
���������	
��	������������������������	�������

����������	�	���������	�	��	��������	����������������

Streptomyces koyangensis�������� 

���������
	
���


���������
	
���


�����������
	
�


��������������
	


��
���������

�

�����������

	
��
�

���������������
	
��

	
� �!�"�����#���#"��$��#�%�&���'�#����(��)#�*��#&�*�����+&����"
�,���������!�"�

����#���#"��$�'�#����'���#���'���&�
�-. '������#� $�#�'�#����'�&#�������"
������

������ ��� /�*������� �$� 0&�������"
� �����*��  &���1"� �$� &���&�*
� 	2�� 3�*�� 4�������

-���
�,����5����6	7�7	
������8�

�
&������$�9��#1�&"
�:��"��'���&���;��<�#*��"
��7	�=������-���
�:��"��62�777
������8�

�
���������$�(�������'�#����&���&�*
����5����;��<�#*��"
��2>>�.������ <�
����5����

6	>727
������8
�

�
;��<�#*��"��$������*�� &���1"��$�&���&�*
�	?���@����-���
�(�������		77�?
������8

�

�
+@����&���#�����#*�

���� A��1� &�##�*%�����&�� *������ ��� ���#�**��8� ���8� B���C� �>2)�7)��722��?D� +)1���C�

��@�E*&*��8�&8&�8�

+1�������#�**�*��$�����&�)�����#*C�

������� ��C� 		6��?�>F6E@@8&�1D� ������ ��C� ��G*����E@@8&�1D� ������ ����C�

&������&HE	�28&�1D� ���������� ���C� *����E*&*��8�&8&�D� ������� ��C�

�7F2>�	62E@@8&�1D�����������C����E*&*��8�&8&�D������������C���@�E*&*��8�&8&��



 

 1

 

Table of Contents Pages

Table S1. Bacteria used in this study. 2-3

Table S2. Plasmids used in this study. 4

Table S3. Primers used in this study. 5-7

Fig. S1 Chemical structures of tetronate-containing natural products and the unique 

set of five highly conserved genes responsible for tetronate biosynthesis. 

8

Fig. S2 HPLC analyses of fermentation extracts of the inactivated mutants of 
boundary genes. 

9

Fig. S3 Alignments of seven KS domains of AbmB1–B3. 10

Fig. S4 Alignments of five KR domains of AbmB1–B2. 11

Fig. S5 Alignments of five DH domains of AbmB1–B2. 12

Fig. S6 Alignments of seven AT domains of AbmB1–B3. 13

Fig. S7 Alignments of AbmT with the typical type II TEs. 14

Fig. S8 The 14 transmembrane helices of AbmD. 15

Fig. S9 Alignments of AbmI with previously characterized SARP regulators. 16

Fig. S10 Alignments of AbmH with previously characterized LuxR-regulators. 17-18

Fig. S11 The quantitative HPLC standard curve for abyssomicin 2 (3) 19

Fig. S12–30 Disruption of 19 abm-related genes in wild-type S. koyangensis SCSIO 
5802 via PCR-targeting. 

20-29

 



2

Table S1. Bacteria used in this study.

Strains Description 
Source/ 

[Ref.] 

Streptomycetes 

Streptomyces 
coelicolor 
M1152

Host strain for heterologous expression of the abm biosynthetic gene cluster 

Streptomyces 
koyangensis 
SCSIO 5802 

Wild-type producer of neoabyssomicins/abyssomicins (1–4) This work

�orf(-1) S.koyangensis SCSIO 5802 with a 900 bp fragment of orf(-2) substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmI S.koyangensis SCSIO 5802 with a 609 bp fragment of abmI substituted by a aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmF4 S.koyangensis SCSIO 5802 with a 1005 bp fragment of abmF4 substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmF3 S.koyangensis SCSIO 5802 with a 837 bp fragment of abmF3 substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmF2 S.koyangensis SCSIO 5802 with a 684 bp fragment of abmF2 substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmF1 S.koyangensis SCSIO 5802 with a 1545 bp fragment of abmF1 substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmD S.koyangensis SCSIO 5802 with a 1173 bp fragment of abmD substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmA1 S.koyangensis SCSIO 5802 with a 624 bp fragment of abmA1 substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmA2 S.koyangensis SCSIO 5802 with a 1629 bp fragment of abmA2 substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmA3 S.koyangensis SCSIO 5802 with a 138 bp fragment of abmA3 substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmA4 S.koyangensis SCSIO 5802 with a 507 bp fragment of abmA4 substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmA5 S.koyangensis SCSIO 5802 with a 744 bp fragment of abmA5 substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmB1 S.koyangensis SCSIO 5802 with a 2649 bp fragment of abmB1 substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�abmH S.koyangensis SCSIO 5802 with a 2391 bp fragment of abmH substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�orf(+1) S.koyangensis SCSIO 5802 with a 1095 bp fragment of orf(+1) substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�orf(+2) S.koyangensis SCSIO 5802 with a 2100 bp fragment of orf(+2) substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

�orf(+3) S.koyangensis SCSIO 5802 with a 738 bp fragment of orf(+3) substituted by aac(3)IV+oriT cassette This work

5802::abmI abmI overexpressed strain, dereived from Streptomyces koyangensis SCSIO 5802 This work

5802::abmH abmI overexpressed strain, dereived from Streptomyces koyangensis SCSIO 5802 This work

E.coli 
DH5� Host strain for general clone 

BW25113/pIJ
790

K-12 derivative: araBAD, rhaBAD; host strain for Red/ET-mediated recombination [1] 

ET12567/pU
Z8002

dam, dcm, hsdM, hsdS, hsdR, catR
, tetR

; donor strain for conjugation between E.coli and Streptomyces [2] 
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XL 1-Blue 
MR

Host strain for construction of genomic cosmid library Stratagene
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Table S2. Plasmids used in this study. 

Plasmids Description 
Source/ 

[Ref.] 

Plasmids 
pIJ773 aac(3)IV (AprR), oriT; used for amplifying the aac(3)IV-oriT gene cassette for gene inactivation [3] 

pL646 Derived from pSET152, containing ermE*P promoter and the ribosome-binding site of the tuf1 gene, 
used for overexpression of abmI and abmH gene 

[4] 

SuperCos1 Used for construction of genomic cosmid library Stratagene

cosmid 9-7C A cosmid which contains partial abm biosynthetic cluster This work

cosmid 6-7F A cosmid which contains partial abm biosynthetic cluster This work

cosmid 21-9A A cosmid which contains partial abm biosynthetic cluster This work

%�orf(-1) A 900 bp fragment in orf(-1) in cosmid  6-7F was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmI A 609 bp fragment in abmI in cosmid  6-7F was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmF4 A 1005 bp fragment in abmF4 in cosmid  6-7F was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmF3 A 837 bp fragment in abmF3 in cosmid  6-7F was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmF2 A 684 bp fragment in abmF2 in cosmid 9-7C was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmF1 A 1545 bp fragment in abmF1 in cosmid 9-7C was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmD A 1173 bp fragment in abmD in cosmid 9-7C B was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmA1 A 624 bp fragment in abmA1 in cosmid 9-7C was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmA2 A 1629 bp fragment in abmA2 in cosmid 9-7C was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmA3 A 138 bp fragment in abmA3 in cosmid 9-7C was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmA4 A 507 bp fragment in abmA4 in cosmid 9-7C was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmA5 A 744 bp fragment in abmA5 in cosmid 9-7C was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmB1 A 2649 bp fragment in abmB1 in cosmid 9-7C was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�abmH A 2391 bp fragment in abmH in cosmid 21-9A was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�orf(+1) A 1095 bp fragment in orf(+1) in cosmid 21-9A was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�orf(+2) A 2100 bp fragment in orf(+1) in cosmid 21-9A was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work

%�orf(+3) A 738 bp fragment in orf(+3) in cosmid 21-9A was substituted by the aac(IV)+oriT cassette This work
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Table S3. Primers used in this study. 

Name Sequence (5’-3’) Purpose 

screen- abmB1-F GCTGCGGAGTTGGTGGAGGA  For screening the 
S.koyangensis SCSIO 
5802 genomic libraryscreen- abmB1-R ACTGCGGTGTCGAGGAGGGA  

screen- orf(-2)-F GCGGAGTTCGAGATCAAGCC For screening the 
S.koyangensis SCSIO 
5802 genomic libraryscreen- orf((-2)-R CTGGAGCACCGTCTGGGAGG 

screen- orf(+3)-F TGGAGCAGCAGGGGCACA For screening the 
S.koyangensis SCSIO 
5802 genomic libraryscreen- orf(+3)-R GCTGCTCGTCCTCCTCTACACC  

orf(-1)-Del-F GTGCTGCTGATCCTCTCGCTGGCGGGAGCGTCGGCGTACATTCCGGG
GATCCGTCGACC 

For disrupting orf(-1)

orf(-1)-Del-R GACCATGACGCCGGGGGTGAAGTGGAGGCGCCCCTTGAGTGTAGGC
TGGAGCTGCTTC 

abmI-Del-F GAAGAGGGCGTCGCCGGGGTCGAGGCCCAGTTCTTCGCGATTCCGG
GGATCCGTCGACC 

For disrupting abmI

abmI-Del-R TTCCTCGACCTGGCGCGAGCCGCGAGCGGCGATCCGGCCTGTAGGC
TGGAGCTGCTTC 

abmF3-Del-F ctcccgcagtcgggggtcgacgacccggtagagcccgtcATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting abmF3 

abmF3-Del-R accgccctgtgggtgacacgccggctgctcctcgcggtcTGTAGGCTGGAGCTGCTTC 

abmF2-Del-F tgtctcccgcagtcgggggtcgacgacccggtagagcccATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting abmF2 

abmF2-Del-R cgcacgaccgccctgtgggtgacacgccggctgctcctcTGTAGGCTGGAGCTGCTTC 

abmF1-Del-F cccacccaggctcacgtcgtggaacagcggatacgcgtgATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting abmF1

abmF1-Del-R tccccgtcccgggcgggcggcagagcgctccgcgccgcgTGTAGGCTGGAGCTGCTTC 

abmD-Del-F gtcaacgtcggcatcgactccctgggcaaggagttcgacATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting abmD

abmD-Del-R gatgacggccgcgcccacgacccaccagaaggcgtggtgTGTAGGCTGGAGCTGCTTC 

abmA1-Del-F atggacgccctgtgggagcagtgggtcgacgccttcatcATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting abmA1

abmA1-Del-R cagggcctgttcgagctggaagaagctgaggccgttgccTGTAGGCTGGAGCTGCTTC

abmA2-Del-F ctggccgaggccgacgaggccgaactcgcccgcgcgggaATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting abmA2

abmA2-Del-R gtccaggccgggcacggtgtcggcggcggtgaagccgtgTGTAGGCTGGAGCTGCTTC

abmA3-Del-F tcccacgacggcttcgtcgcactcctccgcgaggaagtgATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting abmA3

abmA3-Del-R gcgcaccgccacggcgtagaggtgctccaggctcggtgcTGTAGGCTGGAGCTGCTTC

abmA4-Del-F cacctggacaccgaggtcgacatgaccgccgtcctcgccATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting abmA4

abmA4-Del-R ctccaggccggccttgatctcggcgaggacgtccgcggcTGTAGGCTGGAGCTGCTTC
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abmA5-Del-F ggcgaccggctcgccgaggaggacgacctcctgggcgccATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting abmA5

abmA5-Del-R caggctggtctcggtcaggtggcggggtgagccgtggacTGTAGGCTGGAGCTGCTTC

abmT-Del-F ctcttctgcttccaccacgccggcggcaccgcctcggtcATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting abmT

abmT-Del-R ctgggcgtccctgatgaacaggtgtccgccgggcacggtTGTAGGCTGGAGCTGCTTC

abmB1-Del-F tacaagaccgctgcccctaccgctccgaccggggacagcATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting abmB1

abmB1-Del-R cgccgtgtcgctgccgccctcgggtcgctggggcagcggTGTAGGCTGGAGCTGCTTC

abmH-Del-F gcttccctggactgccgattggtgctcgcggcctcccgtATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting abmH

abmH-Del-R gaggcaggagaggtcgaggccgtcggtcggggggacgttTGTAGGCTGGAGCTGCTTC

orf(+1)-Del-F cttgacgcggtggtcagattgggcctgttggcagaaataATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting 
orf(+1)

orf(+1)-Del-R cgggagctgatgagccgactggaagagtccctgtcggtaTGTAGGCTGGAGCTGCTTC

orf(+2)-Del-F cgcggccttctgcgggcttcccatctcggacaggagctcATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting 
orf(+2)

orf(+2)-Del-R gacatcacggagagcacaccggggtacgtggccgcgctcTGTAGGCTGGAGCTGCTTC

orf(+3)-Del-F gctgatgaagaccgacgggtcgaggacgccggaggcgaaATTCCGGGGATCCGTCGACC For disrupting 
orf(+3)

orf(+3)-Del-R gtcgcctcctgcgggctgtgcggcaccgatctccacatcTGTAGGCTGGAGCTGCTTC

orf(-1)-TF TGCCCAAACGGCTCCTCA For verifying the 
disruption of orf(-1)

orf(-1)-TR CCGGTGCCCTTCTTCTCCAC

abmI-TF TTTGATCTGTTTCCGATGACGC For verifying the 
disruption of abmI

abmI-TR CGAGAAGTGGTGCTCCGTGA

abmF3-TF GCGTCGAAGACGAGGTGGG For verifying the 
disruption of abmF3

abmF3-TR CGGACATCCTGCGCTACTGG

abmF2-TF ATCACCTTGATCCAGTCGGTGCCGG For verifying the 
disruption of abmF2

abmF2-TR CCGGCACCGACTGGATCAAGGTGAT

abmF1-TF GAGGACGACGAGGACCGC For verifying the 
disruption of abmF1

abmF1-TR GCCGAGACTCTGGCCGAG

abmD-TF CACCTCCGACTGGTTCACGC For verifying the 
disruption of abmD

abmD-TR AGTTCACCTTGCCGGTCTCG

abmA1-TF ACGGTTAGGCGCAGGGTTAGA For verifying the 
disruption of abmA1

abmA1-TR AGCAGGTGCTGGGTGAGGGA

abmA2-TF GCCGGATGACCGAACGTATCGT For verifying the 
disruption of abmA2

abmA2-TR AGGTGGACGGGTGCGAAGGA



7

abmA3-TF CGCCGAGTTCTACCCAAGG For verifying the 
disruption of abmA3

abmA3-TR CGGTAGTGGTCGATCCTGTCC

abmA4-TF GGCTTCGTCGCACTCCTCC For verifying the 
disruption of abmA4

abmA4-TR CCCACTGTTCCTTGATGCTGAC

abmA5-TF CGTCCTGCGGCTCAACCT For verifying the 
disruption of abmA5

abmA5-TR TCCCAGCCCTTGTAGACCG

abmT-TF TCATCCCGCTGGAGGACTGG For verifying the 
disruption of abmT

abmT-TR GGAGACGGAGGCGAAGGAG

abmB1-TF AGCCAGTACGGCGCATTCC For verifying the 
disruption of abmB1

abmB1-TR TCAGCGAGTCGAAGCCCAGTT

abmH-TF ACATTCGTCTGAGGGAACACCG For verifying the 
disruption of abmH

abmH-TR GACCACAGAGCAACGGGAGC

orf(+1)-TF CGTCTACCGCAAACTCAACATC For verifying the 
disruption of orf(+1)

orf(+1)-TR TTCCGCATTGGCACTGGA

orf(+2)-TF CGTTTCCAGTGCCAATGCG For verifying the 
disruption of orf(+2)

orf(+2)-TR GCGGGAGAAGACGGACGAT

orf(+3) -TF ACAGCCTCCGCGTGATTCTT For verifying the 
disruption of orf(+3)

orf(+3) -TF CGTCCACCTGACCACCTTCGT

com-abmI-F AAATTTCCCATATGGTGCCCGCCGCCACTCAGTAC (NdeI sites 
underlined) 

For cloning,  and 
overexpression of 
abmI

com-abmI-R ATATCGTAACTAGTTCACACCGCCTGGCGTAGC (SpeII sites 
underlined) 

com-abmH-F AAATTTCCCATATGgtggaggctctgggcgcgatc (NdeI sites underlined) For cloning and 
overexpression of 
abmHcom-abmH-R TTATATACTAGTtcacgccgccgcccgggtc (SpeI sites underlined)
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Fig. S2 HPLC analyses of fermentation extracts. i: wild-type; ii: �orf(-1) mutant; iii: 

�orf(+1) mutant; iv: �orf(+2) mutant; v: �orf(+3) mutant.  
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AbmB1-KS_1 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������     Y                  G        R SY  G  GP   VD A SSSLV  HAI  D AT L    PE       T     II   V  T  L    M            V   WD    L YRGG  AVGRHTI  LHRG  AN     L  N  S A  A Q     S  
AbmB1-KS_2 ������������������������������������������������������������	
��					
�����
���		
��	
���																															     Y                  G        R SY  G  GP   VD A SSSLV  HAM QE   RL     E  EGYL T S  SVASG I  T  LE  AVT  T C     AM   S   GP  HES.A GY    L   TA          L                     
AbmB2-KS_5 ������������������������������������������������������������	
��					
�����
���		
��	
���																															     Y                  G        R SY  G  GP   VD A SSSLV  HVM ND ASRM    PE  EGYI S S  SIASG I  TF  E  AVS  T C     AL   Y       HRM.  EF    G   AA            F                   
AbmB1-KS_3 ������������������������������������������������������������	
��					
�����
���		
��	
���																															     Y                  G        R SY  G  GP   VD A SSSLV  HVM ND  SRL    PE  EGYL N S  SVATG I  TF LE  AVS  T C     AL   Y   G   QSV.  EL    R   YG                                
AbmB1-KS_4 ������������������������������������������������������������	
��					
�����
���		
��	
���																															     Y                  G        R SY  G  GP   VD A SSSLV  HVM ND ASRM    PE  EGYL N S  SVASG V  TF LE  AVT  T C     AM   Y       HRM.  EF    T   AG                                
AbmB3-KS_7 ������������������������������������������������������������	
��					
�����
���		
��	
���																															     Y                  G        R SY  G  GP   VD A SSSLV  HAV QD A RA    P   EG   T N  SIASG L   Y LE  AVT  T C     AL   A    P  RQA. PGY  HFM   AM         V                      
AbmB2-KS_6 ��������������������������������������������������������������������������������     Y                  G        R SY  G  GP   VD A SSSLV  H   QD AT V    PE  EGYL T T  SVVSG L  TF LE  AVT  T C     AL SSS     L EAS.  GA    L   SA                                

180       190       200       210       220       230        ������������������������������������������������������������
AbmB1-KS_1 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������LA Q LR  E   ALAGG      P          GLS DGRC  F A A G    EG G       TG   L     V L L     V   K          H              A   C S     SE       N N V EST GAA FG   P     T D R N YARG    
AbmB1-KS_2 ������������������������������������������������������������																		
��			
���																																LA Q LR  E   ALAGG      P          GLS DGRC  F A A G    EG G  A A  QG C I     A IMAT   FIEFSRQR   V    KA S D D T WA  V            G       A     GM                          A      
AbmB2-KS_5 ������������������������������������������������������������																		
��			
���																																LA Q LR  E   ALAGG      P          GLS DGRC  F A A G    EG G  A A  NG CSL     V VMAT   FIEFSRQR   V    KA S D D TGWA  V                    T     NT                                 
AbmB1-KS_3 ������������������������������������������������������������																		
��			
���																																LA Q LR  E   ALAGG      P          GLS DGRC  F A A G    EG G  A A  NG CSL     V VMAT   FIEFSRQR   A    K    E D TGF   V                    T     NT                 S A        S    
AbmB1-KS_4 ������������������������������������������������������������																		
��			
���																																LA Q LR  E   ALAGG      P          GLS DGRC  F A A G    EG G  A A  NG CSL     V VMAT   FIEFSRQR   V    KA S D D TGWA  V                    T     NT                                 
AbmB3-KS_7 ������������������������������������������������������������																		
��			
���																																LA Q LR  E   ALAGG      P          GLS DGRC  F A A G    EG G  A A  NG CSL     V VLAS    LEFSRQR   V    KA S D D TGWA  V                    A     MLL                                
AbmB2-KS_6 �������������������������������������������������������������������LA Q LR  E   ALAGG      P          GLS DGRC  F A A G    EG G  A A  N  CSL     V VLAT   FVEFSRQR   A    KA S D D TGWA  V         D          A     AG                                 

240       250       260       270       280       290        ������������������������������������������������������������
AbmB1-KS_1 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������   L  L  A   G  V AV RGSA N DG    LT P    QE V R AL  A     DLVL                 I      N   TQG  V         V        VQ       KP DR LAD DR Y       V    T       GRRA  A   G  RR G  GR 
AbmB1-KS_2 ������������������������������������������������������������														
��																																							
��	   L  L  A   G  V AV RGSA N DG    LT P    QE V R AL  A     DMIA ER SD ERN H  L  L    T Q  ASNG  A NGPS  R I Q  AS RLS A                R                                         T  
AbmB2-KS_5 ������������������������������������������������������������														
��																																							
��	   L  L  A   G  V AV RGSA N DG    LT P    QE V R AL  A     DMIA ER SD ERN H  L  L      Q   SS   A NGPS  R I Q  AS RLS A                Q         V    T  Q                       A  
AbmB1-KS_3 ������������������������������������������������������������														
��																																							
��	   L  L  A   G  V AV RGSA N DG    LT P    QE V R AL  A     DLLL ER SD ERN H  L  L    T Q  ASNG  A NGP   R I Q  AS RLS A                Q                         A               A  
AbmB1-KS_4 ������������������������������������������������������������														
��																																							
��	   L  L  A   G  V AV RGSA N DG    LT P    QE V R AL  A     DMIA ER SD ERN H  L  L    T Q  ASNG  A NGPS  R I Q  AS RLS A                R                                         A  
AbmB3-KS_7 ������������������������������������������������������������														
��																																							
��	   L  L  A   G  V AV RGSA N DG    LT P    QE V R AL  A     DLLL ER SD ERN H  L  L    T Q  ASNG  A NGPS  R I Q  AS RLT A                Q                                         P  
AbmB2-KS_6 ������������������������������������������������������������������   L  L  A   G  V AV RGSA N DG    LT P    QE V R AL  A     DLLL ER SD ERN H  L  L    T Q  ASNG  A NGPS  R I Q  AN RLS A                Q                                         A  

300       310       320       330       340       350        ������������������������������������������������������������
AbmB1-KS_1 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������V  VE HGTGT  GDP EA AL A  G       PL  GS K N GH   AAG  G IK      L      V   V            H A S   V  A T V        I  L  A QY        P       A  G AV SD E A   V          LEG    T     
AbmB1-KS_2 ������������������������������������������������������������																										
�����														
��				
��				V  VE HGTGT  GDP EA AL A  G       PL  GS K N GH   AAG  G IK  DV  A     RL   I     L TY   R AEQ  WL  L S I   QA   V  V  M                   R       QG T                A      G     
AbmB2-KS_5 ������������������������������������������������������������																										
�����														
��				
��				V  VE HGTGT  GDP EA AL A  G       PL  GS K N GH   AAG  G IK  DA  A     RL   I  Q  L TY   R AEQ  YL  L S I   QA   V  V  M                           RE T                T      G     
AbmB1-KS_3 ������������������������������������������������������������																										
�����														
��				
��				V  VE HGTGT  GDP EA AL A  G       PL  GS K N GH   AAG  G IK  DA  A     RL   I  Q  L TY   R  D   WL  L S I   QA   V  V  M                           QG SG E             T      A     
AbmB1-KS_4 ������������������������������������������������������������																										
�����														
��				
��				V  VE HGTGT  GDP EA AL A  G       PL  GS K N GH   AAG  G IK  DA  A     RL   I  Q  L TY   R AEQ  YL  L S I   QA   V  V  M                           RE A                T      G     
AbmB3-KS_7 ������������������������������������������������������������																										
�����														
��				
��				V  VE HGTGT  GDP EA AL A  G       PL  GS K N GH   AAG  G IK  DV  A     RL   I  Q  L TY   R AEQ  YL  L S I   QA   V  V  M                           QQ P                A      G     
AbmB2-KS_6 ������������������������������������������������������������������������V  VE HGTGT  GDP EA AL A  G       PL  GS K N GH   AAG  G IK  DV  A     RL   I  Q  L TY   R AEQ  YL  L S I   QA   V  V  M                           RA P                A      A     

360       370       380       390       400       410        ������������������������������������������������������������
AbmB1-KS_1 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������        LP  L                   TE   WP   RP  A VSSFG  GTNAHV  I H L   S     PNPRI      L V     D    D           M       LS T R   P  NFTT     PLDELH K Q  PG   HP   LI G      G     
AbmB1-KS_2 ������������������������������������������������������������																								
����																															        LP  L                   TE   WP   RP  A VSSFG  GTNAHVEALRRGV  RT HVGEPSPHVDWS G VSLL   RE   LD  RR A     IS                              V E      E    E                    
AbmB2-KS_5 ������������������������������������������������������������																								
����																															        LP  L                   TE   WP   RP  A VSSFG  GTNAHVEAMRHGV  KT HVGEPSPHVDWS G VSLL  QRE  ALD  RR A     IS                              A E                                
AbmB1-KS_3 ������������������������������������������������������������																								
����																															        LP  L                   TE   WP   RP  A VSSFG  GTNAHVEAMRHGV  KT HVGE SPHVEW  G V LL  QR   AA   RR A     IS                      A      ES Q A      A    G                  
AbmB1-KS_4 ������������������������������������������������������������																								
����																															        LP  L                   TE   WP   RP  A VSSFG  GTNAHVEAMRHGV  KT HVGEPSPHVDWS G VSLL  QR   ALD  RR A     IS                              T E        A                       
AbmB3-KS_7 ������������������������������������������������������������																								
����																															        LP  L                   TE   WP   RP  A VSSFG  GTNAHIEALRHGV  KT HVGEPSPHVDWS G VSLL  QRE  AVD  RR A     IS                              T A                                
AbmB2-KS_6 �����������������������������������������������������������������        LP  L                   TE   WP   RP  A VSSFG  GTNAHVEAMRHGV  KT HV EPS  VDWS G VSLL  QRE  AVD  RR A     MS                    S   SN    T A                                

420                                                          ������������������������������������������������������������
AbmB1-KS_1 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������V LE                                                         I   AP                                                         E                                                       
AbmB1-KS_2 ������������������������������������������������������������						
�����������������������������������������������������V LE                                                         I  QAP                                                     
AbmB2-KS_5 ������������������������������������������������������������						
�����������������������������������������������������V LE                                                         I  QAP                                                     
AbmB1-KS_3 ������������������������������������������������������������						
�����������������������������������������������������V LE                                                         V  QAP                                                     
AbmB1-KS_4 ������������������������������������������������������������						
�����������������������������������������������������V LE                                                         I  QAP                                                     
AbmB3-KS_7 ������������������������������������������������������������						
�����������������������������������������������������V LE                                                         I  Q                                                            S.                                                     
AbmB2-KS_6 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������V LE                                                         I  QAP                                                     
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1       10        20        30        40        50        60������������������������������������������������������������
AbmB1-KR_2 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������     TG        VA HL    G     L    G        L               G VVV  GTGTLGAL  R  V  R VRHVV TSRR   A GAAE  EEL  LGA    V  T                   GV             LE V     V   VG   ESVR E
AbmB1-KR_3 ��������������������������������������������������������������	
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��	
���	
�������     TG        VA HL    G     L    G        L               G VVV  GTGTLGAL  R  V  R VRHVV TSRR   A GAAE  EEL  LGA    V  A                   GV             LE V     V   VG   ESVR E
AbmB1-KR_4 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������     TG        VA HL    G     L    G        L               G VLV  GTGTLGAL  R  V  H VRHLL TSRR   A GA    DEL  LGA    V  T                   TR             PS E  ER V   AA   EAV. V
AbmB2-KR_5 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������     TG        VA HL    G     L    G        L                 LLV      A V      A    A  IV        V   LD  E    A      A .A     DAEP A P  V   TRY  DS   AAPP AT P..   W ARSA AGLAFR V
AbmB2-KR_6 ���������������������������������������������������������������																	
���											
�����			
��	
���	
������     TG        VA HL    G     L    G        L               G VLL  GTGSLGAL  R  V  H ARHLL TSRR   A GAAE   EL  LGA    V  T                   TE             PD P     RG  EA   TVT. A

        70        80        90       100       110       120������������������������������������������������������������
AbmB1-KR_2 ���������������������������������������������������������������������������������������������������������  D  D      L   V        V H      D     L        L     AAW LAC V     V   L S G  RGVS  V VAGV E  TV   S   V  V RPK D         G RAS EG  A   VE    A       L  A  ES  VGG GR     V    H 
AbmB1-KR_3 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������  D  D      L   V        V H      D     L        L     AAW LAC V     V   L S G  RGVS  V VAGV E  TV   S   V  V RPK D         G RAS EG  A   VE    A       L  A  ES  VGG GR     V    H 
AbmB1-KR_4 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������  D  D      L   V        V H      D     L        L     AAW LAC A     L   L T P  RPLT  I AAGV D   L   T   L  V RPK D         A REV AA  A   ES    G       T  GV GS  GER DT     I    N 
AbmB2-KR_5 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������  D  D      L   V        V H      D     L        L     AAW L   L     L   A       GLS  L L P  D  TI       A              SH  A PGS AG  GE TGGQ   A    G GP  G  AA DPQD ARQ VRESR   H 
AbmB2-KR_6 �������������������������������������������������������������		
���������
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�������			
��		
��  D  D      L   V        V H      D     L        L     AAW LAC           L T P  HPLT  V  AGA D  TV   T   L  V RPK D        TA PDATRA  D   EA    S   T   L  A  EA  PGR DT     T    N 

           130       140       150       160       170      ������������������������������������������������������������
AbmB1-KR_2 ����������������������������������������������������������������������������������������������H              FV  SS     G AG    AA    LDALA  R   GLPA S AW  V  DL          VF  VA  L    QANY  ANAY        R        L   E TS  G....LST        GV  T                 VY  GL    T    
AbmB1-KR_3 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������H              FV  SS     G AG    AA    LDALA  R   GLPA S AW  V  DL          VF  VA  L    QANY  ANAY        R        L   E TR  G....LSA        GV  T                 VY  GL    T    
AbmB1-KR_4 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������H              FV  SS     G AG    AA    LDALA  R   GLPA S AW  L  EL          LY  LA  V    QANY   NAF        K        L   E TR  AEDRQPAA        SV  N        G        HH  AL    A    
AbmB2-KR_5 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������H              FV  SS     G AG    AA    LDALA  R   GLPA S AW      A          LF  LA  L       F  A  Y                 V   QFAQK R....PQA        AT  G  RGL    GG      RL AAD    T    
AbmB2-KR_6 ������������������������������������������������������������
�����
���������						
���
��															
���
���		
��			H              FV  SS     G AG    AA    LDALA  R   GLPA S AW  L  E           LF  V   L    QANY  ANA         R        L   R VQ RGDD..LAE       SAT  G           S     AH  GQ    V    

 180                                                        ������������������������������������������������������������
AbmB1-KR_2 ����������������������������������������������������������������������������������������������������������������������GLW                                                            AD                                                       
AbmB1-KR_3 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������GLW                                                            AD                                                       
AbmB1-KR_4 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������GLW                                                            A.                                                       
AbmB2-KR_5 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������GLW                                                            E.                                                       
AbmB2-KR_6 ������������������������������������������������������������		
���������������������������������������������������������GLW                                                            Q.                                                       
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1       10        20        30        40        50        60������������������������������������������������������������
AbmB1-DH_3 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������HPLL A   LA G G   TGR S     WLADH              ELAL A    G      G  VE  D    L    V L   P     AVV TVL PG AFL         A         E      Q Y F      AAQ         D   F  T       M GDR  AP
AbmB2-DH_5 �������������������������������������������������������������				
��				
������				
��									
��				
��							
����
��HPLL A   LA G G   TGR S     WLADH              ELAL A    G      G  VE  D    L    L L SHP      VA   LV P VFA    R    A         A      D L L      S        T  DVP  S G         ADR  CA
AbmB2-DH_6 �������������������������������������������������������������				
��				
������				
��									
��				
��							
����
��HPLL A   LA G G   TGR S     WLADH              ELAL A    G      G  LE  D    V    L L THP     AVA TVILPG AFA    H              S      Q E Y      H           G      A         A.QY R.
AbmB1-DH_4 �������������������������������������������������������������				
��				
������				
��									
��				
��							
����
��HPLL A   LA G G   TGR S     WLADH              ELAL A    G      G  LE       V    L   THP     AIA TVILPG A V    H    V         S    G Q D F     PH           G      A L       GGR  HP
AbmB1-DH_2 ����������������������������������������������������������������������������������������HPLL A   LA G G   TGR S     WLADH              ELAL A    G         V   D    L    L L TH      AV  NVLLPG AFV    R    A       N V P    D L L      R  A       FG      T         GDE  CG

        70        80        90       100                    ������������������������������������������������������������
AbmB1-DH_3 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������ V  LT   PL  P          V   D  G R   V                     W      LEL  AL E G A VQV   A     R  V           E            T EG           Q E H   T G A EA   T H YSS...RSG E.......... 
AbmB2-DH_5 ����������������������������������������������������������������										
������	
���������	
�������������������������� V  LT   PL  P          V   D  G R   V                     W   E  V    VV E G V LQI   A     R  V                        S A    HS      G S Q   L G P AL   P A HARPEGDPRTEPGVDDGADAP 
AbmB2-DH_6 ����������������������������������������������������������������										
������	
���������	
�������������������������� V  LT   PL  P          V   D  G R   V                     W   D  LEA   L     V L V   A        L           D            . Q        H  AGDA L R T D P AS A G S HS....RPE ASPDAAFQDRT 
AbmB1-DH_4 ����������������������������������������������������������������										
������	
���������	
�������������������������� V  LT   PL  P          V   D  G R   V                     W   E  LEA  VV D G V LQV         R  V           D            V E            D V S   T GE. EA   E A HS....RTG APADGP....G 
AbmB1-DH_2 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������ V  LT   PL  P          V   D  G R   V                     W   D  LEA  LL E G V IQL   A     R  L           D            D Q            Q D Q   V D A PS   A R YARP..LPA EGTGVLPDGDG 

110           120       130       140          150       160������������������������������������������������������������
AbmB1-DH_3 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������ RHA   L                      WP  GA              L   G   GPT    GT L      G E              P     MD   A  LY   A   Y Y      A    P....A A AAAAAPGSPGRQ   A  VR  ... TA  ET  DR  A   
AbmB2-DH_5 ������������������������������������������������������������			
��		
����������������������	
��
���
�������
���
���
��		 RHA   L                      WP  GA              L   G   GPT    GT A        E        A           LD   L  L    A            T    A.....TR EPAGPPAR S.A  HP  TP  ... GA RTR  ST LGH  
AbmB2-DH_6 ������������������������������������������������������������			
��		
����������������������	
��
���
�������
���
���
��		 RHA   L                      WP  GA              L   G   GPT    GT L      P D        A     P     VD   V  LY   A   Y Y      T    AGTAEP R SAPAWAEL G.V   V  EP  PDE AG  SR  EA  Q   
AbmB1-DH_4 ������������������������������������������������������������			
��		
����������������������	
��
���
�������
���
���
��		 RHA   L                      WP  GA              L   G   GPT    GT        G E        A     P     V    V  LY       Y Y      A   TQ.PDRT A GPASVAKL G.A   A  EA G... DE  AH DSL  G   
AbmB1-DH_2 ���������������������������������������������������������������������������������������������������������������� RHA   L                      WP  GA              L   G   GP        A      G          A     P     VD   L   Y   A   Y Y  V   TAW  P..... AAAPEGSADL V..   S  TA  ... SSR AQ  SQ  E   

                                                            ������������������������������������������������������������
AbmB1-DH_3 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������ F  L                                                       V QG                                                        
AbmB2-DH_5 ������������������������������������������������������������				
������������������������������������������������������� F  L                                                       A  G                                                          R                                                         
AbmB2-DH_6 ������������������������������������������������������������				
������������������������������������������������������� F  L                                                       A Q                                                            S                                                        
AbmB1-DH_4 ������������������������������������������������������������				
������������������������������������������������������� F  L                                                       V QG                                                        
AbmB1-DH_2 �������������������������������������������������������������������������������������������������������������������� F  L                                                       A QG                                                        
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1       10        20        30        40        50        60������������������������������������������������������������
AbmB1-AT_2 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������ F GQG Q VGM  EL     VF        E         L   L G           VV                          E  G A G  V      V         L       P   S W   AV  LDVSV  RESV AC   L EF EWD VG  R VEGAPG DRVD 
AbmB2-AT_5 ����������������������������������������������������������������������������������������������	��	����������	����������� F GQG Q VGM  EL     VF        E         L   L G           VV                          E  G A G  V      V         L       P   S W   AV  LDVSV  RESV AC   L EF EWD VG  R VEGAPG DRVD 
AbmB1-AT_1 ����������������������������������������������������������������������������������������������	��	����������	����������� F GQG Q VGM  EL     VF        E         L   L G           VL T   A R   GH  YASFP  AAAFDEV  VYG LA  S REA D E     VHGTG                               A    R  GG         S....      
AbmB2-AT_6 ����������������������������������������������������������������������������������������������	��	����������	����������� F GQG Q VGM  EL     VF        E         L   L G           VL T   A R   GR  YASFP  AAAFDEVG VYG LA  S REA D E     VHGTG                                    R  GG         E....      
AbmB1-AT_3 ����������������������������������������������������������������������������������������������	��	����������	����������� F GQG Q VGM  EL     VF        E         L   L G           VL T   A R   GR  YASFP  AAAFDEVG VYG LA  S REA D E     VHGTG                                    R  GG         E....      
AbmB1-AT_4 ����������������������������������������������������������������������������������������������	��	����������	����������� F GQG Q VGM  EL     VF        E         L   L G           VL T   A R   GR  YASFP  AAAFDEV  AY  L   S REA D E     VHGTG                               A   RL TEE         S....      
AbmB3-AT_7 ������������������������������������������������������������
�����������������������������������
���
�������������
����� F GQG Q VGM  EL     VF        E         L   L G           VL T   A R   GR  YASFP  AAAFDEVG VYG LA  S REA D E     VHGTG                                    R  GG         S....      

        70        80        90       100       110       120������������������������������������������������������������
AbmB1-AT_2 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������ QP LFAV V L   W S GV P AV GHS GEIAAA VAG L L DAVR V  R     V             V                                   V AL   ALV   V    M S AA  R V  V S  V   Q      Y   G S R         SG   
AbmB2-AT_5 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������ QP LFAV V L   W S GV P AV GHS GEIAAA VAG L L DAVR V  R     V             V                                   V AL   ALV   V    M S AA  R V  V S  V   Q      Y   G S R         SG   
AbmB1-AT_1 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������ QP LFAV V L   W S GV P AV GHS GEIAAA VAG L L DAVR V  R     A  G    E A YRL E W  R D  S   V      H   V G E    L VA GRLMA
AbmB2-AT_6 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������ QP LFAV V L   W S GV P AV GHS GEIAAA VAG L L DAVR V  R     A  G    E A FRL E W  R D  T   V      H   V G E    L VA GRLMA
AbmB1-AT_3 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������ QP LFAV V L   W S GV P AV GHS GEIAAA VAG L L DAVR V  R     A  G    E A FRL E W  R D  T   V      H   V G E    L VA GRLMA
AbmB1-AT_4 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������ QP LFAV V L   W S GV P AV GHS GEIAAA VAG L L DAVR V  R     A  G    E A FRL E W  R D  T   V      H   V G E    L VA GRLMA
AbmB3-AT_7 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������ QP LFAV V L   W S GV P AV GHS GEIAAA VAG L L DAVR V  R     A  G    E A FRL E W  R D  T   V      H   V G E    L VA GRLMA

       130       140        150       160       170         ������������������������������������������������������������
AbmB1-AT_2 ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������ L   G M  V      V   L G     S AAVNGP S VVSG A         L                LP        V   G L V                VL E V       G SGV G GS G  VGE EAR   VS .         S T    D G  E W AG VGEG
AbmB2-AT_5 �����������������������������������������������������������������������������	������	�����������	������	����	���	�����	� L   G M  V      V   L G     S AAVNGP S VVSG A         L                LP        V   G L V                VL E V    D  G SGV G GS G  VGE EAR   VS .         S T    D G  E W AG V EG
AbmB1-AT_1 �����������������������������������������������������������������������������	������	�����������	������	����	���	�����	� L   G M  V      V   L G     S AAVNGP S VVSG A         L    A PEG A LA QAGEET  PL A R GDV L        V      SAV DVA A KEQ                   A      E           S      V    A   S     G
AbmB2-AT_6 �����������������������������������������������������������������������������	������	�����������	������	����	���	�����	� L   G M  V      V   L G     S AAVNGP S VVSG A         L    A PEG A LA QAGEET  PL A R  EV L        V      SAV  I  A KEQ                   T      ED          A      T    EQ GE     D
AbmB1-AT_3 �����������������������������������������������������������������������������	������	�����������	������	����	���	�����	� L   G M  V      V   L G     S AAVNGP S VVSG A         L    A PEG A LA QAGEET  PL A R GEV L        V      SAV DIA A KEQ                   A      E           A      V    A   S     D
AbmB1-AT_4 �����������������������������������������������������������������������������	������	�����������	������	����	���	�����	� L   G M  V      V   L G     S AAVNGP S VVSG A         L    A PEG A LA Q GEET  PL A R GEV L        V      SAV DIA A KEQ             T     A      E           A      A    A   S     G
AbmB3-AT_7 �������������������������������������������������������������������������������
������
�����������
������
����
���
����� L   G M  V      V   L G     S AAVNGP S VVSG A         L    A PEG A LA QAGEET  PL A R  EV L        V      SAV EI  A KEQ                   A      GD          A      A    A  GK     D

180       190       200       210       220       230         ������������������������������������������������������������
AbmB1-AT_2 ����������������������������������������������������������������������������������������������������������������������� R R   V  A HS        E   V             F S   G  V    L    YV A  I          VEGI    AE L GV       V     V   V               L A DY S  AH    RG L    G  VPRSSSG A Y T E G  DTSV DG.E 
AbmB2-AT_5 �����������������������������������������������������������������	�������������������������	��	�������	���	��	����	��	�� R R   V  A HS        E   V             F S   G  V    L    YI A  I          VEGI    AE L GV       V     V   V               L A DY S  AH    RG L    G  VPRSSSG A Y T E G  DTSV DG.E 
AbmB1-AT_1 �����������������������������������������������������������������	�������������������������	��	�������	���	��	����	��	�� R R   V  A HS        E   V             F S   G  V    L    YV V PL  SH F  PLMDPMLT FAE VDGLS FA P VP V  LT  L    E  SS        T                         .  D V     S   K  EAG  G  R 
AbmB2-AT_6 �����������������������������������������������������������������	�������������������������	��	�������	���	��	����	��	�� R R   V  A HS        E   V             F S   G  V    L    YI V PL  SH F  PLMEPMLT FAE VDGLS FA P LP V  LT  L    E  TS        T                         .  A A     A   N  AAE  A  Q 
AbmB1-AT_3 �����������������������������������������������������������������	�������������������������	��	�������	���	��	����	��	�� R R   V  A HS        E   V             F S   G  V    L    YV V PL  SH F  PLMEPMLT FAE VDGLS FA P LP V  LT  L    E  TS        T                         .  A A     A   N  AAE  A  Q 
AbmB1-AT_4 �����������������������������������������������������������������	�������������������������	��	�������	���	��	����	��	�� R R   V  A HS        E   V             F S   G  V    L    YV V PL  SH F  PLMEPMLT FAE VDGLS FA P VP V  LT  L    E  SS        T                         .  D V     S   K  EAG  G  R 
AbmB3-AT_7 ������������������������������������������������������������
������
�������������������������
����
�����
���
����
��
��
 R R   V  A HS        E   V             F S   G  V    L    YV V PL  SH F  PLMEPMLT F   VD LS FA P VP V  LT  A    E  SS        R                 GR   T  .  P T     A   K  SEG  G  R 

240       250       260       270       280       290        ������������������������������������������������������������
AbmB1-AT_2 �����������������������������������������������������������������������������������������������������������������������W    R  VR       L   G     E  P  VLT                      S     L       E V V        FV V       M I    DD       I A    A YRN  GR  LD T R  AAD YRT    S HP    G QETL  AALSGNG S DED  
AbmB2-AT_5 �����������������������������������������������������������������������������	����	���������������������	�����������	���W    R  VR       L   G     E  P  VLT                      S     L       E V V        FV V       M I    DD         A I  L YRN  GR  LD T R  AAD YRT    S HP    G QETL  ..LPGVEGT A G  
AbmB1-AT_1 �����������������������������������������������������������������������������	����	���������������������	�����������	���W    R  VR       L   G     E  P  VLT                      S  VSHA EA  FHDALLA  E  V RFV VG DA   ALARNAFDE       AAVCV  V                  S L  S                     G......     A  
AbmB2-AT_6 �����������������������������������������������������������������������������	����	���������������������	�����������	���W    R  VR       L   G     E  P  VLT                      S  VSHA EA  FHDALLA  E  V RYI VG DA   ALARNAF E       AAVCV  V                  S V  S                   A E......     A  
AbmB1-AT_3 �����������������������������������������������������������������������������	����	���������������������	�����������	���W    R  VR       L   G     E  P  VLT                      S  VSHA EA  FHDALLA  E  V RFV VG DA   ALARNAFDE       AAVCV  V                  S V  S                     G......     A  
AbmB1-AT_4 �����������������������������������������������������������������������������	����	���������������������	�����������	���W    R  VR       L   G     E  P  VLT                      S  VSHA EA  FHDALLA  E  V RFV VG DA   ALARNAFDE       AAVCV  V                  S L  S                     G......     A  
AbmB3-AT_7 ���������������������������������������������������������������������������������
��
���������������������������
�����
�W    R  VR       L   G     E  P  VLT                      S  VSHA EA  FHDALL   E  V RFV LG DA    LARNLF D        AVCV  L                T R Q  A            T      A ........    P  

300                                                          ������������������������������������������������������������
AbmB1-AT_2 ������������������������������������������������������������SDA                                                         
AbmB2-AT_5 �	����������������������������������������������������������RR                                                            D                                                         
AbmB1-AT_1 �	����������������������������������������������������������RR                                                            .                                                         
AbmB2-AT_6 �	����������������������������������������������������������RR                                                            D                                                         
AbmB1-AT_3 �	����������������������������������������������������������RR                                                            .                                                         
AbmB1-AT_4 �	����������������������������������������������������������RR                                                            .                                                         
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Fig. S6 Alignments of seven AT domains of AbmB1-B3. The conserved active motif 

of AT domains is indicated by  black  box. The red box indicates the motif for the  

substrate specifity. 
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GdmRI ����������������������������������������������������������               A  LAVL        V  L       A   I  L    L      SYRWSLLCHPSLLQM QI    GPYGSPRR AG LECGEER ARA DV DSAG LED...
NysRI ����������������������������������������������������������               A  IAVL        L  L       V   L  L    I      VRCLLERRPPWVRGV RA    G.PECTEL AA AGVPAAT DEA LV RRAG LAADR.
PikD ����������������������������������������������������������               A  LAVL        V  L       V   I  L    L      VLDCLHRSAEGTLET RW    E.QSDPLL ER TGTTAAA ERH QE AAIG LDED..
LuxR ���������������	��
�����������	��	�������	���	��	����	������............................................................

310       320       330       340       350       360         ������������������������������������������������������������
AbmH ������������������������������������������������������������         LV  AV           A   AI      G     LA  VA          ASVMVLRHP  RD  YAATDGCWRRE HRR  DYLRDC APPSE  HH  AAPDSSDSDD
AveR ������������������������������������������������������������         VA  AA           L   AA      G     VA  LL          ...GRFRHP  EA  LDALDPSRRAH HRR  ALQHHD AAPRD  RH  AARHAAGPWA
GdmRI ������������������������������������������������������������         AA  VA           L   AA      G     VA  LV          ...GCFRHP  RS  LETLAVEERAR GAK  ELLYAD ADPIA  EL  TAGKTPDHKG
NysRI ������������������������������������������������������������         VV  AV           L   AA      G     LA  LM          ...VDFVHD  RS  LDDVAPPTLAE RTN  LLLSDA RPSEE  GQ  LLPVLDQPWM
PikD ������������������������������������������������������������         AI  AA           L   AA      G     VA  LL          ...GTLGQP  RE  LQDLPAGERTE HRR  EQLHRD ADEDT  RH  VGGAPDAPWA
LuxR ���������
���
������������	���
�������	�����
���
�����������............................................................

370       380        390       400       410       420        ������������������������������������������������������������
AbmH ������������������������������������������������������������L IL   A               L  A            A   L  A              D  LRA EEPLP.GNPERAITW EA LRLSLPRRQRGL LIA SR LCVAERFADAMPH
AveR ������������������������������������������������������������V VL   A               L  A            I   L  A              S  RDA EQSLAQDDVASAVSC EL YGACVRERERPE RIR AA FGRTN.IAVAEEH
GdmRI ������������������������������������������������������������V VL   A               L  A            I   L  A              A  WHA QKNLDEGRTEEAVAG RL ARADLGRRERLD RMA VG LWAGN.PAAAEPE
NysRI ������������������������������������������������������������A VL   A               L  V            V   M  A              A  RDA AQAESRGAPEAGVRC YR LEVEPDN...VA RIQ AR LAEIN.PPEAMRL
PikD ������������������������������������������������������������L LL   A               L  A            L   L  A              P  ERG QQALFDDRLDDAFRI EF VRSSTDNTQLAR APH VA SWRMN.PHMTTRA
LuxR 	�
����	���������������	��	������������	���	��	�������������............................................................

430         440       450       460       470       480      ������������������������������������������������������������
AbmH ������������������������������������������������������������L  A                     A           A      A                RE VAMGAAL..PVEIWAKAVSQS AIDTLFGRYSE NATLDG LAMLRGRPSLEEVEL
AveR ������������������������������������������������������������L  L                     V           A      L                AD VATLREG.ELTG...HQTALL PLLVNHGRLGE REAMDR NAADDARGLCADGGF
GdmRI ������������������������������������������������������������L  L                     L           V      L                DR MAAIRTE.SPADIPEQYLCFL FMVLWFGRFSD EEAFTW SGSGGSGNASSMAAL
NysRI ������������������������������������������������������������L  A                     L           L      L                KE LSLAGDVRTRAQVAVQYGFTC AVQESPSGVRM EDALAE TAELGPEPGPVDREL
PikD ������������������������������������������������������������L  L                     I           A      L                A. FDRLLSG.ELPPS..HPVMAL RCLVWYGRLPE ADALSR RPSSDNDALELS...
LuxR 	��	���������������������	�����������	������	���������������............................................................

 490       500       510       520                530       ������������������������������������������������������������
AbmH ������������������������������������������������������������                              A                           L LVRRGVIGLYDGGALDTGTVDLAARRAQEF CHTSTAAAMALR.........ALKSTS G
AveR ������������������������������������������������������������                              A                           L PMAAPWPSTAHLAARRDPAARRDPGTRRDP DKPFLPRQSGAPQPRPEDGRGQQPTAA W
GdmRI ������������������������������������������������������������                              L                           I RVTRQWVTFLKPTLIHHFPDQDPSDREVDG WAANLEHGLQLS........VDELGME G
NysRI ������������������������������������������������������������                              M                           V RTLVESVLLIVGADEKVTIGAVRDRAARLT PPGDTPAQR...........QMLAMTT L
PikD ������������������������������������������������������������                              V                           V .LTRMWLAALCPPLLESLPATPEP..ERGP PVRLAPRTT...........ALQAQAG F
LuxR ������������������������������	���������������������������	�............................................................
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540       550       560        570       580       590      ������������������������������������������������������������
AbmH ������������������������������������������������������������                  L            L  L  A         A          A DIETALDALETSASCIEK SDAELARSP.DC AL GW QLNAARLVD EATMRRGVTL K
AveR ������������������������������������������������������������                  L            L  A  I         A          A ALPGNGTSEAAAHAAEQV RSSPLTDSTLVL VN VR LARTGRYDT DIWCHRLLGE T
GdmRI ������������������������������������������������������������                  L            A  I  A         A          A HLQDPRQMADFSPDTMHL SHSNHFWFAYAY CR VW LAARGETEA DRLCGALFTA D
NysRI ������������������������������������������������������������                  L            L  A  A         A            TAMDGRDARSAVDQARRA RAPGVELEPWSL S. SF LSLADEVAD QYALDLMLQYGQ
PikD ������������������������������������������������������������                  L            L  A  V         A          A QR...GPDNASVAQAEQI QGCRLSEETYEA ET LL LVHADRLDR LFWSDALLAE V
LuxR ������������������������������������������������������������                  I            L                          A ...MNIKNINANEKIIDK KTCNNNKDINQC S.......................EI K

 600       610       620       630       640       650      ������������������������������������������������������������
AbmH ������������������������������������������������������������         L L     V    G        A  A               G    A    EFGATTALP F LGLSL NNVM RIGESRRA IE KEWGRRVGAEQVRDF LALE NCAI
AveR ������������������������������������������������������������           L  R  L    G        A  A   V        A  P    V A  RRRCPGWQAHL AV AE SLCR LLADAKEC QR LTH PGHSRSVF GG LACQ L CT
GdmRI ������������������������������������������������������������         V L  R  I    G        A  A   I        I  P    V A  KLNMKTPCA A SM AY QCRQ DFTSAIDL GT LRS PPRGWGVA GL LSVL A HT
NysRI ������������������������������������������������������������         L L  R  L    G        A  A   L        A  P    A A  DNAAVWTYV A ST AL HHGV AFPEALAD QT VEI GEERWADG VL RVAL T LV
PikD ������������������������������������������������������������         V A  R  I    G        A  A   A        V  P    L A  ERRSLGWEA F AT AM AIRC DLPTARER EL LSH APESWGLA GM LSAL L CT
LuxR ������������������������������������������������������������         A I  H  I                    A        V         I  IIHCEYYLF I YP SI KPDVSIIDNYPEKWRKYYDD GLLEYDPV DYSKSHHSP NW

 660         670       680       690       700       710    ������������������������������������������������������������
AbmH ������������������������������������������������������������ L       R V                 W  M      A         E      L   W SRRNDSK A S..RAQRLIKALPPRTY YS GALMCL AAVEMGECS YCIALV DAG
AveR �����������������������������������������������	������������ M     A   L                 Y  A      A      AV D    G V   A GRYDE TQL S.HPVPEALFHSVYGLG LR RGHFHL MNRLPA  R FLTA R ARE
GdmRI �����������������������������������������������	������������ I     A R L                 Y  A      A      AL D    G L   A GRLDE Q Y R.YWVPKEMFDSVVGLE LR RGQYCL TNRPYA  N FMVS M IDQ
NysRI �����������������������������������������������	������������       A H L                 Y  A      V      AL      G     DRGEPER E V DGITRPRLERFVIEYHW LQ RAYARW RGDFQG  DLLLAC RSLEE
PikD �����������������������������������������������	������������ A     A R L                 Y  A      A      AL E    G I   E GEYEQ E V R.QPVPDAMFDSRHGME MH RGRYWL TGRLHA  G FMLC E LGS
LuxR ����������������������������������������������
������������� V     I K                                    VI E    G I   N FEKKT K ESP................................N  K AQES L TG.

   720       730       740       750       760       770    ������������������������������������������������������������
AbmH ������������������������������������������������������������     P  VP         L A         A   A                     A  GGGAL NF  PLRAQCFEL C AAILQGSPW GEY ERSAAAAEMLGLTYQQAFALA RG
AveR ���������	��������������������������������������������������     P  LP         L L         A   L                     L  WGLDH VL  WRTDAAEAF R GETKR.... DQL TEQLVSPH.SGNPYVRGTALR RA
GdmRI ���������	��������������������������������������������������     G  AP         L V         A   A                     V  WPVDF DL  WRIDAAEAY H HEPVE.... KRL LEELKLSP.DRPMSTRGRALR LA
NysRI ���������	��������������������������������������������������     P  VP         A L         A   A                     A  SRFSN AF  WWADGAVLL T DRHDQ.... REL AYGSELAERWGTARGLGLAFM QG
PikD ���������	��������������������������������������������������     P  VP         L L         A   A                     V  WNLDQ SI  WRTSAAEVY R GNRQK.... RAL EAQLALVR.PGRSRTRGLTLR LA
LuxR ��������
���������������������������������������������������     P                                                   M  ..FSF ..........................................IHTASNGFG LS

   780       790       800       810       820       830    ������������������������������������������������������������
AbmH ������������������������������������������������������������ A               E A      G     ARAL  A            A    R A H HRASGRVEEAAHHYR A DLFAVH ALGSQ    TL AQCVSAAGSPGR AEML P K
AveR ���������������������������������	������������������������                 E V      G     ARAL  L            A    R A QTAAPA....ERLRLLS A SDLQSS DRLAL    AD GAAYHSRNEPVR SATV R W
GdmRI ���������������������������������	������������������������ A                 V      G     AR L  L            A    H A M EDPD....KRRLLLYQS KCLREH DRYGL  T VE SRDFLSTGETQQ RATW E Q
NysRI ���������������������������������	������������������������ A               E V      P     ARA   L            A    R A V APGR....AGIDHLT A SLLADS ARAME   ELL GHAHLKRDDLRA REHL A A
PikD ���������������������������������	������������������������ A               E V      G     ARAL  M            A    R A A VDGQ....QAERLHA A DMLHDS DRLEH    AG SRHQQAQGDNYR RMTA L G
LuxR ��������������������������������
��������������������������� A               D L              ML  L                     F HSDK.......DIYT S FLHASTN....VPL  PS VDNYQKINTTRKKSD......

   840       850       860       870                   880  ������������������������������������������������������������
AbmH ������������������������������������������������������������ LA  CG                                                     E  LR  SPLLLADVGAEENSVAHAVREQTPALPPVN............VPPTDGLDLSC
AveR ��	���	����������������������������������������������������� LA  CG                                                    LQ  KE  AQALCDSILPSRGTK.....DRGPDGRA...................AATEA 
GdmRI ��	���	����������������������������������������������������� LM  CG                                                    VK  DE  MSAQHESRRDPVMGGAESPADPQPPGNSEDSGEPGVPEDTALGTSAEDAEPP 
NysRI ��	���	����������������������������������������������������� LA  CG                                                    MD  QR  AVKLGVDARKLLVTAG.....GRVRRMT...................ASPLD 
PikD ��	���	����������������������������������������������������� MA  CG                                                    LD  WA  AYPLAEEIVPGRGGRRAKAVSTELELPG...................GPDVG 
LuxR �
���
�����������������������������������������������������
                                                           I..........................................................S 

     890       900       910       920       930       940  ������������������������������������������������������������
AbmH ������������������������������������������������������������������������������������������������������������������������L   E      A        I   L     T   HL     KL    R             T     IA I   G  TK  A    VS   VE   S VYR  NI     L   L       DR RE  Q  GR CR  E  EQ F  PR   V   R       PS AV VRL TRAAA
AveR ������������������������������������������������������������	������	��	�����	��	�����	���	��	��	���������������L   E      A        I   L     T   HL     KL    R             S     VA L   G TNR  A    VT   VE   T VYR  NI     L   L       ES MR  T  AG N   E  GR C  VS   Q   R       TR RE PTR RHLAD
GdmRI ������������������������������������������������������������	������	��	�����	��	�����	���	��	��	���������������L   E      A        I   L     T   HL     KL    R             S     VA L     TNR  A    IT   VE   T VYR  SV     L   L       EA WR  T  ASRM   Q  KS Y  VS   Q   R       GN QD SRR WPLIG
NysRI ������������������������������������������������������������	������	��	�����	��	�����	���	��	��	���������������L   E      A        I   L     T   HL     KL    R             T     VA L   G SNR  A    VT   IE   T VYR   V     L   L       GM RT  D  VT A   A  EA F  VR   T   S     G GG AE SAV ETRTA
PikD ������������������������������������������������������������	������	��	�����	��	�����	���	��	��	���������������L   E      A        I   L     T   HL     KL    R             S     VA L   G TNR  A    VT   VE   T VYR  NV     L   L       EA RR  A  AR L   Q  RR C  AS   Q   R       TR AD PIS AQDKS
LuxR �������������������������������������������������������������������
��
�����
���
�����
���
���
���
���������������������L   E      A        I   L     T   HL     KL    R             T      L     G ST         S   V    T      N          A       KR KEC AW SE K  WD SKI GC ER  TF   NTQM   TTN CQSISK ILTGA

                                                            ������������������������������������������������������������
AbmH .................                                           
AveR QAN..............                                           
GdmRI ATGSSSC..........                                           
NysRI TSGRQPPAWVSQARGRA                                           
PikD VTA..............                                           
LuxR INCPYLKN.........                                           
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Fig. S11 The quantitative HPLC standard curve for abyssomicin 2 (3). The curve was 

generated via analysis of a concentration gradient of 0.346 �g, 0.692 �g, 1.730 �g, 

2.768 �g, 3.461 �g, 5.191 �g, 6.922 �g of 3. UV absorptions were maintained below 1 A 

unit to ensure appropriate confidence of the generated standard curve and avoid deviation 

from linearity.  
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Fig. S12 Disruption of orf(-1) in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of orf(-1). (B) PCR analyses of the 

wild-type strain and the of orf(-1) double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of orf(-1) mutant as 

template. 

Fig. S13 Disruption of abmI in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-targeting. 

(A) Schematic representation for disruption of abmI. (B) PCR analyses of the wild-type 

strain and the of abmI double-cross mutant carried out using the primers listed in Table 

S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S. koyangensis 
SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmI mutant as template. 
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Fig. S14 Disruption of abmF1 in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of abmF1. (B) PCR analyses of the 

wild-type strain and the of abmF1 double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmF1 mutant as 

template. 

Fig. S15 Disruption of abmF2 in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of abmF2. (B) PCR analyses of the 

wild-type strain and the of abmF2 double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmF2 mutant as 

template. 
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Fig. S16 Disruption of abmF3 in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of abmF3. (B) PCR analyses of the 

wild-type strain and the of abmF3 double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmF3 mutant as 

template. 

Fig. S17 Disruption of abmF4 in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of abmF4. (B) PCR analyses of the 

wild-type strain and the of abmF4 double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmF4 mutant as 

template. 
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Fig. S18 Disruption of abmC in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-targeting. 

(A) Schematic representation for disruption of abmC. (B) PCR analyses of the wild-type 

strain and the of abmC double-cross mutant carried out using the primers listed in Table 

S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S. koyangensis 
SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmC mutant as template. 

Fig. S19 Disruption of abmD in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-targeting. 

(A) Schematic representation for disruption of abmD. (B) PCR analyses of the wild-type 

strain and the of abmD double-cross mutant carried out using the primers listed in Table 

S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S. koyangensis 
SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmD mutant as template. 
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Fig. S20 Disruption of abmA1 in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of abmA1. (B) PCR analyses of the 

wild-type strain and the of abmA1 double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmA1 mutant as 

template. 

Fig. S21 Disruption of abmA2 in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of abmA2. (B) PCR analyses of the 

wild-type strain and the of abmA2 double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmA2 mutant as 

template. 
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Fig. S22 Disruption of abmA3 in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of abmA3. (B) PCR analyses of the 

wild-type strain and the of abmA3 double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmA3 mutant as 

template. 

Fig. S23 Disruption of abmA4 in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of abmA4. (B) PCR analyses of the 

wild-type strain and the of abmA4 double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmA4 mutant as 

template. 
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Fig. S24 Disruption of abmA5 in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of abmA5. (B) PCR analyses of the 

wild-type strain and the of abmA5 double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmA5 mutant as 

template. 

Fig. S25 Disruption of abmB1 in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of abmB1. (B) PCR analyses of the 

wild-type strain and the of abmB1 double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmB1 mutant as 

template. 
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Fig. S26 Disruption of abmT in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-targeting. 

(A) Schematic representation for disruption of abmT. (B) PCR analyses of the wild-type 

strain and the of abmT double-cross mutant carried out using the primers listed in Table 

S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S. koyangensis 
SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmT mutant as template. 

Fig. S27 Disruption of abmH in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-targeting. 

(A) Schematic representation for disruption of abmH. (B) PCR analyses of the wild-type 

strain and the of abmH double-cross mutant carried out using the primers listed in Table 

S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S. koyangensis 
SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of abmH mutant as template. 
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Fig. S28 Disruption of orf(+1) in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of orf(+1). (B) PCR analyses of 

the wild-type strain and the of orf(+1) double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of orf(+1) mutant as 

template. 

Fig. S29 Disruption of orf(+2) in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of orf(+2). (B) PCR analyses of 

the wild-type strain and the of orf(+2) double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of orf(+2) mutant as 

template. 
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Fig. S30 Disruption of orf(+3) in wild-type S. koyangensis SCSIO 5802 via PCR-

targeting. (A) Schematic representation for disruption of orf(+3). (B) PCR analyses of 

the wild-type strain and the of orf(+3) double-cross mutant carried out using the primers 

listed in Table S2. Marker: DNA molecular ladder; W: using the genomic DNA of S.
koyangensis SCSIO 5802 as template; M: using the genomic DNA of orf(+3) mutant as 

template. 
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