTCATTTCAAATATCTCATTCACTACTGTGTAATCGTAATATCCT
AATCTGGCAATAGGTTTAATCGACTTAATGTCCAATTTACCATTATCAAGAATAACCTTAT
CGTCAATATGAACTTGGGCAACTCTTCCTATAACAATATCTACGGTAGATACTGGGTCTCC
TGTCGGAATACGAATCGTTTGAACGTACTCACATTCAAAATGTACTGGCGATTCTTTGACT
CGATAACCTGGTGCTTCTATACATGCTTCTTTCGTCACACCTGCATATTCAAATTCATCCT
CTTCAGGTGGTAGTGCCTTCGACGATAAATTAACAGCTTCTCTTAAATCATACGTGGCCAT
GTTCCATACAAACCACCCTGTCTCTTCTGCATTTTTTACTGTATCTTTACGCTCATGATCAC
CAAGAACAGATTGATTTGCTGCGAACATAACCATAGGCGGATCCCAAGTTAAGTTTTGAT
ACTGACTATAAGGCGCTAAATTATCTTTCCCATCTTTCGATACAGTAGAGATCCACCCTAT
TGGACGTGGTACTGTACTACTTTTAAATGGATCGTGCGGTAAACCATGACTTCTTACACCT
TGTTTTGGCGAATAATTCAT 
 

> ywrF 
Function: protein coding sequence; putative FMN-binding flavin reductase (core genome, variable) 
Best match: ywrF_CC001_MSSA476_BX571857.1[2747002:2747613:r]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 121744 … 122356; Length: 612 bp 
Sequence: 
TTATTTTTCTGGTCTCTTTATCGTAAATATTCCCCCTAATTTAGCATAATCATTTCCGGCTA
AACGAGAAACAGCCTGTAATGCGTGTGGATTGATTTTAAAATCACCCTCATAAATACTGT
CATCAATATGATAAGTTACAATTTCACCTATTATTAAATCAGCCCCATCTA ATACATCTCC
AAGCAATATCATTTGCGATAGTTTACATTCGAATCTCATTTTCGCATCTTTAATTCCTGGC
GTCTTAATCGTTGTAGATGTTAAAAGTGATAATTCTGTACGACTCAACTCACTGTCACCAT
ATGCTAACGGCGCTGCAGTCTCATTAATATCTTGAACATTATCTTCGTCTGTAATATGCAC
AACAAAGTCTCCAGTCCGTTCTATATTTAATGCAGTATCTTTTCTCTTACCTCCTGCACGTT
GAACTGCAATAGCAATCATTGGCGGATGATTATTAACAATATTAAAAAAGC TAAATGGTG
CTGCATTTACTGATGCATCTTGATTTAATGTTGTAACAAAAGCTATAGGTCGTGGAATAAT
TGAACCAATTAATAATTTATAGTTTTCTCTAGCAGTTAATGATTGTGCATCAAACGTATAC
AT 
 

> msrA3 
Function: protein coding sequence; peptide methionine sulfoxide reductase A3 (core genome, 
variable) 
Best match: msrA3_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2770252:2770728:r]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 122434 … 122911; Length: 477 bp 
Sequence: 
TCACTTGTATTTATTTAGCAAATCTTTTGAAATATGACACATATGCATATC TTCTGGATAT
TTTTCTAAATGTTGCTGATGTTCTTCAGCACTTTTAATGTAGTTAGACAGCGGTAAGACTT
CCACTGCAATTTGATCTCTGTCTTTACGTCGTTCAATGAACTGACGCGCTTCAATTAAGTG
GTCATCTACACAACTATATAAACCCGTTCGATACTTTTGTCCAATATCATTTCCTTGTTGA
TTCACACTGTAAGGATCAATGATTTCAAATAAATAATTCATAATGTCTGTA ATTGTTAACA
TACGATCATCGAAATGAAGTTTGACACATTCAGCATAACCATCATACGGACCGTCTAATT
TAGAGCTTCTTCCATTTGCTCTTCCTGCTTCTGTATGTATAATTCCAGGTATTGTTGCAAAA
AATGCTTCAACACCCCATAAACATCCTCCTGCTACATAAACAACTGCCAT 
 

> txbi_capC-L2 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of capC-L2 
Best match: txbi_capC-L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2769507:2769558:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 123589 … 123641; Length: 52 bp 
Sequence: 



AAGCATACTCAAAAAGACTGGTACATGTATACCAGTCTAATTCGAAAAAAT A 
 

> capC-L2 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide biosynthesis protein C/locus 2 (core 
genome, variable) 
Best match: capC-L2_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2771466:2772233:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 123648 … 124416; Length: 768 bp 
Sequence: 
TTAAAACCATTTCAAAAACGACTTCACTTTTCCTGGCTTAGTCGGTCTGTCTAAATAAACA
AAATTATCATTGATTACTGAACTGGCATTTCGAAGTAATGCTTCAATATCA TTCGAATATT
TCTTCAATTTATGATTGTGAAATAATTCTTGCATCAAAAATGGTCTTTGGTCACATGAATG
TGCATCTGAAGCTACAAAATGAGCCAAATTACATTCTATAAATTGTAATGA TAACTTTTG
AATGTTTTTACCAAATCCACCAACTAAAGAACTCGATGTTAATTGACTCAGTGCCCCATTT
GCAACCAATTCATATAATATTTCCGGATTTTTGGCGATACTTCTATTTCTTTCAGGATGTG
CAATGATTGGTATGTAACCTCTCGATTGTATTTCAAAAAACAATTGTTTTGTATAATGTGG
TACTTCGCCCGTTGGAAATTCAATTAATAAATATTTCGAACGATTAATACCTTGAATACTA
CCATTATCTAAGCCTTTCAGAATCGAATCTGTAATTCTAATTTCTTGCCCGGGAAATAATT
TAATATCCAATGCTTGAACTTCTGGATGCGTTCTTAACTCCGCCAATTTCACAAGCACTTG
TTGAAATGTATTATCATATCTCGGATGCAAATGATGAGGTGTCGCTACAATACTTGTTACA
CCTTCATCCTTAGCTTGCTTTAATAGTGCAATACTCTTTTCAATTGTTTTAGGACCATCATC
TATATCAACTAATATATGGTTATGAATATCAATCAT 
 

> capB-L2 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide biosynthesis protein B/locus 2 (core 
genome, variable) 
Best match: capB-L2_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2772230:2772922:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 124412 … 125105; Length: 693 bp 
Sequence: 
TCATGATTCATCAGTCCCATAATATGCATAGTAACTAGCACTTTTATCTTTAGGCATTCTA
TTTAAGACTACACCTAATAATTTAGCACCTGTTGCTTCAATAAGTTCTTTTCCTTTTTTAAC
TTCATCTCTATTATTATTTTCCGAATTAACTACGTAGACAACATTGCCGGTAAACTTTGAA
AATAATTGCGCATCTGTAACTGTGTTCACTGGTGGCGTATCGATAATTACAAAGTTATAAT
TCATCAATAATGTGTCATACAAATTTGCAAATGCCCTTGATGTAATTAACT CTGACGGATT
CGGTGGGATTGGCCCAGACGTCAAGACGTCTAAATCTTGAATTTCAGTTGAGATAATACT
GTCTTGATAAGTTGACCAATTTAGCAATAAACTTGATAGGCCTTCATTGTTTGGCAAATTA
AAAATATAATGCTGCGTAGGTTTACGCATATCCCCGTCTACGATTAGTGTTTTATAACCTG
CTTGCGCATATGCAACTGCTAAATTTGCTGCAATTGTAGACTTACCTGCGCCTGGTGCCTC
TGAAGTGATTACAATGCTTTGAACTGCACTGTCAGGATTTGCAAACATAATATTTGATCTT
ATGCCTCGAAATTTCTCGCTAATAGGTGACTTTGGTTGTTCATGGACAATTAAACTTGATG
TACTTCTTCGTGTATTCGTCAT 
 

> capA-L2 
Function: protein coding sequence; capsular polysaccharide biosynthesis protein A/locus 2 (core 
genome, constant) 
Best match: capA-L2_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2771039:2771701:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 125121 … 125784; Length: 663 bp 
Sequence: 
TTAAAATTTTTGTATTGAACCTAAAATAGGTAATCCTAGTTGCGATTCAAC ATCTTCTTCT
GTCTTAATACGCTTATCTAATAATTCTTTTAAGAAAATAATCAATATTGCT AAAACAATAC
CAACAATAATGCTGATAACTAAGTTGACAGATACTATTGGAGATACTTTTA CAGCATTAT
CATGTGCTGAGGAAAGTATCGTAACATTATCAACACTCATAATTTTAGGCATGTCATGAG
CAAAAACTTTAGATATTTTATTAACAATTTTGTCAGATTCAGATTTATTCC CAGTGGTAAC



TGATACAGTAATAATTTGAGAGTTTGTTTGATTGGTTACTTTTAAAAATGA ATTCAACTCA
GCTGTTGAATACTGACCATCAAATTCTCTAGATACTTTATCTAGAATTCTAGGACTTTTGA
TAATTTCCGTATATGTATTAACAGACTGCAAACTACTTTGAACATTTTGGAAAGCTAAATC
ACTTGAGGACTTTTTCATGTTCACTAATATTTGAGTAGAAGCAGTATATTTGTCAGGCATA
ACAAAAAAGGTTAATGCCGCACTTACTACAAGACATATTGCCGGTAAAATA AGCAATAA
TTTAATATTCTTCTTTAGAATATTTAATAGTTTTACTAAATCAAACTTTTC TTTCAT 
 

> icaR 
Function: protein coding sequence; transcript regulator of intercellular adhesion protein operon (core 
genome, constant) 
Best match: icaR_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2772550:2773110:r]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 126632 … 127193; Length: 561 bp 
Sequence: 
TTATTTCTTCAAAAATATATTTAGTAGCGAATACACTTCATCTTTGAATTG ACTTTTACTTT
CTTCCACTGCTCCAAATTTTTGCGAAAAGGATGCTTTCAAATACCAACTTTCAAGAAACA
GCAATATTAAATTCTGAAAGTCTTCTTTTGTCATCTTTATCTTTGATTCATCATAGAATTTT
GCTATCTCTTTACTTAATGATTGATTTAAATCTTGTATTTGTCCGTAAATATTTCCAGAAA
ATTCCTCAGGCGTATTAGATAATTGAACGTACATTCTAATATACCTTTCTTCGATGTCGAA
AATAAACTCAAATAAGAATTGATATAAAGCATCAATTGAATAGTTCGATTT ATTTTGATT
CATCATAATAATATTATTAAGGTAATCAAAACAACATTTAACACTTTGTTC GTAAATACTT
TTTTTCGAGTCAAAATGGTAATATAAACTCGCTTTCTTTATATTTACACTTTTAGCTATATC
ATCAAGTGTTGTACCGTCATACCCCTTCTCTGAAAATAAGGTTATTGCGTTATCAATAATC
TTATCCTTCAA 
 

> icaA 
Function: protein coding sequence; intercellular adhesion protein A (core genome, constant) 
Best match: icaA_CC008_NCTC8325_CP000253.1[2775174:2776412] (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 127356 … 128595; Length: 1239 bp 
Sequence: 
TTGCAATTTTTTAACTTTTTGCTTTTTTATCCTGTATTTATGTCTATTTACTGGATTGTCGGT
TCAATTTATTTCTATTTTACCAGAGAAATTAGATATTCATTGAACAAGAAG CCTGACATAA
ATGTGGATGAATTAGAAGGCATTACATTTTTACTTGCCTGTTATAACGAAAGTGAAACGA
TTGAAGATACGTTGTCTAATGTTCTTGCACTCAAATACGAGAAGAAAGAAA TTATTATCA
TTAATGATGGAAGTTCAGATAATACAGCAGAACTCATCTATAAAATCAAAG AAAATAAT
GACTTTATTTTCGTCGATTTACAAGAAAACAGAGGTAAAGCCAACGCACTCAATCAAGGC
ATTAAACAGGCTTCATATGATTATGTAATGTGCTTGGATGCAGATACTATCGTTGATCAA
GATGCACCATATTATATGATTGAGAATTTCAAACATGATCCAAAACTTGGT GCAGTTACA
GGTAATCCTAGAATTCGAAATAAGAGTTCTATTTTAGGTAAAATTCAAACG ATAGAATAT
GCAAGTTTAATTGGCTGTATTAAGCGAAGTCAGACACTTGCTGGCGCAGTCAATACTATT
TCGGGTGTCTTCACTCTATTTAAAAAAAGTGCAGTTGTCGACGTTGGCTACTGGGATACTG
ATATGATTACCGAAGATATTGCAGTTTCTTGGAAATTGCATTTACGTGGATATCGTATTAA
GTATGAACCGCTTGCCATGTGTTGGATGTTGGTTCCAGAAACATTGGGAGGTCTTTGGAA
GCAACGCGTGAGATGGGCTCAAGGGGGACACGAAGTATTACTACGAGACTTTTTTAGCAC
AATGAAAACGAAAAGGTTTCCTTTATATATTTTGATGTTTGAGCAAATCAT CTCGATTTTA
TGGGTATATATAGTGCTTCTATATTTAGGCTATTTGTTCATAACAGCAAACTTCTTAGACT
ATACATTTATGACATATAGTTTTTCAATATTTCTACTATCATCATTTACTA TGACTTTTATA
AACGTTATTCAATTTACAGTCGCACTCTTTATTGATAGTCGCTACGAGAAAAAGAATATG
GCTGGACTCATATTTGTAAGTTGGTATCCGACAGTATACTGGATTATTAACGCAGCAGTA
GTTCTTGTCGCATTTCCAAAAGCATTAAAACGTAAGAAAGGTGGTTACGCAACATGGTCA
AGCCCAGACAGAGGGAATACCCAACGCTAA 
 

> icaD 
Function: protein coding sequence; biofilm PIA synthesis protein D (core genome, constant) 
Best match: icaD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2774476:2774781] (completely identical) 



Position: 065-contig_242_RC: 128558 … 128864; Length: 306 bp 
Sequence: 
ATGGTCAAGCCCAGACAGAGGGAATACCCAACGCTAAAATCATCGCTAAATATTGTAAG
AGAAACAGCACTTATCGCTATATCTTGTGTCTTTTGGATATATTGTTTAGTTGTTCTACTCG
TTTATATTGGTACTATATTTGAAATTCATGACGAAAGTATCAATACAATAC GTGTTGCTTT
AAACATTGAAAATACTGAAATTTTAGATATATTTGAAACTATGGGCATTTT CGCGATTATC
ATTTTTGTATTTTTTACAATTAGCATATTGATTCAAAAATGGCAGAGAGGA AGAGAATCG
TGA 
 

> icaB 
Function: protein coding sequence; intercellular adhesion protein B (core genome, constant) 
Best match: icaB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2774778:2775650] 
Position: 065-contig_242_RC: 128860 … 129733; Length: 873 bp 
Sequence: 
GTGAAGTATAGAAAATTTATAATTTTAGTGTTGAGTATCTTGATCATATTG CCTGTAAGCA
CACTGGATGGTCATCATATTGCAAATGCAGATGACGATTCACCTAAAAAACTGAAATATA
AAGAAAATAGTGCTCTGGCATTAAATTATCACCGTGTAAGAAAAGTGAATT TTCTGAATA
ATTTTATTTACTTCTTTTCTAGTAGTAAAGAAATTAAAAATTATAGTGTTA GTCAATCACA
ATTTGAATCTCAAATAAAATGGCTAAAATCACATGATGCTAAATTTTTAAC CTTGAAAGA
ATTTTTATATTACAAGAAAAAAGGTAAGTTTCCAAAACGAAGTGTATGGAT TAACTTTGA
TGATATGGATGAAACTATTTATGAAAATGCTTATCCAATCTTAAAAAAATA TAAAATACC
GGCAACTGGGTTTATTATCACAGGTCATGTTGGGGAAGAAAACTTTCACAACCTCGATAT
GATTAGTAAAAAAGAACTAAAAGAAATGTATAAAACTGGGTTATGGGAATT TGAAACAC
ATACCCACGATTTGCATAACTTATCTAAAAATAATAAGTCAAAATTAATGA AAGCTTCTG
AAGCTACAATCATAAAAGATTTAAACAAAAGTGAAAAATATCTAACTAAAA ACTTTAAA
AAGTCGCAGAAAACTATAGCCTATCCTTATGGCTTGATGAATGACGATAAATTACCGGTA
ATCAAAAAAGCTGGGTTAAAATACGGTTTTTCATTAGAGGAAAAAGCAGTC ACTCCGAAC
TCCAATGATTATTACATCCCTAGAATATTAATTAGTGATGATGCTTTTGAGCATTTAATTA
AGAGATGGGACGGATTCCATGAAAAAGATTAG 
 

> icaC 
Function: protein coding sequence; intercellular adhesion protein C (core genome, constant) 
Best match: icaC_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2775637:2776689] (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 129719 … 130772; Length: 1053 bp 
Sequence: 
ATGAAAAAGATTAGACTTGAACTCGTATATTTACGTGCTATTATATGTGCA ATTATTATTA
TCACACATTTACTTACACAAATTACTTTAAAACATGAAAATATGGAGGGTG GATCCTTAG
TGTTACAATTTTACATTCGTAATATTGTGATTTTTGGTACACCTTGCTTTATTATCTTGTCA
CAGTTACTGACAACCTTGAATTACCAAAAAGTCACCTATAGATACTTAACT ACACGCGTA
AAATATATACTTATTCCTTACATATTAATGGGATTGTTTTACAGTTATAGT GAATCATTAT
TAACAGATTCAAGTTTCAATAAACAATTCATTGAAAATGTCCTATTAGGTC AATGGTATG
GCTATTTTATCGTTGTTATCATGCAATTCTTTATTTTGAGTTATATCATTTTTAAAATTAAC
TATAACCTATTCAACAGTAAAATATTATTATTGTTATCTTTTATTTTACAG CAATCATTTTT
ATATTACTTTACGAACAACACAGCGTTTCACGATACCGTGCTACACTATTATCCATTAAGT
GAAAATACTATAATATTCGGATGGATTTTTTATTTCTTCTTAGGTGCATATATGGGTTATA
ACTACGAACGTGTATTAAATTTCTTAGAACGTTATTTAGTTATTATGATTG TATTAGCTGT
AGCTACTTATTTTGTGTTTATTGCGTTAGCAAATGGAGACTATTGGAACGTTACCAGCTTT
TCATATTCATTAACACCATATAATAGTATTATGTTTATTGTTATCTTGGGT ATTTGCACGC
ATTTTAAAACAATGTTATTTAATACGATTCAAATGATTAGTGCTTTCTCAT TCTTTATTTAT
TTATTACATCCAATCATTCTAGACTCATTGTTTGCATATACAAATATATTT GAGGATAATA
CAATGGTCTTTCTAGCGATATCACTACTATTCATTTTAGGATTATGTATAGGTGTCGGCAT
GATATTGCGTGAATTCTATATCTTTAGGTTTATTATTGGAAAACAACCATA TAAATTGAAC
ATTAATGCTTATTAA 
 

> repeat_nySAgamma 



Function:  repeat element  
Best match: repeat_nySAgamma_CC008_COL_CP000046.1[2766913:2767025] 
Position: 065-contig_242_RC: 130950 … 131119; Length: 169 bp 
Sequence: 
CCAACTTGCACATTATTGTAACCTGACTTTCCGCCAGCTTCTATGTTGGGGCCCCGCCAAC
TTGCACATTATTGTAAGCTGACTTTCCGCCAGCTTCTTTGTTGGGGCCCCGCCAACTTGCA
TTGTTTGTAGAATTTCTTTTCGAAATTCTTTATGTTGGGGCCTCGCC 
 

> Q2FZB6 
Function: protein coding sequence; putative protein (genomic island) 
Best match: Q2FZB6_CC008_COL_CP000046.1[1182242:1182414]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 131006 … 131036; Length: 30 bp 
Sequence: 
CCAACTTGCACATTATTGTAAGCTGACTTT 
 

> lip1 
Function: protein coding sequence; lipase 1 (core genome, constant) 
Best match: lip1_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2777135:2779180:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 131218 … 133264; Length: 2046 bp 
Sequence: 
TTATGCTTGCTTAGTATCAGTCAGCTTTTCAGTTTTCACTAAATCGTCTGCTAAATGATGC
CAAAAATCTTGTAATTCTTCTCTTGTGCGCACTGTATCAGAACTGTCTTGTCCTACAAAGT
CAACATGATCCCAATCATGTTTTGTAGGCGTCACTTGCCAAATGCCTTTTTGAATTTTATC
TGTCGCTTTTGTATAAGCTTGATTAAATGGATGTTGAGAAGAAATAACGGATACTAAACC
ATCGTTTTCTCGCCATTCTTTTTCAGTAGCTTTACCGATTAAGTTACCAGTAATCACAAAT
GGGAAAAACATATTTAAGTCTGCTTTTTGTCTATCGCTATTTAATGCTTTGTGCGTTGCTTC
ACCAGTGTATGTTTTATACACAATGTTAGGGTTCAACGACGTTTTACGATTTAAATCTGTT
GCACCCTCACGCGTCAGATCGTAAAATCCATTATCTTTTGATTTCCATAAATTAGATTGTT
TAACGCGTTTGACATAATCAATATATGATTCATTTGGCTTCTGTTTTAGACCCCATTGAGC
CAACCCGAAGTCTACTCTTGAATTTTTATTACCAAACATTTTACCGATATCAAATACGATT
TGTCTCACTAAAGCTTCATTACCAGCTAAATCTGATGCGTGTGTACCATTATGTGGTGTTC
CTAAAGTAGTAATTGATGAAATCATATTGTCATGATTACCTTTGAATAGTG GAGAAATTT
CGCCACCATGTTTCTTTTGATACTCTATTTCTTCACGATTACCATTACGCAGTAATTCTTCT
AGTTGACCTATCGTTTGACCGCCCATACTATGTCCAACTAGGTGTACCTTCTGTCCTGGTT
TCCAGTCTTTGTAAATTCCTTCGTATGTTTTTCCATAACGTTCATGTCCATATTTTGCTGCA
TGTGCTGCACCATAATCTACACGACCGCCTTTGATATAATAATAAAGTTCAACTGCGCGG
TCATAGTTACTTCCAAAAGCACTTATACTTGCTTCATAAGCTTTGTAACCATTTTCTTCTAA
ATCTTGGCGAATGTTCATTTTATTACCGCCCCAATAATGAGCTAACACTGAAGGATTAAT
ATCATCTGTAAACCCATTGAAACCATGCACTAAAACGATAGGATCCTGATTTTTATACTG
CCCTTGTTTGGCAACTTTATTCGTTTGATCATCTTTCGCTTTTGCAGTAAGTTCCTTTGTCC
CTTTGTTTGGTAACGTTGCTACTGCACTACTTTTTAATAAATTTAATCCATTTTTCTTGTCA
TTGTCCTTTGTTGGTTCTACTGGTGATTTTTGATTGTTTTTTAAATCTGAAACTGATAGTGT
TTTTTCGTCTTTTTGAGGTTTCACTTCTTGTTCATTGTTAAAATTGTAGTTAGTAATTTTATC
ATTCGCTTGATTATTTTGTTGTGGTTGTACTTTCTCTATTTCTGTCTCATTAACAATTTCTCG
TTGACTTGTTTGATCTAACTTATTTAATGATGGTGCTTCCTTTATTTGACTTTGTGAAGGTA
GATTGTTATTAGCGTTTGAATCTTGACTATTATCTGCCTCTTTTGACTGTTGCTGTGACGCC
ACTTTACTTTGTTTACCATCATTAATAGCCTGTTCTAACCCTTGATTTACATCGCTAGGATT
AGCATTGTTATTTTTTGTTGTATCACGTTGAATATTTTTATTATTAAGCGATGATTTTTTAT
CATCCTTTAGTTGATCTTTATTCAAATCATCTGTTTTACGATGATTTTCTTCTGATATTGTT
TTATCATTATGCAAGTTCTTAGTTAAATTTTCAGTATGTTGCTGTTCGTCAACACCGTTTTC
ACGTTGATAATTAGCATTTTCCCTAGTTTGTTGATCCCCAATAGATTGTGCTGTAACTGTA
TCCTCCTGTGAATTTCCCATATTCACTTGCTTCTCAGCTGCTTGTGCTTGTCCACCACTTAA
AAATAGTAATGTAGCTATTAAAATGGAAGATGCACCTACACTAAATTTACG AATACTATA
CTTATTTTGACTTTTCATCAT 
 



> hisI 
Function: protein coding sequence; histidine biosynthesis bifunct protein (core genome, constant) 
Best match: hisI_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2780270:2780902:r]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 134353 … 134986; Length: 633 bp 
Sequence: 
TTACCACTGTTCGATATTTTGTCGTTCGCCTTTAAAGTTATTGCGCTTATGATGTCTACGCG
CTAATTCTGCCTCAATTTCTGAAAAATCGACGCCTAGCGCATGCATCAAGACAAATAAAT
GATAAAGTTCATCTGCTACTTCACTTACAAATGCTTTTTTGTCACCTTTAATTGCTTCAATT
ACGACTTCAAAAGCTTCTTCACCATATTTTTTCGTAATCTTTTCTATACCTTCTGTTAATAA
ATATTTTGTATATGACTTTTCATTATTGGATTGGGCACTATCTTGAACTGTCTGCGCTAAT
GTTTGCACTGAAAATGGAACTTCTGTGTTGAAACAACTTTGACTGCCTGTATGACATGTTG
GTCCATTTGGTATGACATCAATTAAAATAGTATCATTGTCGCAATCTACATGAATATCTTT
AACACGTTGCGTATGACCAGATGTTTCACCTTTTGTCCATAGACGTTGTTTCGACCGCGAA
TAGAAACATACTACACCATCTTCTATCGTTTTATCAAAAGCTTCTTGATTCATATAACCCA
ACATCAATACTTGTTTTGTTTGATTATCTTGTAAAATTGCTGGCACTAAACCTTTGCTAAA
ATCAATTTTGTAATTGGTCAT 
 

> hisF 
Function: protein coding sequence; imidazole glycerol phosphate synthase subunit F (core genome, 
variable) 
Best match: hisF_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2780899:2781657:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 134982 … 135741; Length: 759 bp 
Sequence: 
TCATCTTACTGCTATACCTCCTTGCCGTATCACTTCTTTAATAGATTGAACCGTCGTTTCTC
GATCATGTAATATACTTGCAGCTAAACCTGCAGAAACATCCGTCTGATCAAATAATTCTA
CAAAGTGTTGTGCATTGCCACCACCACCAGAAGCAATGATTGGAATATTTACAAGAGACT
TAATATTTGCTAGGTGTTCAATATCAAATCCTTGCTTCATACCATCATGTCCCATACTTGT
AATGAGGAGCTCACCTGCACCTAACTGTTCTACTTGCTGTACCCAGTCATATACTTTAATA
TTTGTCATCTTTTTACCACCATGCGTACAACAATAATGTGCTTTTCTTTCAGGATCATAAT
AGCTATCAATTGCTATACAGATGCATTGTCTACCGAATTTATCACTCGCTTGTTTAATGAG
CTGTGGATTTTTTAAAGCACTTGAATTTAATGATACTTTATCTGCACCATGATTTAACAAT
TGGGTAATATCATCGAGACTTTGAATCCCACCCCCTACAGTAAGAGGGATAAACAAGCGT
GACGCTGTCTGTTCAATCACTTCTAGCATTAAGCTATGACCCTCTTCCGTCTTAGAGATGT
CTAAAAATACTAATTCATCAGCACCCGCTTCATTGTAATACATTGCTAAAT CAACAGGAT
TCCCAATATCCCTTAATCCTTTAAATTGAATCCCTTTAACGACACGACCATCTTTGACATC
TAAACATGGAATGATACGTTTTTTAATCAT 
 

> hisA 
Function: protein coding sequence; phosphoribosylformimino-5-aminoimidazole carboxamide ribotide 
isomerase (core genome, variable) 
Best match: hisA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2781654:2782358:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 135737 … 136442; Length: 705 bp 
Sequence: 
TCATTTTAGCCCCTCCCAAAAAGATGCTTGATGTGCAGCCTTTCCTATAATAGCAGCGTGA
ACATTTAGCGACGCTAATCGTTGAATATCTTGCTGATGTCTAATACCACCGGAAGCAATG
ACAGGAATCGTCGTTGCCTTTACTAATTGACCAGTTAATTCAAAGTTAGGTCCGGACATTT
TGCCATCTTTAGCAATATCAGTATATATAATGCCTCCAAGAGGTATATCCGATAACTGTCT
CACAAAACTAAATAAATTTAACTCTGTGTCCTCTTCCCATCCGTTCACTTTAATATCTTCTC
CATAAGCATCAACAGATAAATAAATGCGACCTGGAAATGTATGTGCCATCACTTTAAGCC
AATCAGTATCTTGAATGCCTTTCGTTCCAACTATGCAATAATTAATCCCTGCGGCAAAGTA
GTCCATGATTTGTGACTTCGTACGAATGCCACCACCTACTTCAATATCTTTGGTTGTTAAT
CTCCTCAATGACTTAATATAATCAAACTCTCGGGCATGCTGTGCCTTAGCACCTATCAAGT
CGACGATATGAATACGATTCACACATTCAAATTGACTATAGTAAGCAATAC TTTCTTCAG
CCGAGCGTGACATTTTTTCTTCACTATCATATTTACCCTCTGTTAACCTCACACTTGTTGAC
CCAATCAAATCAATCGCTGGCCATAATTCAATCAT 



 

> hisH 
Function: protein coding sequence; imidazole glycerol phosphate synthase subunit H (core genome, 
variable) 
Best match: hisH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2782351:2782929:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 136434 … 137013; Length: 579 bp 
Sequence: 
TCAATCATTTATAAATCCCCCTTGTATTGCCTGACGCAAAATTTGCAACCCATATGTACCG
CTTTTTTCAGGATGGAATTGAATACCAATATAATTGTTAAATTGAACAATT GCTGGAATAT
CAGTACCATACTGCGCATATGCAATGACATTTTCTGACATCGGCGCTTGATAAGAATGTA
CGAAATAAACATCTTGATTTAACATAGGGTGCTTACTCACTAAATTATTCCAGCCTAAGT
GTGGCACTGGGTATTCTGTTTGGATACGCGAAATATTTCCTGGGATAAACCCTAATCCAG
ATGCATCGCCTTCATCACTATGCTCATACATTAATTGCATGCCTAAACAAATACCAATCAT
CTTCTTATCAGTATTCTTAGCCAATATTGCATTGAGATTTAATCGTTTTATCTCTGACATCG
CATCTTTAAAATGGCCGACACCGGGCAATATGATTGTTTCTGCTTGATCGATTATTTTTGA
GGTATTTGAGACAACCACCTCATACCCTAAATGTTCAATAGCGCGTTTTACATTACTAATA
TTCCCTAATCCATAATCAACGATGACAATCAT 
 

> hisB 
Function: protein coding sequence; imidazoleglycerol-phosphate dehydratase (core genome, variable) 
Best match: hisB_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2843752:2844330:r]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 137009 … 137588; Length: 579 bp 
Sequence: 
TCATTCAATCACACCTTTCGATGACGGCACACGCTGATCATCAGTTGCAGTTAGCGCTATG
CCTAATGCACGGGAAAACGCTTTGAATATAGCTTCAATTTCATGGTGTGTATTACCTCCAC
GAATTAAATCAATATGCGTTGTTAATCTTGCATTGATTACGACCGCTCTAAAAAATTCTTC
TACTAACTCCGTATCAAACGTACCAACTTTTTCTTTACTTAATGATGCATTGAATGATAGG
TATGGGCGCCCACTTATATCCACAACGACACGTGCTAATGTTTCATCCATTGGAATGTAC
ATCGTTCCATAACGAACGAAATGCTTTTTATCTTTAATCATTTCAAGTAACAATTGGCCAA
TGACAATGCCGATATCTTCAGTTACATGGTGATCATCTACGTCAATATCACCTTGTGCCTC
AATGTTTAATGACAGACCGCTATGAAATGTAAACAATGTTAACATATGATT TAAAAAGCC
CACACCTGTATTAATATGCGATGGTGACTGGTCATCTGATATTGAAATATTTAGTTGTGTT
TCAGCTGTGTTTCGTTGTTTTTGATAAATCAT 
 

> hisC1 
Function: protein coding sequence; histidinol-phosphate aminotransferase locus 1 (core genome, 
variable) 
Best match: hisC1_CC008-ST72_TCH130_ACHD01000027.1[77805:78818]RC (completely 
identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 137556 … 138570; Length: 1014 bp 
Sequence: 
TCAGCTGTGTTTCGTTGTTTTTGATAAATCATATTTTGCACTCCATTCTTTAACAATTTCTT
CTAATTGCTTTAACTGCGATGCTGTTGCAATTGAGTATCTTACATAGCCCTTCATCACCGG
CTCACCATAAAAGCGAGGTTTAAATCCTTGTTCATATACGTATTGTCCTAATTGTTGCGCT
GCTGAACCTTTAGTAAGTACAAAATTGGCATTTGATGGGAATACTGACATTTTATCTGCA
ACATGTGTATCAAATATTTGTTTTAACTGCTCAGCTAACTGTCGTTGCATCGTTAAAAATA
CTCTTGTCTCTTCTCTATGTCTAAAAATATAAGTCGCAATATTTAGCGTAAATACATTTAA
TGGATATGGATGTTCTATTTTTTGAATATGCTTTATCGTTCCAGCAGTACTAATTAAGACA
CCTAATCTTAAGCCGGCAATTCCAAACGCCTTTGATAATGTACGCATTCTTAAGATGTGTG
GTGCCAGTTCCACGTCATATGCCGTACCATAATCTAAATATGCTTCATCAATGACAAAGT
ATCCGTTTAATGCTTTCATCTTATCTGCAATAGCTGTTAAAAATGCCGTATCAAATTGCTT
GCCTGAAGGGTTATGTGGATTACTCATAATAAAAAATGATGGTTGTACTTCATCGATTTTC
GTTAAAATGGTTTCCAAATCAAACGTTAAATCTGATCCTGCATCTACAAAT GCAATTTCAC
GATTTACTTGTGCCGCATATGCTTGATACATAAAAAAATCAGGATTTAGCGTTAATGCCG
GACCTTCTGGCATGATCAGCATTAACTTTTGAATCAATTCATCAGATCCATTTCCTGCAAT



AATTTGTTCAGGCGATAATCCGTAAAACTTAGCATAAGCTTCCTTGAATTGTTCATATGCT
GCATCAGGATATAAATTATATGGCGTTGCACTAATAATAGACGTCATTGTTTTTTCATCCA
ACGGCGTAACTGGACTTTCATTTTTATCAATATAAATCAT 
 

> hisD 
Function: protein coding sequence; histidinol dehydrogenase (core genome, variable) 
Best match: hisD_CC025_21193_AFEG01000009.1[450253:451509]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 138585 … 139842; Length: 1257 bp 
Sequence: 
CTAAGACTGACGTATTAAAATAGACTGCTGGTGATTGTATAATGCTTCAACATGAGCAAT
ATGTTGTGCTGAATCAGCAATTTGTTCAAACGTATCTTTTGATAAATGGATGACCGTGTTC
CGTGTTAAGAAATCATTGACCGATAACCCATTGGTAAATCTAGCTGTTCTATTTGTAGGTA
ATACATGACTTGGACCTGCAACGTAATCTCCTATGACCTCTGGCGAATAATGTCCAATAA
ACAATGCACCCACATATTTCACTTTTTCAATATATGGTTGAGGATTTACTGTTTGAATCGA
CGCATGTTCAGGCGCGATTGTATTCATGACATGGCATGCTTCATCAAAATTACTAGCATG
GATAAGATAGTGTTGATTAGCGATACTTTTAGAAACAATGTCGTATCTGTCCACATTAGG
CAATGCTTTAGCAATACGTGATTCTAAATCTTTAAGGACTTGCGCATCTTCACTAATGACA
TATGTACGTGCTAATTCATCATGTTCTGCTTGCGCAAATACATCATATACGATGGCATCTA
AATCTGCGGTGTCGTCAATAATCAGTGCTATTTCTGTTGGTCCTGCAATTTGATCAATACC
TACCTGTCCAAATAAATATTTTTTGGCATATGCAACAAATTGGTTACCTGGACCTACAATC
TTATCAACTTTAGGTATCGTTTCTGTTCCATAAGTCAATGCAGCAATACTTTGAGCACCAC
CAACTTGAAACACTTGATTAACTTGCGTAATATAACATGCAGCTAATACCTCTTGGGATA
CTCCGTTAGGTTGAGGTGGTGTCACAACAACAATATTTTCTACACCTGCTACTTGTGCTAA
AGTCGCTGTCATTAGAACCGTTGATGGATAACTTGCTTTGCCACCAGGCACATAAATACC
CACACTTTCTAGTGGATGGTATATTTCATAACACTCCACTGATTCTTCTAACTGTTGATTC
GTCTGTTTAATACTTTCTTGATATGCTTTAATTCTTTCATAACTTTGTTGTAATGCTTGTTTT
GTTTTTTCATCTAATGTGTCAAATGCTGCTTTAATTTGTTCATGACTAATTTCTAAATGATC
TGTTTTCGTATGATCGAATGTTAGATTATACATTTTCAAAGCCTTATCTCCATGAACTTTA
ACTTCCTGACAAATATCGCGAATAATTGGATACAATGACTCATCTAATGGTGCTTCTAAT
GAAAATTGATTTAAAAATTGTTGTGCATTAAGCATTGGCAA 
 

> hisG 
Function: protein coding sequence; ATP phosphoribosyltransferase (core genome, variable) 
Best match: hisG_part_CC008_930918-3_ABFA01000732.1[1:60]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 139828 … 139888; Length: 60 bp 
Sequence: 
TTAAGCATTGGCAATAGACACCTCCAAAGAGCGAATAAATTGCTCTATTAATTGTGATTT 
 

> hisZ 
Function: protein coding sequence; ATP phosphoribosyltransferase regulatory subunit (core genome, 
constant) 
Best match: hisZ_CC007_TCH959-USA300_AASB02000026.1[9364:10182:r]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 140460 … 141279; Length: 819 bp 
Sequence: 
TTAAAGTGTTAATCCTAATCCAAACCCTTCGATGCTTCCTTTGTAATAACCACCTGTTAAA
ACTCGAGATTCATTTTCAGCAAAATGACATTGAATAAATAAACCTGTGTAA TAGGATCTA
GGTGGCTGCGCAGTAATATCTAAATGGATGTCTTTGTAACCTTGTGTATGTAACCAACGTT
CCCATATTTTTAATTCAACGAGTGCTGGATGGTCATTTGGAATATAGTGTTCCAATACATT
TAATTGTTGTTGCGTATTCTCTTTCAAGATTTGCACGATTGGATGTTCAGTCGACAAATAT
GTAACCAGTCCCGATAAATTACGTTCCTCAATCATTGATAGTATGTCTGGTGTTTGTAACG
ATTTATCGAGTAAGGCATCAAGCAATTGATAATGTCCCAATACAACAAAAT GCACGTTGT
CTCTCAACTGCTGTTGAATAAACTGAATAAATAGCTTTAAGCTCTGTTGTACATTCGCTAA
TGATGGTGCATAGTTTTCCAAACCCACTTGTACAGCCGCTTCATTATTCCGAATGATTAAA
CCTGTGTATGCCACTTTTGTTGCTGCAGTTGGATACATTGAGTAATAACGCAATAATTGAT
CTGTAAAATCATTTCGAAGTGCATAAATTTGATGCTCATGTTGCCAAAAATTTCGCTCACC



CATCTGCTGCAAATCCTCATGGTTCAATTGTTTCCAGTCCAACTTTTCAACCACACTAAAA
TCAACTAACTCATAATCCGCTTTATTAAAATATTTTAAAAATGCTGTTTCC GATTCTTTTA
ACGCAATTAATTGTTCTGAATTATTCAC 
 

> cbiQ 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/permease protein (core genome, constant) 
Best match: cbiQ_CC001-ST772_118_AJGE01000017.1[8225:9058]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 143369 … 144203; Length: 834 bp 
Sequence: 
CTAATACCACGGGTTGAAATATCGACTATTATTTAAAAAGAATAATGTAAC TACTAACAT
CAGAAGTATTAACGTCAAACACAAAACAACATAATCATCTTTTTTTAATTG TTTTTTGACG
TACCAGGTTCTCCTTTTATACTGTCCGAATTGTCTTAACTCCATAGCAGTACTAATAGTGT
CAATTCTTTCGATACTAGAAAATATTAAAGATAACACAATGCGTTTGATAC CTTTAACAC
GGCTAGTAAATTTCGCCTTTTTCGAATTATCATATCCTCTTGCTTGTTGCGCTTGTGAAATA
TTAAAATATGTTTCTTGAATATCTGGAATATACCTTAATGCTAGTGAGACT GCGTAACTGA
TTTTATAATTCACACCTAGCTGATTTAAACTTGCAGCAAAATGACTCGGATTCGTTGTGAA
TAAAAATATTAACGCTAAAGGAACTGTACTAATATATTTTAATATTAGATT AAAAAGATA
GAATAATTCCTGTGATGTTAGCGTAAATCGACCAATACCATTGATTAACTCTGTACGCTG
ATTATAAATCTTCACACCATATTCAGGATCAAATATGTATACGGCAATAAT ATTTAATATT
GTGAAAAACAGAATGAATTTAACAACAAAACGAACTTGTTTCCATTCAATA TGAGCATAT
TTGAACAATAAAATAGATGAAACACTAATTAAAATTAAATATCTTGTGTCA TAAGTCACC
ATTGCAGAAATAGAAACAACTAATAAGAATAAAAGTTTAACAGTCTCATTT AATTGATGA
ATACGACTATTTCCCGGGTGAAAACCTATAGTATTATATTGATTCAT 
 

> ccmA 
Function: protein coding sequence; ABC transporter/ATP-binding protein (core genome, constant) 
Best match: ccmA_CC001-ST772_118_AJGE01000017.1[6516:8228]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 144199 … 145912; Length: 1713 bp 
Sequence: 
TCATTGGCGTCTCACCTTCCTATCATGGTTAATAAATAATTGTACTAATTTCTGTGGCTCG
CTAATCCCTATATATTCGGCCATTTCAAATAGCGATGTTTGTCTCAATGATGCAATCTCAC
AGATTTTTTTATCATTTAAAACCAATACTGGCGTGGTATCAGCAACGACTTGACCTTTTGA
TAATACAACTGTTCTTGAACTATACTCAGACAATAAATGCATATCATGCGT AATCATAAT
AATCGTCTTCCCTTGTCTGTTTAGCTCAATTAAAAATGACATTATCTCATTATAATGATAG
AAATCTTGACCAGCAGTCGGTTCATCCAATATGATTATTTCCGGATTTAAGACTAAAACA
GATGCTATAGTGACCCTCTTTTTTTGACCATAGCTTAAAGCTACAATTGGCCAATTCCGAA
ATGCATAAAGTCCGCATATTTTGAGCACATTCTCTACCCGTATCTTTATATCTGATTCTTTC
ATACCTCGTGCTCTTAACCCTAATGCTACTTCATCGTAAATCATTTTTTCGGAAATCATAT
GATTTGGATTTTGCATCACATAACCTACGAATTCAGATCGTTCGCTAATTGACAATTGATT
AAATCCCCTATTACAAAATTGGATATTACCTGTTATATCTAAAAATCCACA AATTGCTTTA
GCAAGTGTTGATTTGCCGGCACCATTGTGACCAACTATACTAAGCATTTCTCTTCTATAAA
CATTTAATTGAACATTATTAAGTACACTATTACTATAGTCACTATATTGAA CACATACCTC
ATTTAATTCTAATAGCGGTTCAGATTTGTACTTATTATCATTATTTGCAGATGTTTCATCTA
TCCATTTTTTCACTTTAAATTTAACATGTTCACTCATACAAACGTCACGTAAATTCGCTAA
GTTATCAATGGATTCGACATCTACTTCTGCATATTTAAGCGCTGTACAGTATAATGGTTCA
CGTATGCCTGCTTCTTTAAGCTTAGATGATTTTAGCAAATCACTAGGCGTTGTATTAGCGA
TGATTTTTCCATCTTTAAAAAGAAGAACTCTATCAAACGTATCATCTAATG ATTCTTCTAA
TCGATGTTCGACAATAATCATCGTTGACTTTGTTTCTTCATGAATATTGTTTAACAATCTC
AGCGTTTCATGTCCTGTCGCAGGATCTAAATTGGCCAGTGGCTCATCCAATATTAAAATA
GGCGTACGATGGATTAATATACCACCTAATGAAACGCGTTGTTTTTGACCTCCAGATAAA
TCTTGCGGTCGGTGATTTAAATGTTCTATCATGCCAACTTTTTCAGCCCAATAACTTACAT
TTTTCTTCATATCATCTTGTTCAACACAATTATTTTCTAATAAAAAGGCCA TATCTTCAGCT
GCTGTTAAGCCTATGAACTGTCCATCTGTATCTTGTAAAACTGTACCAACAACATTAGATC
TATCATGTAAACAACTAACGGTTGCATCTTGATTATTTATATATAGTTCCCCGGTTATGTT
ACCTTTAGTTTTAAATGGAATTAATCCGTTTATGCAATTTGCAAAAGTCGATTTACCACTA



CCTGAAGCACCAACTACTAGCACTTTTTCTCCTGGATAAATATCAACATTTATATTCTGTA
ATGTAGGTGTTGCTTGACTATGATATTGAAAACTAAAGTCTTTGAACGAGATAATTGGTT
CAGTCAT 
 

> yceI 
Function: protein coding sequence; lipid/polyisoprenoid binding protein (core genome, variable) 
Best match: yceI_CC001-ST772_118_AJGE01000017.1[4137:4652:r] (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 147775 … 148291; Length: 516 bp 
Sequence: 
ATGACTAACTTTACTTTTGATGGTGCACACAGTAGTTTAGAATTCCAAATTAAACATTTAA
TGGTTTCTAAAGTGAAAGGTTCATTTGATCAATTTGATGTAGCTGTTGAAGGAGATATTA
ATGACTTCAGTACTTTGAAAGCTACTGCAACAATTATTCCAAGCTCAATTAACACTAAAA
ACGAAGCACGTGATAACCACTTAAAATCTGGTGATTTCTTTGGTACTGACGAATTTGATA
AAATTACATTTGTGACAAAATCAGTATCTGAAAGCAAAGTTGTTGGTGATT TAACAATTA
AAGGCATCACTAACGAAGAAACATTCGATGTTGAATTCAACGGAGTAAGTAAAAATCCA
ATGGATGGTTCTCAAGTAACAGGTGTTATTGTTACTGGTACAATCAATAGAGAAAACTAC
GGCATTAACTTTAACCAAGCACTTGAAACTGGTGGCGTAATGCTAGGCAAAGATGTGAAA
TTCGAAGCATCAGCTGAATTCTCAATCTCAGAATAA 
 

> drp35 
Function: protein coding sequence; lactonase (core genome, variable) 
Best match: drp35_CC001-ST772_118_AJGE01000017.1[3017:3988]RC (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 148439 … 149411; Length: 972 bp 
Sequence: 
TTATTGAAACTGAAAACTTTGATGACCTTTTGCAAAGCCATTAACTGTATA AAGCATAGA
TCCTCCGCCCATTTCTATATCATTGGAACAAATGATGAGTTGATTTGTTCCAGGTATAAAT
TGCGGATGAGTAGAACGTAACATATGCCCTTCATCTCGGCCTGGTATCAATATTTGTCCTA
TTGGATAACCCCTTTTATTAAAAACTAACACTCGACCTTGACCATACATTGCTACGTATAA
ATTATCGTCACTATCAATACAACATGAGTCTGGTCCTTCATGACCTGTAAAATAGTACGGT
ATAGTAGCTCCAAATGGTTGTATCGTCACACCATCATCTTCAAGTGCAATGCGATGTAAT
CGATTGGCTGTAGTTTCTGTTACCCATAGTACTTTTTCATCTGTACTTAAAGCAATACCAT
TTGCTACGCTAATATTTTGAATGATAGGCGTCACTGTTCTAAAGTCCGGCGCAACATAAT
AAACGCCCCCTAGTGGATTGGTAGAGTATCCTCTAAAATCTGTAAAATAAAATCCACCTT
TAGAATCAAATACCATGTCATCAATACAATAAGTTGTTGAAAAATCTTCAA TAATATCTT
GTATGTTGTCACCATTTTCTGTAGCTGCAAAAATGCCTCCTGTAGATTTAAAATCTCCTAA
ATAACAAACGAATAATCGGCCATCTTTATGTATTTTGATTGCTGCAGGATTCGCTTTATGG
CTTACAAAAGGTCGTTTGATTTCCTTCGTTTCAGGATTGATTTTGAAAATATTGCCTTCGA
ATACATCCAATAAAAAGAGTTGTCCCTGCCGATCAAAGTTCAATCCTTCTAGCTGCAATC
CTTTTTTGGAAATTTCAAGCCATGGTTCAGCTGTAATTGTTTGTAATTCACTTTCAGATAT
AATTGGAACAGCACTATTGGACTTCCCGCTATAAAATAATGTAGGTAAATCTTGTTGTGA
CAT 
 

> Q5HCK8 
Function: protein coding sequence; rhodanese domain-containing protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HCK8_CC001-ST772_118_AJGE01000017.1[1817:2773:r] (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 149654 … 150611; Length: 957 bp 
Sequence: 
ATGAACTATCAAGTTCTTTTATATTATAAATATACGACGATTGATGACCCT GAACAGTTTG
CTCAGGATCACTTAGCGTTTTGCAAAGCACACCATTTAAAAGGTAGAATTCTTGTTTCTAC
AGAAGGTATTAACGGCACATTATCTGGTACAAAAGAAGAAACCGAACAATA TATGGCAC
ATATGCATGCCGATGAACGATTCAAAGATATGGTGTTTAAAATTGATGAAGCTGAAGGAC
ATGCTTTTAAGAAAATGCATGTACGTCCTCGAAAAGAAATCGTTGCTTTAGATTTAGAAG
ATGACGTCGATCCAAGACACACAACTGGCCAATATTTATCACCTGTAGAATTTAGAAAAG
CTCTTGAAGATGATGACACAGTCATTATTGATGCACGTAATGATTATGAATTTGATTTAGG
TCATTTCCGAGGTGCAATTCGTCCAAATATCACGCGCTTTAGAGATTTGCCTGACTGGATT



AAAGAGAATAAAGCGTTATTTGCAGATAAAAAAGTGGTTACGTACTGTACT GGTGGCATT
CGATGCGAAAAATTTTCTGGATGGCTTTTAAAAGAAGGTTTCGAAGATGTAGCACAACTT
CATGGCGGTATTGCTACATATGGTAAAGATTCTGAAACAAAAGGTGAATATTGGGACGGT
AAAATGTACGTATTTGATGACCGTATCAGTGTTGATATCAACCAAGTTGAAAAAACGATT
ATTGGTAAGGATTGGTTTGATGGCAAACCATGTGAACGTTATATTAATTGCGCTAACCCA
GAATGTAATAAACAAATATTAGTTTCTGAAGAAAACGAAACTAAATATTTA GGTGCATGC
TCTTATGAATGTGCTAAACATGAGCGTAATCGTTATGTTCAAGCAAATAATATTAGTGAT
AATGAGTGGCAACAACGTTTAACAAACTTTGATGATTTACATCAACATGCTTAG 
 

> pcp 
Function: protein coding sequence; pyrrolidone carboxyl peptidase (core genome, variable) 
Best match: pcp_CC001-ST772_118_AJGE01000017.1[1027:1665:r] (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 150762 … 151401; Length: 639 bp 
Sequence: 
ATGCACATTTTAGTAACAGGGTTTGCGCCTTTTGACAATCAAAATATTAATCCCTCTTGGG
AAGCTGTGTCTCTACTCGAAAATATTATTGGCACACATACAATCGATAAATTAAAACTAC
CAACCTCTTTTAAGAAAGTAGATACTATGATAAATAAAACGTTGGCATCTA ATCACTATG
ATGTTGTACTAGCTATAGGACAAGCTGGTGGTAGAAATGCCATTACCCCAGAACGTGTCG
CCATTAATATTGATGATGCACGTATCCCAGATAATGATGCCTTTCAACCTATTGATCAAGC
CATTCATTTAGACGGTGCGCCAGCTTATTTTTCAAATTTACCAGTTAAAGCAATGACTCAA
AGTATTATTAATCAAGGACTTCCTGGAGCACTTTCAAATAGCGCAGGTACGTTCGTATGT
AATCACGTACTTTATCACTTAGGCTATTTACAAGATAAGCACTATCCTCATCTTCGCTTTG
GATTTATCCATGTGCCATACATACCAGAGCAGGTCATTGGTAAACCCGATACACCATCTA
TGCCATTAGAAAAGATAGTTGCAGGTTTGACTGCAGCCATTGAAGCTATTTCTAATGATG
AGGATTTACGTATAGCTCTAGGCACAACGGAATAG 
 

> Q2FUS3 
Function: protein coding sequence; putative protein (core genome, variable) 
Best match: Q2FUS3_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2797751:2798215] (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 151504 … 151969; Length: 465 bp 
Sequence: 
ATGACTACAAAAACGGTATTTGATGTCATTGATATGGGTTTAGGATATTTAGTAAATGTG
TATGATACTTGGAAAGTTGAAAAGATACTTGATGATTATCATAAGCCTTTT TCTAATACCA
TTCATTGGCAATTTGGGCATGTATTAACAATTTTTGAATCAGCCTTAGCTGTTACTGGTAA
AGAGAATATTGATTTAAATATATATAGACCTTTATTCGGAAATGGTTCGTC TCCAGATGA
ATGGAAGGGCGAAGTACCGAGTATTGGAACGATTTTAGAAGGTCTTCAAACATTACCTGA
ACGTGCACGAAAACTAACTGAAGATGATTTAGCAATTGAATTGAAACAACC AATTGTTGG
TTGTAATAACTTAGAAGAGTTATTAGTATTAAATGCCATTCATATCCCACT TCATGCTGGT
AAAATTGAAGAAATGTCTCGTATATTAAAAAATTTAAAATAA 
 

> txbi_Q2FUS3 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of Q2FUS3 and cna 
Best match: txbi_Q2FUS3_CC012_21266_AFTT01000014.1[76022:76071] (completely identical) 
Position: 065-contig_242_RC: 151969 … 152019; Length: 50 bp 
Sequence: 
ATATTAGCTTATTAACCGTTAACAACACGTTAACGGGTTTTTATTTGTTT 
 

> cna 
Function: protein coding sequence; collagen-binding adhesin (genomic island) 
Best match: cna_CC001_ATCC51811-ST1_ADVP01000042.1[125333:128884]RC 
Position: 065-contig_242_RC: 152128 … 152278; Length: 150 bp 
Sequence: 
TTATGAGTTAAATCTTTTTCTTAAAATTAAATACAATCCCAATATACCTAT AAATACCCAT
GTAATCCATGAAGTTATAATCTTCATACCAGTTTTTGGTAATTCTTTTAGAGGATTTTCAG
GTTTGGTTTTATTATCTTTAGGTTGATC 



 

> cna 
Function: protein coding sequence; collagen-binding adhesin (genomic island) 
Best match: cna_part_CC030_58-424_ACUT01000078.1[1:860:r]RC  
Position: 066-contig_195_RC: 2 … 301; Length: 299 bp 
Sequence: 
TTTGCTTTTTCATCTAATCCTGTCCACGTATGTGTCCAGTTATTAGATTCATTTAATGTTGC
TGTTTTTCCTGTTGCTTTTCCATCTTGATATAACTCAACTTTGATTTCAGTTGGTCGTTTTCC
GTCTTGGTTATTATTGTCATCCCAATTTTTTGTTACTGTTGCCGATGTCTCTCCTGGTGTAT
ACTTGTTCGTTATTGTCGTACCGTTGATGTCTGTTGTGTAGTCTTTTACGTGATCTTCGGTC
ACTGTATATTCTATTTTCTTTCCTTCATCATACTTCGGTAAGTCTTTAAA 
 

> Q7WS08 
Function: protein coding sequence; sodium-sulfate symporter (core genome, constant) 
Best match: Q7WS08_CC012_21266_AFTT01000014.1[79549:80967] (completely identical) 
Position: 066-contig_195_RC: 2424 … 3843; Length: 1419 bp 
Sequence: 
ATGGAAAACACGGTTAAATATCGTAAGTTTATACTCCCTATCGTTGTAGGTCTCCTTATTT
GGGCACTTACACCTTTTAAACCGGATGCTGTGGATCCAACAGCATGGTATATGTTCGCAA
TATTCGTCGCGACAATCATTGCTTGTATTACACAACCGATGCCAATTGGGGCCGTCTCTAT
AATTGGATTTACAATCATGGTACTCGTTGGCATTGTTGACATGAAAACGGCTGTCGCTGG
TTTTGGTAATAATAGCATTTGGTTAATTGCTATGGCATTTTTCATTTCGAGAGGATTTGTG
AAAACAGGTCTTGGTAGACGTATCGCACTTCATTTCGTCAAATTATTTGGTAAAAAAACA
TTAGGCTTAGCATATTCTATCGTCGGTGTAGATTTAATTCTAGCGCCTGCTACACCAAGTA
ATACCGCGCGTGCTGGTGGAATCATGTTCCCAATTATCAAATCACTTTCTGAATCATTTGG
TTCGAAACCGAAAGACGGATCAGCACGCAAAATGGGTGCATTTCTTGTTTTCACAGAATT
CCAAGGTAATTTAATTACTGCAGCTATGTTTTTAACTGCAATGGCCGGTAACCCCCTTGCA
CAAAATTTAGCATCTAGCACATCTAATGTTCACATTACATGGATGAATTGGTTCCTAGCTG
CTTTAGTTCCTGGACTTGTTTCCTTAATTGTTGTACCTTTTATTATTTATAAAATTTATCCA
CCAACTGTTAAAGAAACACCAAATGCTAAGAGTTGGGCTGAAAATGAATTA GCGACTAT
GGGTAAAATCGCTTTAGCTGAAAAATTTATGATTGGTATTTTTGTCATTGCTCTAACACTA
TGGATTGTCGGAAGTTTCATTCATATTGATGCAACTTTAACGGCCTTTATTGCGCTAGCAT
TGTTATTATTGACAGGTGTCTTAACATGGCAAGACATTTTAAACGAAACAGGTGCTTGGA
ACACATTAGTATGGTTCTCAGTATTAGTGTTAATGGCCGACCAATTAAACAAGCTTGGAT
TTATTCCTTGGTTAAGTAAATCCATTGCTACAAGTCTTGATGGCTTAAGCTGGCCTATAGT
ACTGGTCATTTTAATATTGTTCTACTTCTATTCACATTACTTATTTGCAAGTTCTACAGCAC
ATATCAGTGCGATGTATGCAGCATTACTAGGCGTTGCCATCGCAGCCGGTGCACCACCAT
TATTCAGTGCATTAATGTTAGGTTTCTTCGGTAACCTATTAGCTTCAACAACACACTATAG
TAGTGGTCCAGCGCCGATTCTATTCTCTTCAGGTTACGTGACTCAAAAACGTTGGTGGAC
AATGAACTTAATATTAGGTTTCGTCTACTTTATTATCTGGATTGGTTTAGGATCACTTTGG
ATGAAAGTAATTGGTATATTTTAA 
 

> txbi_Q7WS08 
Function:  bidirectional rho independent terminator of Q7WS08 
Best match: txbi_Q7WS08_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2803722:2803778] (completely 
identical) 
Position: 066-contig_195_RC: 3841 … 3898; Length: 57 bp 
Sequence: 
AAAATATTTAAATTAGCGCTCGAATCTCATTGATTTGGGCGCTTTTTAATTTGTATT 
 

> rarD 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: rarD_CC001-ST772_118_AJGE01000046.1[7081:7989]RC (completely identical) 
Position: 066-contig_195_RC: 4244 … 5153; Length: 909 bp 
Sequence: 



TTATAGGGTTTTTGCGACCGGATGTTTCTTCAATTTAATGTATTGAGAAAGACTATATAAC
ACAATACCTGTCCAAATAAATATAAACGTAATTAATTGATCTATACTAAAA GGCTCTTTG
AAAACAAATATGCCGAGTACAAACATTATTGTTGGTCCAACGTATTGAATA AATCCTATT
AACGAAAGTGGAATACGTTTTGCCCCGGCTGAGAATAGGATTAGTGGTATTGCCGTAATA
GCACCAGAAAATAACAACCAAAATGATGACATGTTCAATCCAAATGACATC TGATGTTGC
TGCCATAAATAAATAACGTATATTAGTCCAGCAGGTGCGGTAACAATACATTCAATCGTA
ATACTGCTGATGGCATCAATATGTACTACTTTTTTCAATAATCCGTATGTACCAAAGGATA
ACGCTAATATAATAGAAACGATTGGGAATTCTCCAATCTTGAGCGTCATATATAATACAC
CGATGAATGCGAATAAAATGGCTAGCCATTCAAATTTATTGAATCTTTCTTTTAAAAAGA
TAAGTGCGAGCAAAATGCTAACAAGTGGATTTATATAATAACCTAAACTTG TTTGTAGGA
CGTGACCGTTCGTTACAGCCCAAATAAATGTACCCCAATTTAATGTAATGACATAGCCTG
CTACAACAATTGCTAATAGCTGAATGGGCTTGCCTAACAATTGATTCATATCTCGTTGAA
ATGCATTGCGTTGTTTTTGTCCAACCGCGAGTATGAAAATCATGAATATTGCTGAAAATAT
AATACGAAAGGCTAAAATTTCAAATGCGCCTATTGCATCAACGAACTGCCAATATATAGG
TAGTATGCCCCACAGAATGTATGCACTAAGTGCTAAAAATATACCTTTTTTATATTCTGTA
TTCAC 
 

> Q5HCK1 
Function: protein coding sequence; putative DNA-binding protein (core genome, variable) 
Best match: Q5HCK1_CC001-ST772_118_AJGE01000046.1[6284:6859:r] (completely identical) 
Position: 066-contig_195_RC: 5374 … 5950; Length: 576 bp 
Sequence: 
ATGACTTTACCTAAAATTGGAAAGCCTGCAACACGCGCGCTAAATTCACAAGGTATATAC
ACATTAGAAGCAGTATCACAATATACGAAGTCATCTCTAATGGAGATGCATGGCGTTGGT
CCTAAAGCTATATCAATATTGGAACAAGCTTTATTTCAGCACCAACTACATTTTAAAACG
GAAGTTCAGTCATCATTACCTTTTAAGTTAACAGGAGATGTGTCATGCAATCATGCGCCT
AAACGTCAACAAATGATAGATTTTATAGTTGCTACAGCAGCATTAGATATT GAATTATTA
CGTTCACTGGTTACAACAGAATTTATTTGGTCTGTGCCTGGACACTTTGACATTTATGGAC
CTCAAATTTTAATTCAAGAACTATCTAACTATTACAATCAGGTTGCTAGTC TCAATATCCA
TTCCAGCATCACACATGGGTGCTTAGGTTCCATGCATGGTATTGAAATATTAAAAACTGG
TAAAGAGATTCATTTTGCTCATTTTTTTGAATTTGAAAATCATAAAAAGGA TGCCAAGTTA
AGCAAAGTGACATCTTACATTGTTGTTGGTTAA 
 

> nixA 
Function: protein coding sequence; high-affinity nickel transporter (core genome, constant) 
Best match: nixA_CC001-ST772_118_AJGE01000046.1[5103:6119:r] (completely identical) 
Position: 066-contig_195_RC: 6114 … 7131; Length: 1017 bp 
Sequence: 
TTGACTGTTTTTAAAAATGAGCGCTTAAGCTGGTTACCATACATAGCTATTGTCATTTTGT
TACACGTTATTGGGTTTAGTTTTTTATGGATTGCTGGAAAAGACCATCATATCTTATTTGG
TATGGGGATTCTTGCATATACATTAGGTTTACGTCATGCATTTGATGCAGATCACATTGCT
GCAATAGATAATACGGTTCGCAAATTATTACAGCAACGCAAAGATCCATCTGGTGTTGGT
TTCTACTTTTCAATTGGACATTCATCTGTTGTATTTTTAATGGCTGTTTTTTTAGGGGTGTC
TGTAAAATGGGCTAAAGATGAATTACCACATTTCCAAGATATTGGTGGAACGATTGGTAC
ACTAGTTTCAGGTTTCTTTTTAGTGCTTATCGGTGTGTTGAATCTAATTATTTTAATCTCTT
TAATTAACTTGTTCGCTAAATTACGTCGTGAACACATTGAAGAAGCTGAAGTCGATGTAT
TACTTGAATCTAGAGGATTTGTTTCTCGATTTGTAGGACCTTATTTCAAGTTAATCACGCG
TAGTTGGCACGTATTGCCACTTGGCTTTTTATTTGGACTTGGTTTTGATACAGCTAGTGAA
ATTGCGTTACTCGCTCTTTCTTCAGGCGCATCACAACAAGCCATTTCATTTATCGGAATCT
TATCTTTACCAATTTTATTCGCATCAGGTATGAGTTTATTGGATACATTAGATGGTGTTGT
AATGAAGTATGCCTATAATTGGGCATTCTTCAATCCTATTCGCAAAATCTATTACAATATA
ACGATTACTGCGATATCAGTCATGGCAGCATTAGTGATTGGGATGATTGAATTGCTACAA
ATTCTTGCTGATAAGCTAGATTTACATGGTGCGTTTTGGGCATTCATTGGTTCGATCGAAT
TTGATTATTTAGGCTATATTTTAGTTGCATTATTTTTAATTACTTGGCTTATTTCAAGTTTA
ATTTGGAAGTTTGGTCGCATAGAACACAAATGGTCTAAATAA 



 

> Q5HCJ9 
Function: protein coding sequence; N-acetyltransferase (core genome, variable) 
Best match: Q5HCJ9_CC001-ST772_118_AJGE01000046.1[4087:4881:r] (completely identical) 
Position: 066-contig_195_RC: 7352 … 8147; Length: 795 bp 
Sequence: 
ATGAATATTGCGAAGTTAGAGAATTATTTACAAATTGATTCATCTCGTTAT AATCGACCG
AGTATTGAAGCATTAAATTATTATGCAACACGTTTTATGTTAACTGTACCT TTTGAAAATA
TTGATGTTCAAAATAGTAAGCCGATATCTATAAATATCGATGCACTTTTTA ATAAAATTGT
TCATGATAAACGTGGTGGTTTTTGTTATGAGTTAAATACATTTTTCAAAGCCTATTTACAA
CAAAAAGGATTTAATCCTGAATTAATGTCAGCTACTATTCACACACCCGGTGGCGGTCGT
AGTCTGAACGGTTCACATGCTTCACTTGTTGTTTCTATAAATGATGTATTCTATGTAACTG
ATGTTGGCTTTGGAGACTTACCTCTACATGCCATTCCTATTACTTCATCTGAGCATACACA
ACCAATTACTGATATCAGTGGTACATTCCGCGCTATTTTTAACAACGAAGACAAGGATAT
TTTCTATGTTCAAAAATTCGAAAATGATCATTGGCATACAAAATATGAAGC TGAATTCAA
ACCTAAACAAATAGAAGATTTTAATAGCAACATCGAATATAATCAAACGCA TCCAGATTC
AATATTTGTACAGCATTTATTAATTACAATGCCACAATCATTTGGCCGTGCTACAATGTCT
GAAAATCATTTAACTTTAACAAGGAATGGTAGCTCAGAAAAATTTGATGTC ACTAAAGAT
AACTATAAACATTTTTTAGAAAAATATTTTGGACTAAATGTAACTATTAAT CGTATTGAAA
AACAATAA 
 

> tx_hdeD 
Function:  rho independent terminator of hdeD (core genome, constant) 
Best match: tx_hdeD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2808126:2808184:r]RC (completely 
identical) 
Position: 066-contig_195_RC: 8212 … 8271; Length: 59 bp 
Sequence: 
TAAACACAACAAAAAGGATATGACACAAACTTCATGTCACACCCTTCTTTT GAACCGCT 
 

> hdeD 
Function: protein coding sequence; putative membrane protein (core genome, variable) 
Best match: hdeD_CC005_Mu50-VRSA_BA000017.4[2866111:2866623:r]RC (completely identical) 
Position: 066-contig_195_RC: 8280 … 8793; Length: 513 bp 
Sequence: 
TTAAGCAAGTGCATCTACAACATAAATGACACCTACGAATACAAATGCAAT AGCAATCAT
CGTCGAAATAAAGACGATACCCATTAATGGATTAAATAATAAAATGACACC GAAAACAA
TACCTAATAAATTAAAAATCACTGAAATTAGTTTTAAGCTACCACTACCCG TAAACGTAA
ATAATCCTGCAATAGAACTAAAAATGAACCAGAATGCAAACATGTAGATAA AAAATGCC
GAGCTAGCGCCAACATTAAAAATGACAATAAGACCAAAGAGAATATCTACA ATCCCCAT
AAACAGAATCCAATTTTGGTTACCACCTACTAAAGCTTTTGCTTTTCTACGGTAAATGATT
TGAATCACACCGTTAATTAATACAAACAGTCCAATCAACCAGGTAATAGCA TAAAAATTT
TCAATTGGAAATGTAAAAATAACGACTGCCAACATTAATAATAATACACCC ATTATTAAA
CTAGACCATTTAATACCTTGATTTCCTTTTTCCAT 
 

> vraD 
Function: protein coding sequence; ABC transporter ATP-binding protein/up-regulated in 
vancomycin-resistant strains (core genome, constant) 
Best match: vraD_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2808989:2809747] (completely identical) 
Position: 066-contig_195_RC: 9075 … 9834; Length: 759 bp 
Sequence: 
ATGACAATATTATCAGTGCAACATGTTTCAAAAACATACGGTAAAAAGCAC ACATTTCAA
GCACTTAAAGATATTAACTTTGACATACAAAAAGGCGAATTCGTTGCGATTATGGGGCCT
TCTGGATCAGGTAAGACAACCTTATTAAATGTACTAAGTTCAATTGACCAAATTTCTAGC
GGTAGCGTGATTGCTAACGGACAAGAGCTTAATAAACTTAATCAAAAAGCACTTGCCAA
ATTCCGTAAAGAATCATTAGGTTTCATCTTCCAAGATTACAGTATTCTGCCGACATTAACT



GTTAAAGAAAACATTATGTTACCTTTATCTGTTCAAAAAATGTCGAAGGCA ACAATGGAA
GAAAATTACAAAGCGATCACGACAGCATTAGGTATTTATGACCTAGGAAAT AAATACCCT
AGCGAATTATCTGGTGGTCAACAACAAAGAACTGCAGCAGCGAGAGCATTTGTTCACAA
ACCACAAATCATATTTGCAGATGAGCCAACAGGCGCACTCGACTCGAAAAGTGCAAATG
ACTTATTACAACGTTTGGAAGAAATGAATAAATCGTTTGATACAACTATTG TCATGGTTA
CACATGATCCGGTTGCAGCAAGTTTTGCAGAACGTGTCATCATGCTAAAAGATGGCCAAA
TTCATACACAACTTTATCAGGAAGGACGTTCTAAACAGGCCTTTTATGAAGACATTGTAC
ATCTTCAATCAGTATTAGGTGGTGTCTCAAATGACATTTAA 
 

> vraE 
Function: protein coding sequence; ABC transporter permease/up-regulated in vancomycin-resistant 
strains (core genome, constant) 
Best match: vraE_CC005_ED98-hen_CP001781.1[2813529:2815409] 
Position: 066-contig_195_RC: 9823 … 11704; Length: 1881 bp 
Sequence: 
ATGACATTTAACCATATCGTTTTCAAAAACTTACGACAAAACTTAAAACAT TATGCAATG
TATTTATTTTCATTATTTTTTAGCATCGTCTTATATTTCAGTTTTACAACCTTACAGTTTACT
AAAGGTGTAAATAATGACGACTCGATGGCCATCATTAAGAAAGGTGCTTTAGTCGGATCA
ATATTTTTATTTATCATTATTGTCATCTTTTTAATGTATGCCAATCATTTA TTCGTGAAACG
CCGTACACGTGAATTTGCGCTATTTCAGTTGATTGGTTTAACACGACAAAACATTTTGAAA
ATGTTAGCACTTGAACAAATGATTGTATTTTTAATCACAGGTGTTGTCGGTGTATTATGTG
GCATTGCAGGTGCACAATTATTGCTTTCCATAGTATCTAAATTGATGTCGTTATCGATTAA
CTTATCGATACATTTCGAACCTATGGCCCTTGTTTTAACTATTTTCATGCTAATTATTGCGT
ATGTACTGATTTTATTTCAAAGTGCTTTATTTCTAAAAAGACGTAGTATCT TATCAATGAT
GAAAGATTCAATTAAAACTGATGCCACAACTGCTAAAGTAACGACTGCAGA GGTTATTTC
AGGCGTATTAGGTATTGCTATGATTGCACTAGGCTATTATATGGCGACAGAAATGTTTGG
TACGTTCAAAGCACTAACTATGGCTATGACATCACCGTTTATCATTTTATTTTTAACGGTT
GTAGGCGCCTATTTATTCTTCAGAAGTTCCGTGTCACTTATTTTTAAAACATTGAAAAAAT
CAAAAAATGGACGCGTATCTATTACCGATGTTGTATTCACATCGTCTATTATGTACAGAAT
GAAGAAAAATGCGATGTCTTTAACTATCATTGCAATTATTTCTGCAGTTACAGTAACTGTA
TTGTGTTTTGCGGCATTATCTAAATCAAATACAGATCAAACCCTTACATCTATGGCACCAA
ATGAATTTAACGTGGTCGCTACTCAAGATGCTAAACAATTTGAAACTAAAC TAAGCCAAC
AACAAATTACATTTTCTAAAAATGCTTACGAAACTATTACTGTAGATAATG TTAAAGATC
AGGTTATTACTTTGGAAAATGGTAGTGATTCAGGTCGCACGAATTCTATTTTAAGTGCAA
ATAACAAGTTAACAGGCAACAATGCCATCATTACAAATACAAAATCGCTGC CTAACGTGA
TTAATATTCATTTAAACAAAGATTTAGTAGTAAAAGGTACAAAGAATGAGA CTTTCCGTG
TTACACAAGAAGACAAAGACAAGGTTTATCCTTTAAATCTAAGCTTCAACT CACCTGTCA
TCGAAGTAAGTCCTGAAAAGTATCAGCAGTTGAAAACACAAAATAACGTTC ATACTTTTT
ATGGATATGATATTAAACAAACATCACAAAAGGAAAAAGCTCAAGCAATTG CAAAACAG
TTTGGAGACAAAGTCATCACGTATGATGAAATGAAAAAAGAGGTCGATGCTACTAACGG
TATTCTAATATTTGTTACATCATTTTTAGGATTAGCATTTTTAGTAGCAGCTGGATGTATTA
TTTATATTAAACAAATGGATGAAACTGAGGATGAACTAAGTAACTTCAGAA TATTAAAAC
GCATAGGCTTTACGCATACAGATATGCTTAAGGGATTATTATTAAAAATTA CTTTCAACTT
CGGTTTACCATTATTGATTGCTATATTACATGCAGTATTCGCCGCCATAGCATTTATGAAA
TTGATGGGTAATATTTCCTTCATGCCGGTTATTGTAGTAATTGTTGTATACACCCTCATTTA
CATTACTTTTGCTTTAATTGCTTTTGTACATTCAAACAAATTGATTAAGAA AACCATTTAA 
 

> cspB 
Function: protein coding sequence; cold shock protein B (core genome, constant) 
Best match: cspB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2812294:2812494] (completely identical) 
Position: 067-contig_254_RC: 501 … 702; Length: 201 bp 
Sequence: 
ATGAATAACGGTACAGTAAAATGGTTTAACGCAGAAAAAGGTTTTGGTTTCATCGAACAA
GAAAATGGCGGAGACGTATTCGTACATTTCTCAGGTATCGCTAGCGATGGCTACAAAACT



TTAGAAGAAGGTCAAAAAGTTACTTTCGAAATCACTGAAGGTCAACGTGGAGACCAAGC
AGTTAACGTACAAACTGTTTAA 
 

> noc 
Function: protein coding sequence; nucleoid occlusion protein (core genome, constant) 
Best match: noc_CC001-ST772_118_AJGE01000004.1[39539:40378]RC (completely identical) 
Position: 067-contig_254_RC: 2782 … 3622; Length: 840 bp 
Sequence: 
CTAACGTTTATATATTCGAATTTTTATTTCATAATAATCTTCATGATCTTT GTCTTTATGCT
CAACATGTAATCCTGTTTGTTGAATCGCTTGGATACTTTTGCCTACCTCATCTCGTGCTTG
AGTGACATCTTGTGCAAAGCGAAGGTTTTGTGCTTTGACTTTTTCGGGCCCCGTTTTTTGG
CGTACTCTATCTTCAGTCTGTTTCACATTTAGCTTTTGTGCAATGACTTGCTCAATCAACGC
TTCTTGTTCGCTATCAGACAATGATAATACCGCTCTCGCATGGCGTTCAGTAATTTTACCT
TCTCTTAAGCGAAGTAGTACTTTCGGCGCCAACTTCAATAAACGCAACTTATTTGCAATA
AAGCTTTGACTTTTACCTAAACTTTTTGCCAATTCACTTTGCGTTGTATCACCAATTTCCAA
TAATTTCTTATAGGCTTCCGCTTCTTCAACAACAGACAAATTTTCTCTTTGAATATTCTCAA
TTAATGCCACAACAGCCGTCTCTTCATCATCCATATCACGAATAATAACGTCTGCTTGAGG
TAAATTTAGTGATTGTATTGCTCTAAATCGGCGCTCTCCAGCAATAATTTCAAACATATCT
TCTTCAATCGGTCTTACAACAATAGGTTGTAGTAAACCATGTTCATGTATTGATTCAGCAA
GTTCTTTAATTTTATTTGGTTCAAACACCTGTCTTGGTTGATAACGGTTGGGAACGATACG
TTCAATTTGAATGGATTCAACATTACTATTGCGATCTTCTTCAATATGTCCAATGATGTCA
TCTTTGTTTTTCAAACCAAATAATTTTGAAAAAGGTTTTTTCAT 
 

> gidB 
Function: protein coding sequence; glucose-inhibited division protein B (core genome, constant) 
Best match: gidB_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2815456:2816175:r]RC 
Position: 067-contig_254_RC: 3664 … 4384; Length: 720 bp 
Sequence: 
TTATTTTTCAAGTAAAGGAGTCTTATTAGGCGTCCCTGGTTTTCTTGGATACTTTTTCGGCG
TCTGTCTTTTTTTATCAATAATGAACATCTGGCGCTCTCCAGCATCTTCTGGCAATTCAAA
GGTATGTGTTTCTGTAACATTACCACCTAACACACTAATTGCAAATTTTGCTTCTTCTAAT
TCTTCTTCACCTTTTGAAGATTTTAATGCAACAAACTGTCCACCTTTTTTAACTAGCGGTA
AACACAATTCACTTAACACGGATAATCTAGCTACTGCTCTTGCAGTAACAACATCATAAG
ACTCCCTGTAGACACCCTTACCAAATGTTTCTGCTCTATCGTGTATAAAGCTGACATCCTG
TAATTGTAATTCTGACGCTAAATGGTTTAAAAATTGAATACGCTTATTTAA TGAATCAACA
ATCGTCACTTTTAACTGCGGAAACATTATTTTTAACGGAATACTTGGAAAACCAGCTCCA
GCGCCTACATCACATATACTTATAGGCTGATTAAAATCAAAATAAAAACTA GGTGCAATG
GAATCATAAAAATGTTTCAAATATACATCGTGTTCATCTGTAATACTTGTC AAATTCATCT
TTTCATTCCATTCAACAAGTAAACGATAATATGTTTGAAACTGTTGTTTTT GAGTCTCAGT
TAATTCAATATTATGTTCTTTTAATTGTTCTGCTAACCATTCTACAGTCAT 
 

> gidA 
Function: protein coding sequence; glucose-inhibited division protein A (core genome, constant) 
Best match: gidA_AC025948.16[37833:39709:r]RC  
Position: 067-contig_254_RC: 4383 … 6261; Length: 1878 bp 
Sequence: 
TTAGTCACTCACCCTTTGGAGTTTACCTTGTTCTAAGTAAATCAATAATATAGATATGTCT
GCTGGATTTACCCCTGATATTCTAGAAGCTTGTGCAATATTTAAAGGTTTTACTTCTGATA
ATTTTTCTCGCGCTTCAGTCGCCAAACTATCAATCTTACTATAATCTAAGTCTTCTGGAAT
TTTCTTCTCTTCCATACGCTTAACTTTCTCAACTTGTTGTAGTGATTTATTGATATAACCTT
CATATTTTGTTTGTATTTCTACTTGTTCTTCAACATCTGCATTCAATTGATGTTCTTCTTCTA
AAATTTCTAAAATTATATCGTAAGTCATTTCAGGTCTGCGTAATAAATCGA TAGCTAAAA
TACCATCTTTTAAGCGAGAACCACCATGTTGTTCAATAATCGCTTGCGTATGTTCGTTTGG
TTTAATACGAATATCTGATAAACGCTTAATTTCCGCATCAATTTGCTGACGTTTTTCATTA
AAACGTGCATATCGTTCTTCAGAAATCATACCAAGTTCATATCCCATATCCGTCAATCTCA



AATCAGCATTATCATGACGTAGTAACAAACGATATTCTGCACGTGATGTTAGTAAACGAT
AAGGTTCATTAGTACCTTTAGTTACAAGATCATCGATTAAGACACCAATAT ATGCATCTG
AACGACTTAATATCTTTTCGCCTGTGTTTAACACTTTACCTGCAGCGTTAATACCTGCCAT
CAATCCTTGTCCTGCTGCTTCTTCATAACCAGATGTACCATTAATTTGACCTGCAGTATAT
AAGTTTTTAATCATTTTCGTTTCAAGTGTAGGCCATAACTGCGTTGGCACAATCGCATCAT
ATTCAATTGCGTAGCCGGCACGCATCATATCTGCTTTTTCAAGACCTGGTATCGTCTCTAA
CATTTGACGTTGCACATGTTCAGGAAGACTTGTAGACAATCCTTGCACATATACTTCATTT
GTATTACGACCTTCAGGCTCTAAGAAAAGTTGATGTCGCGGCTTATCATTAAATCGAACA
AATTTATCTTCAATTGAAGGGCAATAACGTGGCCCGGTTCCTTTAATCATCCCTGAATACA
TTGCAGATAGATGTAAATTATCATCGATAACTTTGTGTGTTTCAGCATTAGTATACGTTAG
CCAACATGGCAATTGATCTAATATATATTCTGTTGTTTCAAAGCTGAATGCACGACCTACA
TCGTCACCTGGTTGTATTTCAGTCTTCGAATAGTCAATTGTTTTTGAATTTACACGCGGTG
GTGTACCTGTTTTAAAACGAACAATATCAAAACCAAGTTCTCTTAGATTAT CTGATAATGT
GATTGATGGTAATTGGTGATTTGGTCCACTTGAATACTTCATATTACCTAAAATGATTTCA
CCACGTAAAAATGTTCCCGTTGTAATAATTACTGCTTTAGATAAATACTCTGTACCAATAT
TTGTACGTACACCTTTAACTTCATTATCTTCTATAATAAGTTCGTCTACCATACCTTGCATT
ATATGCAAATTTTCTTCATCTTCAATCACGCGTTTCATTTCTTGTTGATAAAGTACTTTATC
TGCTTGCGCTCTTAGTGCTCTTACAGCAGGTCCTTTACCAGTATTTAACATTCTCATTTGA
ATGTGTGTTTTATCGATTGTTTTTGCCATTTGTCCACCTAAAGCATCAATTTCACGAACAA
CGATACCTTTAGCTGGTCCACCTACAGATGGGTTACATGGCATAAATGCAATATTATCTA
AATTTATTGTTAGCATTAATGTTTTAGCACCACGTCTTGCAGATGCTAAACCTGCTTCTAC
ACCTGCATGTCCCGCACCTATAACGATTACATCATATTCTTGAACCAC 
 

> trmE 
Function: protein coding sequence; tRNA modification GTPase (core genome, constant) 
Best match: trmE_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2818119:2819498:r]RC 
Position: 067-contig_254_RC: 6327 … 7707; Length: 1380 bp 
Sequence: 
CTATTTACCTAAGCAGAATTGACTGAATAACTGATCGATGAGTTCATCACTTGCAGTCTCA
CCAATAATTTCTCCTAATATTTCCCAAGTTCTAGTTAAATCAATTTGTACCATATCCATAG
GCACACCAGATTCTGCTGCATCAATCGCATCTTGTATCGTTTGTCTTGCTTGTTTTAATAAT
GAAATATGTCTTGAATTAGAAACATAAGTCATATCTTGATTTTGTACTTCT CCACCAAAGA
ACAAATCTCGAATTTGTATTTCTAATTCATCAATACCTTCTTGTTTTAACA TTGAAGTTTGA
ATTAATGGCGTATCACCTATCATATCTTTAACTTCATTAATATCTATGTTTTGCTCTAAATC
CATTTTATTAACAATTACGATTACATCTTCATTTTTAACTACTTCATATAA TGTGTAATCTT
CTTGAGTCAATGCTTCGTTATTGTTTAATACAAATAAAATTAAGTCTGCTTGGCTAAGAGC
CTTTCTAGAGCGTTCAACACCAATCTTCTCTACTATATCTTCTGTCTCACGTATACCAGCA
GTATCAACTAATCTTAATGGCACGCCACGAACATTGACGTACTCTTCTAAGACATCTCTA
GTAGTACCTGCTACCTCAGTTACAATCGCTTTATTATCTTGTATTAAATTATTTAACATCG
ATGATTTACCTACGTTTGGTTTACCAACAATAACTGTAGATAAACCTTCACGCATAATTTT
ACCCTGCGCACCGGTATCTAATAAACGATTAATTTCCTGTTTGATTTCTTTAGACTGCTCT
AAAAGAAATTCAGTAGTCGCATCTTCAACATCATCGTATTCAGGATAATCA ATATTCACT
TCCACTTGAGCGAGTATCTCTAATATAGATTGACGTTGTTTTTTGATTAAGTCACTTAGAC
GACCTTCAATTTGATTCATCGCAACTTTAGAAGCTCTATCTGTCTTCGAGCGAATAAAGTC
CATAACTGCTTCAGCTTGAGATAAATCAATACGACCATTTAAAAAGGCACGTTTTGTAAA
TTCACCTGGCTCAGCCATTCTAGCGCCATATGTCATAGTAAGTTCCAGCACTCTATTAATC
GTTAAAATACCACCATGACAATTAATTTCTATAATATCTTCGCGTGTAAAT GTTTTTGGCG
CTCTTAACACAGACACCATAACTTCTTCAACCACTTCTTTAGATTCTGGATCAATAATATG
ACCGTAATTAATCGTATGTGATGGAACATCATTTAAAAGATGTTTTCCTTTATATAATTTG
TCAGCAATTTCAACGGCTTGCGGTCCAGACAATCGAACAATTCCAATTGCCCCTTCACCC
ATTGGTGTTGAAATACTCGTAATTGTATCTAAATCCAT 
 

> rnpA 
Function: protein coding sequence; ribonuclease P protein component (core genome, constant) 



Best match: rnpA_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2819637:2819984:r]RC (completely 
identical) 
Position: 067-contig_254_RC: 7845 … 8193; Length: 348 bp 
Sequence: 
TTACTTAATCTTTTTATTAAAAACTTTGGCAATTTTAAGTACGTGCTCAAG ACTATTCTGT
ATTTGTAAAGTCGTCATATCTTTAGCTGGCTGTCTTGCTATTACAATAATATCTTTGGCCA
ATATATGCGACTTATGTACTTTGAAATTTTCACGTATTGCTCTTTTAATCTTGTTTCTTAAC
ACTGCATTACCTAGTTTTTTAGAAACACTAATACCTAAGCGAAAATGGTCTATTTCTTTAT
TATTACAAGTGTATACAACAAATTGTCTGTTGGCTACAGAATGACCTTTTTTATATATTCT
CTGAAAATCTGCATTCTTTTTAATTCGGTAAGCTTTTTCCAA 
 

> rpmH 
Function: protein coding sequence; 50S ribosomal protein L34 (core genome, constant) 
Best match: rpmH_CC001_MW2-USA400_BA000033.2[2820111:2820248:r]RC (completely 
identical) 
Position: 067-contig_254_RC: 8319 … 8457; Length: 138 bp 
Sequence: 
TTATGCAGATAAAACTTTACGGCCTTTACGACGACGGCGCGCTAAAACTTTACGGCCATT
TTTTGTGCTCATGCGTTTTCTGAAACCATGAACTTTACTATGTTTACGTTTATTTGGTTGAT
AAGTACGTTTTACCAT 
 

> Q9FDP9 
Function: protein coding sequence; bacitracin ABC ATP binding cassette transporter, membrane 
protein pla 
Best match: Q9FDP9_CC001-ST772_118_AJGE01000063.1[220:957:r]RC (completely identical) 
Position: xx1-contig_57: 198 … 936; Length: 738 bp 
Sequence: 
TTAACTTATATCAGTTTTTTTAAAGTATGAGAATAATATAATTACACTGAA TATAGATGTA
ACAATTATGATAATTAAAGATAATAGAAATGGATAAGTATTAGGTAATGTT CCTCTAGAT
ATGTCTCCAACTGCAGCCCAAGGAAATAATCCTCTATGTTCAGAATTAGCAGTCATTAAA
TTTATCAAAGTAATTATTATGGTTAAAACAATTGTGGGAACATAATTTTTA AAATATATCG
ACAAAATAATTATTGGTGGAGATAATATCCATAATAACACTCCGCCAATAA CAAATGTAA
AGAATGAATCAATTATTAAACTCTGGCTTAACCCTTGAAAATGCAATAGCA TACCTAGCA
TTAAAGTTAGCAACCATGCAATAACAGATAGTGTTTGAATCCACAAGAATA ATAATATTA
TTTTACTTACTAAAAAACTTTCTCTAGATATAGGTATAATTAATAAGTTTT TTAAAGTATC
TTCTATATATTCTCTTCCAAACAAATAGGCTATTATAACCCCATATAGAGGAGGTCCAATA
ATTAGCATATGATATAAACTGACTTCTTCAAATAACTGTTTAAATACAATA TTAGGAGTC
GGTACTTTCGTCCGCATACTAATAAAAGAAGCTACAACCACCATAAAAGGTGCTACGCAT
GTACCTAAAATACTTATTAGAAACATATATGATCTTTTTAACTTAATAAAT TCTGTACGGA
GTAGATTATCCAA 
 

> Q9FDP8 
Function: protein coding sequence; bacitracin ABC ATP binding cassette transporter, ABC protein pla 
Best match: Q9FDP8_CC001-ST772_118_AJGE01000063.1[950:1870:r]RC (completely identical) 
Position: xx1-contig_57: 928 … 1849; Length: 921 bp 
Sequence: 
TTATCCAATTGTGCCACCTCCTACTAAGTCTTCGAAATAAGTTTCTAGATTATCTTCTATC
ACTCTCATCTGGAAAACATCAATATTGTTTAATACTAATAATCTATTAATT TCTTGTTGTCT
ATCAATATGTGAATAAATTTTAAATTCGCCATTTTCTTTAATTTTATAGTC ATAAATTCCG
AAGTTAGTTTCCAACAAACATGCAACTTTTTCTTCATCTGATACTGATATACTTATAAATT
GTCTGTTCTTTTTTTTTAAATCTTCATACATAATTTCTTCTAACAAAACTCCGTTATGAATA
ATACCCACCTTGTCTACTAACTGCTCTATTTCTGACAATATATGACTTGAAATTAAAATGG
TTATATTTCTAGATTGAGCCAGATCCTTAATCAACTTTCTAATTTCTTTTATGCCAATAGG
ATCTAATCCATTCGTCGGCTCATCAAGTATCAATAATTCGGGATTGTGCAATAAAGCTCTC
GCAATCCCTAAACGTTGCTTCATACCTAAAGAATAATTTTTAAACAATTTT ACTTTTTCAG



AAGCTAGTCCTACTATTTCTAACACTTCTTCAATTGCATTTTCTTTTTGTATACCTAATATT
TTAGCATTTATAGTTAAGTTCTCTTTAGCTGTCAAATTACTATAAAAACCT GGCGTTTCAA
CCATAGCACCAATATTTTTTAAAATTTCAGTTTTATTACTTTCGAACTCTTTTTCAAATATT
TTAATATTACCTTTCGTAGGTTTAATTAAGCCTAAAAGCATTCTTATAGTA GTTGTTTTGC
CTGCACCATTTCTTCCTAAAAAACCATAAATTTGTCCACTTTCAACAGTTATACTCAAATT
ATTAACTGCTATCTGACTTCCATATTGCTTTGTTAAGTTATTTATTTCAATTATATTATTCA
A 
 

> Q7WU33 
Function: protein coding sequence; putative acetyltransferase/GNAT family protein pla 
Best match: Q7WU33_part_X53952.1[1342:1406]  
Position: xx2-contig_61_RC: 8 … 38; Length: 30 bp 
Sequence: 
TAATATGGTTTTTGATATTGATAATTTAAA 
 

> aacAaphD 
Function: protein coding sequence; bifunct enzyme Aac/Aph pla 
Best match: aacAaphD_CC005_CIG1165_AHVE01000013.1[1014:2453:r] (completely identical) 
Position: xx2-contig_61_RC: 378 … 1818; Length: 1440 bp 
Sequence: 
ATGAATATAGTTGAAAATGAAATATGTATAAGAACTTTAATAGATGATGAT TTTCCTTTG
ATGTTAAAATGGTTAACTGATGAAAGAGTATTAGAATTTTATGGTGGTAGA GATAAAAAA
TATACATTAGAATCATTAAAAAAACATTATACAGAGCCTTGGGAAGATGAA GTTTTTAGA
GTAATTATTGAATATAACAATGTTCCTATTGGATATGGACAAATATATAAA ATGTATGAT
GAGTTATATACTGATTATCATTATCCAAAAACTGATGAGATAGTCTATGGT ATGGATCAA
TTTATAGGAGAGCCAAATTATTGGAGTAAAGGAATTGGTACAAGATATATT AAATTGATT
TTTGAATTTTTGAAAAAAGAAAGAAATGCTAATGCAGTTATTTTAGACCCT CATAAAAAT
AATCCAAGAGCAATAAGGGCATACCAAAAATCTGGTTTTAGAATTATTGAA GATTTGCCA
GAACATGAATTACACGAGGGCAAAAAAGAAGATTGTTATTTAATGGAATAT AGATATGA
TGATAATGCCACAAATGTTAAGGCAATGAAATATTTAATTGAGCATTACTT TGATAATTTC
AAAGTAGATAGTATTGAAATAATCGGTAGTGGTTATGATAGTGTGGCATATTTAGTTAAT
AATGAATACATTTTTAAAACAAAATTTAGTACTAATAAGAAAAAAGGTTAT GCAAAAGA
AAAAGCAATATATAATTTTTTAAATACAAATTTAGAAACTAATGTAAAAAT TCCTAATAT
TGAATATTCGTATATTAGTGATGAATTATCTATACTAGGTTATAAAGAAAT TAAAGGAAC
TTTTTTAACACCAGAAATTTATTCTACTATGTCAGAAGAAGAACAAAATTT GTTAAAACG
AGATATTGCCAGTTTTTTAAGACAAATGCACGGTTTAGATTATACAGATAT TAGTGAATG
TACTATTGATAATAAACAAAATGTATTAGAAGAGTATATATTGTTGCGTGA AACTATTTA
TAATGATTTAACTGATATAGAAAAAGATTATATAGAAAGTTTTATGGAAAG ACTAAATGC
AACAACAGTTTTTGAGGGTAAAAAGTGTTTATGCCATAATGATTTTAGTTGTAATCATCTA
TTGTTAGATGGCAATAATAGATTAACTGGAATAATTGATTTTGGAGATTCT GGAATTATA
GATGAATATTGTGATTTTATATACTTACTTGAAGATAGTGAAGAAGAAATA GGAACAAAT
TTTGGAGAAGATATATTAAGAATGTATGGAAATATAGATATTGAGAAAGCA AAAGAATA
TCAAGATATAGTTGAAGAATATTATCCTATTGAAACTATTGTTTATGGAAT TAAAAATATT
AAACAGGAATTTATCGAAAATGGTAGAAAAGAAATTTATAAAAGGACTTAT AAAGATTG
A 
 

> msrA 
Function: protein coding sequence; energy-dependent efflux of erythromycin (mobile element) 
Best match: msrA_CC001-ST772_118_AJGE01000057.1[7708:9174:r] (completely identical) 
Position: xx3-contig_202: 405 … 1872; Length: 1467 bp 
Sequence: 
ATGGAACAATATACAATTAAATTTAACCAAATCAATCATAAATTGACAGAT TTACGATCA
CTTAACATCGGTCATCTTTACGCTTACCAATTTGAAAAAATAGCACTTATTGGGGGTAATG
GTACTGGCAAAACCACATTACTAAATATGATTGCTCAAAAAACAAAACCAG AATCTGGA
ACAGTTGAAACGGTTGGCGAAATTCAATATTTTGAACAGCTTAACATGGATGTGGAAAAT



GATTTTAACACGTTAGACGGTAGTTTAATGAGTGAACTCCATATACCTATGCATACAACC
GACAGTATGAGTGGTGGTGAAAAAGCAAAATATAAATTAGCTAATGTCATA TCAAATTAT
AGTCCGATATTACTTTTAGATGAACCTACAAATCACTTGGATAAAATTGGTAAAGATTAT
CTGAAAAATATTTTAAAATATTACTATGGTACTTTAATTATAGTAAGTCAT GATAGAGCA
CTTATAGACCAAATTGCTGACACAATTTGGGATATACAAGAAGATGGCACAATAAGAGT
GTTTAAAGGTAATTACACACAGTATCAAAATCAATATGAACAAGAACAGTT AGAACAAC
AACGTCAATATGAACAGTATATAAGTGAAAAACAAAGATTGTCCCAAGCCA GTAAAGCT
AAACGAAATCAAGCGCAACAAATGGCACAAGCATCATCAAAACAAAAAAAC AAAAGTA
TAGCACCAGATCGTTTAAGTGCATCAAAACAAAAAGGCACGGTTGAGAAGGCTGCTCAA
AAACAAGCTAAGCATATTGAAAAAAGAATGGAACATTTGGAAGAAGTTGAA AAACCACA
AAGTTATCATGAATTCAATTTCCCACAAAATAAAATTTATGATATCCATAA TAATTATCCA
ATCATTGCACAAAATCTAACATTGGTTAAAGGAAGTCAAAAACTGCTAACA CAAGTACG
ATTCCAAATACCATATGGCAAAAATATAGCGCTCGTAGGTGCAAATGGTGTAGGTAAGAC
AACTTTACTTGAAGCTATTTACCACCAAATAGAGGGAATTGATTGTTCTCCTAAAGTGCA
AATGGCATACTATCGTCAACTTGCTTATGAAGACATGCGTGACGTTTCATTATTGCAATAT
TTAATGGATGAAACGGATTCATCAGAATCATTCAGTAGAGCTATTTTAAAT AACTTGGGT
TTAAATGAAGCACTTGATCGTTCTTGTAATGTTTTGAGTGGTGGGGAAAGAACGAAATTA
TCGTTAGCAGTATTATTTTCAACGAAAGCGAATATGTTAATTTTGGATGAACCAACTAATT
TTTTAGATATTAAAACATTAGAAGCATTAGAAATGTTTATGAATAAATATC CTGGAATCA
TTTTGTTTACATCACATGATACAAGGTTTGTTAAACATGTATCAGATAAAA AATGGGAAT
TAACAGGACAATCTCTTCATGATATAACTTAA 
 

> mpbBM 
Function: protein coding sequence; macrolide 2'-phosphotransferase II pla 
Best match: mpbBM_CC001-ST772_118_AJGE01000057.1[6710:7609:r] (completely identical) 
Position: xx3-contig_202: 1970 … 2870; Length: 900 bp 
Sequence: 
ATGACTCGACATAATGAAATTATTAAATGTGCAGAAAAATATCAATTACAC ATCCAACCT
CAAACAATCTCATTGAATGAATCGGGACTTGATTTTCAAGTTGCATTTGGAAAAGATAAA
CATGGAGTAGAATGGGTTTTGAGACTACCAAGAAGACCTGACGTTTATAAACGAACAAA
ACCCGAAAAACAAACGGTAGACTTCTTACAGAAGAATGTTTCATTTGAAAT ACCGAAGTG
GAAAGTACATGCAAAAGACCTTATTGCTTACCCAAAACTTACAGGTAAACCCGCAGCCAC
AATAGATCCAGAAATACAAAATTATGTATGGGAAATTGAACACAAACCATT ACCAGAAA
ACTTTATTAACACATTAGCTGAAACACTCGTAGATTTACACAACATACCAG AAGAAAACA
TTAACGTTCAGCATATAAATATCAAAACCATACAAGAAATAAAAAATGACT TTCAAAGA
AGAATGAATAAAGTTAAAGAAACTTATGGCGTATCAGATGAATTATGGAAC AGATGGAA
ACAATGGTTAGAAAACGACGAACTATGGCCTCGACATGCGACCATGATACATGGGGACT
TACATCCAGGACATATAATGGTAGATAACCAAGCAAACGTCACAGGTCTCATAGACTGG
ACTGAAGCAACCCACTCCGACCCATCAATGGACTTTATAGGACACCATCGTGTATTCGAC
GACGAAGGATTAGAGCAACTTATAACAGCATACGGTAAAGCTGGAGGTGAAATATGGCC
ACGAATGAAAGAGCATATAATAGAACTCAATGCAGTATTCCCAATGTTTAT CGCTGAGTT
TGCTATGGAATCAGGAGAATCGGCGTATGAAACGATGGCATTGAAAGAGTTAGGTATGA
AAGAGTAG 
 

> txbi_blaZ-2 
Function:  bidirectional rho-independent terminator of blaZ 
Best match: txbi_blaZ-2_ref_CC001_MW2-USA400_AP004832.1[4907:4963:r]RC (completely 
identical) 
Position: xx3-contig_202: 3330 … 3387; Length: 57 bp 
Sequence: 
TAATAAATGAGAAAAGCAACGCACTATATTAAAATGCGTTGCTTTTTCTAT TATCGA 
 

> P18179-Tn552 
Function: protein coding sequence; ATP-binding protein P271 (mobile element) 
Best match: P18179-pWBG756_BX571858_MSSA476_BX571858.1[10560:11375:r]RC 



Position: xx3-contig_202: 3380 … 4196; Length: 816 bp 
Sequence: 
TTATCGAATACCTATAACTAAACTATCTCTAGCTGTTTCTACAACTTCTGTACTTATTTTAT
CTAAACCATTTATATCCATAATTCTGTCTATCTGCGCAAATAAACGATGAA TCAGCCTAA
AATTCCCTTTTGTAATTTTAATAATCGTCGTTATTGCCTCATAATCAGTAAAGTCTTCGAG
TTTTAAATCAAATCCTAAGTCTTGCCACTTACATTCTAATATATGATGCGTCTCATCTTTAC
TTAGATTATCAAATTCATGCGCAAAACCTATACGCGAATATAGTTGAGGATAACGAGATA
GTTTTTTCTCTATACCCGGCATACCAATAAATATCATTGCTAAATTATGTTCATCATAAAT
AGCTCTTAATTGCTCTAAATGTTGCACTTTAAGGCGATCAATCTCATCTACTATAATTAAA
TCAATATATTTAAACATATCACTATAATGTTTACTATGTTCATGTCCATAC TTATTTACAA
CATGTAATTTTTGACCCAAATCAATGATTGCAGTAATACTATATAAATCAT TCCTTAATTT
AGTTTGTTTTTCTGCTGGTGCATTATAAAATATTTTATCCACCGATAGTATGTCATCGGTC
GTTTTACTAGCTAAATCTTCCCAACCTCTATGGTTAACTTGTTTTTCAATAGTATCCCAATT
TGTGTAATACCTAGACGATAAAGTTTTTCCGACACCAGGTTGACCATAACATATACCAAT
ATACTGATATTTAATACAAGCATCACAAAATTCAGCAAAGCGTTTATACTC TTTCGTTTCA
ATGAAATTTTGATTTTTAGTCAT 
 

> tnpTn552-2 
Function: protein coding sequence; transposase for transposon Tn552 (mobile element) 
Best match: tnpTn552-2_CC001_AP004832.1[5765:7208:r]RC  
Position: xx3-contig_202: 4188 … 5631; Length: 1443 bp 
Sequence: 
TTAGTCATTACGATATCTCTTTAATTTTTTGACGTTTTTAGTCGTTTCTTGAGGTGAATAAC
CACAATTTTTTTCTTCCTTAATTAATTCCGTGGTACTTGGACTAGCAATATTTTGTTTTAAG
TGTTTTCTTCTCTGACTACGAGCGTGCTGTATGTCTTTTATATCTATGGAGTAATCAGCTAT
TTCTGGACATATAGCAGTACAAAGAAATTCATCTCTATAAAACATACGTAT TTCAGCCAT
ATCATTTGGGTTATAACGAATCAGTACATATTCACCTACATAAGCTTCTAGATTAGTATTA
CTGTATCGAAAACCTTGAAAATGAATGCCATCTGAATGAACTTTTCTAGATTTAGGTATTT
CCAACAATAATAAATCAAGTTGTTCTAAGCTACTTGGCATATTAGGGAAAA AGTGATTAC
TATTCCAATGACTGATAGGCGTGGTATGAATAGTACTATGTTCTTTTTGATTATAATCTTC
AATTAAAAAGTAACGTAATTTTTCTTCAAAATTGTGAAAATTTATTAGATT ACTAGGAGT
ATCATTATTGTTTATATATCCAGGCAGTTGTTCTAAGAAAGTTTGATTAACTGTCTGAAAG
AATCGTTCTATTTTTCCACGACCACGAGGAACACCAACTTTCGAAAACATCAAGTTAATTT
TCAAATCAATAGCGACTTGTTCCATATGATGTGAAGTAAAGTCACTTCCATGATCTGTGTA
GAATTTTTCGGGTATACCACACACTGGCCAATTGGTATCATTTTTATTCCATATTGCTTGG
TGTAGTGTTAATGCTGTGTTTTGAGCATTGGGGGCATCAAAACTTAAGAAATAGCCTGCA
ATTGCACGACTATAGTCATCCATAATAATAGTTAGCCATGGTCTATTGATATTACCTTTTT
GGTCTAATATAAAGATATCTAGCAAAGTATGGTCTGCTTGCCATATTTCATTGGGTCTCGA
GGATTCTCTAATTTGTATTAAATCGTACTTATTTTGATAGTATTTTTCACCCTGATGAGAG
AAATCAATAACAGACTTAGGCATCGCTTTAATAACACTATAAATTTGTTTA TAACTTGGTA
TATCAAAATTATTTTCTTTACAGTAATTAGTGATTTTCCTATGAATTGTGG CTATACTATTT
CTTTTATTCATAAGCGCAAGGCGTTCAATTTCATCAATTATCTTTGGTTCTATTTTACGTGT
TCCTTTATCAGCTCTTGTCGCATAGATTAGTCCTTTAAGTCCTTGTTCTTTATATGACTTAT
TCCACCTATAAAGGGTGCTTAACGCAATCCCTTTACTTTTAGAAATACTTGATAAAGATTG
TTCGCCTAGGATAAAAGGTTTTATAATATTGTACTTTTGAGTAGCTTTTTTACGTTTGGCTT
CAGAAAAATTAGTTAGATACTTCTCCTTGTTTTTCAT 
 

> res2-Tn552 
Function: protein coding sequence; plasmid resolvase (mobile element) 
Best match: res2-Tn552_CC001_MW2-USA400_AP004832.1[7180:7773:r]RC (completely identical) 
Position: xx3-contig_202: 5602 … 6196; Length: 594 bp 
Sequence: 
TTAGTTAGATACTTCTCCTTGTTTTTCATCTTCCTTGTCCTCCAATTTATTGAGGTAACGAT
AAATTGTTGTACGTGAAACATGCCACTGTTCTGCAATTGTCTTAATTGGCGTGCCATTATC
ATAAAGGGTCTTAAGTAAGTTTAAATCTTTTTGATTTAATTTTTCTGGTCTGCCTCCATATC



GGCCTCTAGCACGTGCTGCAATTCGGCCAGCTGAAGAACGCTCTAAAATTAAATTACGTT
CAAATTCTGCAAATGCTGCGAATAAATGAAATAATAATTGTCCAGTTGAAC TTGATTTAT
CCATTGTTATATTTTCTTCTAAACTATGGAAACTTACACCTCGTTCGTTAAGCTCATTAACT
AATGTGATTAAATCCTCCATATTACGTCCCAATCTATCTAATCTCCAAACAACAATCGTAT
CTCCTGACCTCGCAAATTCAATTGCTTTATCTAAACCAGGTCTTTTACTTTTTGAACCACTC
ATATGGTCATTAAATATCTTTTCACAACCATATGTATTTAATCGATCCTCCTGTAAATTTA
AATTTTGTAATCCAGTTGAAACTCTTGCATAACCTATTTTCAA 
 

> tx_blaI 
Function:  rho-independent terminator  
Best match: tx_blaI_CC001_MW2-USA400_AP004832.1[7888:7955] 
Position: xx3-contig_202: 6310 … 6340; Length: 30 bp 
Sequence: 
ATTTAGACATAAAAGAAGAGTGTACAGAAA 
 

> blaI 
Function: protein coding sequence; beta lactamase repressor inhibitor pla 
Best match: blaI_CC005_21172_AFEF01000030.1[1352:1732:r]RC (completely identical) 
Position: xx3-contig_202: 6459 … 6840; Length: 381 bp 
Sequence: 
TTACTTTTTACTAATATCATTTAAAATGTCTCGCAATTCTTCAATTTCTTT GTTATTTAATT
CTTCATTTTTCGCAAAATTCAGCACTAAACTTTTCATGTCCCCTCCATACAGTTTATTAAG
AAAGGTTTTAGCAGTTTTCATTTTAATATCGTCTTCTTTAATATTTGATGAGTAAAAATAA
ATATTCTCTGATTTGTATCGTTTTATAATCTCTTTTTTATATAGTCTTGTGATTAATGTTCTA
ATCGTTTTATCGCTAACTTCTTTATATTTTTGAATTTCAACTACAATTTCATTAGCTGATAC
TGATTTTTTATCCCATATTATATTCATAACATCCCATTCAGCCATAGATATTTCAACTTGCT
TATTGGCCAT 
 

> blaR 
Function: protein coding sequence; beta-lactamase regulatory protein pla 
Best match: blaR-MRSA252_S-haemolyticus_AJ400722.1[1112:2869]RC 
Position: xx3-contig_202: 6829 … 6979; Length: 150 bp 
Sequence: 
TTATTGGCCATTTAAAACACCCATTTCTTTTAATATTTTTTCACTGATTAA TTCAGCATTTT
TCCCAGACGGCTTTCCATCTGATAAATGTGTAGCAAAATAATACTTATCATGATTTGTAAT
TACGTAACCTACAAACCACCCATTATT 
 

> aadE 
Function: protein coding sequence; streptomycin aminoglycoside 6-adenyltransferase pla 
Best match: aadE_trunc_TCH1516_CP000731.1[15611:16247:r]  
Position: xx4-contig_279: 80 … 717; Length: 637 bp 
Sequence: 
GCTATTTGATGATTACAATAAAATTGATCTTACCTTATTGCCCTTGGAAGAGTTAGATAAT
TACCTAAAGGGCGATAAATTAATAAAGGTTCTAATTGATAAAGATTGTAGA ATTAAAAGG
GACATAGTTCCGACTGATATAGATTATCATGTAAGAAAGCCAAGCGCAAGGGAGTATGA
TGATTGCTGCAATGAATTTTGGAATGTAACACCTTATGTTATTAAAGGATTGTGCCGTAAG
GAAATTTTATTTGCTATTGATCATTTTAATCAGATTGTTCGCCATGAGCTGCTGAGAATGA
TATCATGGAAGGTCGGCATCGAAACAGGCTTTAAATTAAGTGTAGGCAAGAACTATAAGT
TTATTGAAAGGTATATATCCGAGGATTTGTGGGAGAAACTTTTGTCCACCTACCGGATGG
ATTCCTATGAAAACATATGGGAAGCATTATTTCTATGCCATCAATTGTTCAGGGCGGTATC
CGGTGAGGTGGCGGAAAGGCTTCATTATGCCTATCCGGAGTATGATAGGAATATAACAA
AATATACCAGGGACATGTATAAAAAATACACTGGTAAAACCGGCTGCCTGGATAGCACA
TATGCCGCTGATATAGAAGAGAGGCGGGAACAGTGA 
 

> sat 



Function: protein coding sequence; streptothricine-acetyltransferase pla 
Best match: sat_CC001-ST772_118_AJGE01000034.1[1090:1613:r] (completely identical) 
Position: xx4-contig_279: 725 … 1249; Length: 524 bp 
Sequence: 
ATGAAAGCAGGGCACCTGAAAGATATCGATAAACCCAGCGAACCATTTGAGGTGATAGG
TAAGATTATACCGAGGTATGAAAACGAGAATTGGACCTTTACAGAATTACT CTATGAAGC
GCCATATTTAAAAAGCTACCAAGACGAAGAGGATGAAGAGGATGAGGAGGCAGATTGCC
TTGAATATATTGACAATACTGATAAGATAATATAATATATCTTTACTACCA AGACGATAA
ATGCGTCGGAAAAGTTAAACTGCGAAAAAATTGGAACCGGTACGCTTATATAGAAGATA
TCGCCGTATGTAAGGATTTCAGGGGGCAAGGCATAGGCAGCGCGCTTATCAATATATCTA
TAGAATGGGCAAAGCATAAAAACTTGCATGGACTAATGCTTGAAACCCAGGACAATAAC
CTTATAGCTTGTAAATTCTATCATAATTGTGGTTTCAAAATCGGCTCCGTCGATACTATGT
TATACGCCAACTTTGAAAAAGCTGTTTTCTGGTATTTAAGGTTTTAG 
 

> aphA 
Function: protein coding sequence; 3'5'-aminoglycoside phosphotransferase pla 
Best match: aphA_AY701528_C-jejuni_AY701528.1[18315:19109] (completely identical) 
Position: xx4-contig_279: 1341 … 2136; Length: 795 bp 
Sequence: 
ATGGCTAAAATGAGAATATCACCGGAATTGAAAAAACTGATCGAAAAATAC CGCTGCGT
AAAAGATACGGAAGGAATGTCTCCTGCTAAGGTATATAAGCTGGTGGGAGAAAATGAAA
ACCTATATTTAAAAATGACGGACAGCCGGTATAAAGGGACCACCTATGATGTGGAACGG
GAAAAGGACATGATGCTATGGCTGGAAGGAAAGCTGCCTGTTCCAAAGGTCCTGCACTTT
GAACGGCATGATGGCTGGAGCAATCTGCTCATGAGTGAGGCCGATGGCGTCCTTTGCTCG
GAAGAGTATGAAGATGAACAAAGCCCTGAAAAGATTATCGAGCTGTATGCGGAGTGCAT
CAGGCTCTTTCACTCCATCGACATATCGGATTGTCCCTATACGAATAGCTTAGACAGCCGC
TTAGCCGAATTGGATTACTTACTGAATAACGATCTGGCCGATGTGGATTGCGAAAACTGG
GAAGAAGACACTCCATTTAAAGATCCGCGCGAGCTGTATGATTTTTTAAAGACGGAAAAG
CCCGAAGAGGAACTTGTCTTTTCCCACGGCGACCTGGGAGACAGCAACATCTTTGTGAAA
GATGGCAAAGTAAGTGGCTTTATTGATCTTGGGAGAAGCGGCAGGGCGGACAAGTGGTA
TGACATTGCCTTCTGCGTCCGGTCGATCAGGGAGGATATCGGGGAAGAACAGTATGTCGA
GCTATTTTTTGACTTACTGGGGATCAAGCCTGATTGGGAGAAAATAAAATATTATATTTTA
CTGGATGAATTGTTTTAG 
 

> tnpIS431-04 
Function: protein coding sequence; insertion sequence IS257e (mobile element) 
Best match: tnpIS431-04_CC005_CIG1165_AHVE01000014.1[1655:2329]RC 
Position: xx4-contig_279: 2368 … 2398; Length: 30 bp 
Sequence: 
TTAACTTGCTAGCATGATGCTAATTTCGTG 
 


