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Fig.  S1  Genome  map  of  Lt.  plantarum  NL42.  The  circles  from  inside  to  outside 

indicate: GC skew (ring 1); GC content (ring 2); RNA genes (ring 3); KEGG‐annotated 

enzymes  (ring  4);  COG‐annotated  coding  sequences  (rings  5  and  6)  and  genome 

sequence (ring 7, each tick indicates 100 kb). The order of the contigs was arranged 

according to Lt. plantarum WCFS1.   

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Fig. S2 Sequence distance of the 16S rRNA genes of Lt. plantarum. Strains used here 

are the same with those in Fig 1a. Strain names represented by the numbers 1 to 21 

are listed on the right.   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

Fig. S3 Numbers of genes assigned to different COG functional categories among Lt. 

plantarum genomes. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

Fig. S4 Numbers of adhesion‐associated and cell wall‐anchored genes in different Lt. 

plantarum strains.   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

Fig.  S5  Predicted  secondary  structure  of  CwaA.  The  analysis was  performed  using 

Protean (Lasergene package, DNASTAR, Madison, WI, USA). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Fig. S6 Multiple sequence alignment of Lt. plantarum NL42 CwaA with its homologues in other Lt. 

plantarum strain complete genomes. Regions of signal peptide, cell wall surface anchor repeats 

and LPxTG‐like motif are labeled. NL42_peg585 indicates CwaA.   

 



 

 

Fig. S7 Analysis of  the evolutionary conservation of amino acids  in CwaA using  the 

web server ConSurf (http://consurf.tau.ac.il/). 

 

 

 

 

 

 

 



Table S1 Bacterial strains and plasmids used in this study 

Strains/plasmids  Relevant characteristics  Source or reference 

Lt. plantarum NL42  Isolate from cheese  Zuo et al. 2014 

Lc. lactis NZ9000  MG1363 pepN::nisRK  Kuipers et al. 1998 

Lc. lactis NZ9000‐401  Lc. lactis NZ9000 

harboring empty vector 

pNZ401 

This study 

Lc. lactis NZ9000‐401‐cwaA  Lc. lactis NZ9000 

harboring pNZ401‐cwaA 

This study 

E. coli DH5α  Cloning host  Takara 

E. coli DH5α‐401  E. coli DH5α harboring 

empty vector pNZ401 

Laboratory stock 

E. coli DH5α‐401‐cwaA  E. coli DH5α harboring 

pNZ401‐cwaA 

This study 

E.  coli  H10407  (ETEC)  ATCC 

35401   

Enterotoxigenic E. coli 

strain 

ATCC1   

S. aureus ATCC 25923  Quality control strain  CGMCC 

pNZ401  Emr, inducible expression 

vector containing the 

nisA promoter, derivative 

of pNZ8048 

Laboratory stock 

pNZ401‐cwaA  pNZ401 carrying cwaA 

gene 

This study 

1http://www.atcc.org/products/all/35401.aspx 


