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Supplementary Fig. S1. Genomic organiza6on of bacteriophage XacF1. A linear 
genomic map (7,325 nt) is compared with that of E. coli phage M13. Arrows oriented 
in the direc6on of transcrip6on represent ORFs or genes. The func6onal mudules for 
replica6on (R), structure (S), and assembly‐secre6on (A‐S) are indicated. Red arrows 
show posi6ons and direc6ons of PCR primers used in ∆XacF1 forma6on (P1 and P2 for 
∆XacF1 and P1 and P3 for ∆XacF1’.     
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Supplementary Fig. S2. A model for integra6on/excision of XacF1 in Xanthomonas 
citri. XacF1 integra6on occurrs by recombina6on between a0P within ORF12 and 
dif (a0B) on the host genome by XerC/D recombinases. ASer integra6on ORF12 is 
split into two por6ons (ORF12’) beside a0L and a0R. Red arrows indicate PCR 
primers to detect integrated forms.   



