509 3 1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130 140 150 160 170 180 190 200 210 220 23?
0092_17 HTHLKSGGFEYYHHPSFNDRLSDKLSKKTIHRQVIHEPYSRTANKYLSGQITQALNATHEF TFTIPHTNPLYQNIVPFQSIIEVVHLI VQEVICEDFLSFFHDSSQYF EEIL GNVTVESRTDRPYRYLGYETTHDTIRERIITSIGGYL TLREENDGF YLDHTADVGETKKSPIQLGRNIK
009317 HTNLI EVYHHPSF SDKLSKKTIHRQ Y SGQITQALNAIHEF TFTIPHTNPLYQNIVPFQSIIEVVHLI VQEVICEDFLSFFHDSSQYF EEIL GNVTYESRTDRPYRYLGYETTHDTIRERIITSIGGYL TLREENDGF YLDHTADYGE TKKSPIQLGRNIK
009517 HTNLI EVYHHPSF SDKLSKKTIHRQ SGOITQALNAIHEF TFTIPHTNPLYQNIVPFQSITEVVNLI VQEVICEDFL! EEIL GNVTYESRTDRPYRYLGYETTHDTIRERIITSIGGYL TLREENDGF YLDHTADYGE TKKSPIQLGRNIK
0094_17 HTNLI EV SDKLSKKTIHRQ SGQITQALNAIHEF TFTIPITNPLYQNIVPFQSIIEVVHLI (GRYLAHSNKHTRNGFVQEVICEDFL! EEIL GNVTYESRTDRPYRYLGYETTHDTIRERIITSIGGYL TLREENDGF YLDHTADYGE TKKSPIQLGRNIK

5093 HTHL EV SDKLSKKTIHRQ SGOITQALNALYEF TFTIPHTNPLYQNIVPFQSIIEVVNLI (GRVLAMSNKHTRNGFVQEVICEDFL! EEIL GNVTYESRTDRPYRYLGYETTHDTIRERIITSIGGYL TLREENDGF YLDHTADYGE TKKSPIQLGRNIK

HTHLI EV SDKLSKKTIHRQ SGOITQALNAThEFTFTIPnTNPLYQNIVPFQSIIEVVNLI ICEDFL! EEIL GNYTYESRTDRPYRYLGYETTHDTIRERIITSIGGYLTLREENDGF YLDHTADYGE TKKSPIQLGRNIK

231 240 250 260 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390 400 4q10 420 430 440 450 460

009217 ATQIMPIGADLI TRAQL DELVKQFGIIRKPYIHTEIDDPNILLARGKQYLRDOKYSLAKHTYSYVERYLIDDRYGKFKIGNKHPILNAPISDIATLQITEKKIDILKPQISELTIGSQYQSLYEYQLOL ESLKYQLDSLKKDTETPPYRPSAPTPLSDKATDAERSAYEQ

009317 ATQIMPIGADLI GNDVTRAOL DELVKQF GIIRKPYIHTEIDDPNILLARGKQYLRDOKYSLAKHTYSYVERYLIDDRYGKFKIGNKHPILNAP TEKKIDILKPQISELTIGSQYQSLYEYQLOL ESLKYQLDSLKKDTETPPYRPSAPTPLSDKATDAERSAYEQ

009517 ATQIHPIGADLI TRAQL DELVKQF GIIRKPYIHTEIDDANILLARGKQYLRDOKYSLAKHTYSYVERYLIDDRYGKFKIGNKHPTLNAP TEKKIDILKPQISELTIGSQYQSLYAYQLQLREATKSITKL ESLKYQLDSLKKDTETPPYRPSAPTPLSDKATDAERSAYEQ

0094_1 ATQIMPIGADLYTQGSQEELGNDYTRAGL THLQDDELYKQF GIIRKPYIHTEIDDPNILLARGKQYLRDAKYSLAKHTYSYVERYLIDDRYGKFKIGNKHPTLNAP QIVEKKIDILKPQISELTIGSQYQSLYEYQLAL ESLKYQLDSLKKDTETPPYRPSAPTPLSDKATDAERSAYEQ

50! TRAQL DELVKQF GIIRKPYIHTEIDDANILLARGKQYLRDQKYSLAKHTYSYVERYLIDDRYGKFKIGNKHPILNAPISDIETLQITEKKIDILKPQISELTIGSQYQSLYAYQLOL ESLKYQLDSLKKDTETPPYRPSAPTPLSDKATDAERSAYVQ

Consensus  SASRDIDFDGLATOIHP ! GADLe 'TRAOL DELVKQF GIIRKPYIHTEIDDpNILLARGKAYLRDQKYSLAKHTYSYVERYLIDDRYGKFKIGNKHPILNAPISDIATLOI ! EKKIDILKPQISELTIGSQYQSLYeYOLQLrEATKSTakKL ESLKYQLDSLKKDTETPPYRPSAPTPLSDKATDAERSAYeQ
461 a70 480 490 500 508
009217 SLYVYEIAKTTYEEHLAT TISNLESEIARL LKGGN
009317 SLYVYEIAKTTYEEHLAT TISNLESEIARL LKGGN
009517 SLYVYEIAKTTYEEHLAT TISNLESEIARL LKGGN
009417 SLYVYEIAKKTYEEHLAT TISNLESEIARL LKGGN
5093 SLYVYEIAKTTYEEHLAT TISNLESEIARL LKGGN

Consensus  SLYVYEIAKLTYEEHLAT TISNLESEIARLOQELKGGN
98 7 1 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130 140 150 160 170 180 190 200 210 220 230

ELGAEF TFSIEXTGNKITKKIINCYNQIGKITNKRFEYGEEVLKI

VSNILFLDKHI

TKEIT TNRSELHNDTLSYSLPFDETIKDASYIAYNDTKEQ
TKEIT THASELHNDTI

TKEIT TNASELHNDTLSYSLPFDETIKDASYIAYNDTKEQ

JEFSLYRILTAKDEDDLLSFETKNFAYDELDNF ITKDIRPKNRSFSYVING
LSYSLPFDETIKDASYIAYNDTKEQEFSLYRILTAKDEDDLLSFETKNFAYDELDNFIIKDIRPKNRSFSYVINQ
JEFSLYRILTAKDEDDLLSFETKNFAYDELDNF ITKDIRPKNRSFSYVINQ
IASELHNDTLSYSLPFDETIKDASYIAYNDTKEQDFSLYRIL TAKDEDDLLSFEAKNFAYDELDNFIIKDIRPKNRSFSYVINQ

LLSDSGCDHVLGICEPIKTYSSTFYYTSHREALKALQ
LLSDSGCDHVLGICEPIKTYSSTFYYTSHREALKALQ
LLSDSGCDHVLGICEPIKTYSSTFYYTSHREALKALQ
LLSDSGCDHVLGICEPIKTYSSTFYYTSHREALKALQ

ELGAEF TFSTETTGNKITKKIINCYNQIGKITNKRFEYGEEVLKIVHEQ
ELGAEF TFSTETTGNKITKKIINCYNQIGKITNKRFEYGEEVLKIVHEQ
ELGAEF TFSTEITGNKITKKIINCYNQIGKITNKRFEYGEEVLKIVHEQ

YTAL E
JDRTNIVTALIGRGKGEEVGDGYGRRLE
IDRTNIVTALIGRGKGEEVGDGYGRRLE
IDRTNIVTALIGRGKGEEVGDGYGRRLE

E

987418 VQTKET
Ci YSNILFLDKHQGQ TKEITTNASELHNDTLSYSLPFDETIKDASYIAYNDTKEQ#FSLYRILTAKDEDDLLSFELKNFAYDELDNFITKDIRPKNRSFSYYINQLLSDSGCDHYLGICEPIKTYSSTFYYTSHREALKALQELGAEF TFSTETTGNKITKKIINCYNQIGKITNKRFEYGEEYLKI YTAL
?31 240 250 260 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390 400 410 420 430 440 450 46?
9871_18 FSDVEMKKSNGKPLDKPKGONHIEYPEHTEEYGIPSNGKHLPRKTYYYFDDVEDADELLOKTYEKLAYYCRPLYQFSTEILGSDSIGNT KYY GDNLSGNSLNROLSKIQSNISDL FESTE: TYEQVFHDGPKI! YF KKGOQMTTT
9873_18 FSDVEMKKSNGKPLDKPKGONHIEYPEHTEEYGIPSNGKHLPRKTYYYFDDVEDADELLOKTYEKLAYYCRPLYQFSTEILGSDSIGNT GDNLSGNSLNRQLSKIQSNISDL TE: T KKGOQMTTT
9872_18 FSDVEMKKSNGKPLDKPKGONHIEYPEHTEEYGIPSNGKHLPRKTYVYFDDVEDADELLQKTYEKLAYYCRPLYQFSTEILGSDSIGNT GDNLSGNSLNRQLSKIQSNISDL TE: T KKGQMT T
987418 YPEHTEEY PRKTYVYFDDVEDADELLOKTYEKLAYYCRPLYQFSTEILGSDSIGNT GDNLSGNSLNRQLSKIQSNISDL TE: T KKGQMTTT
C YPEHTEEY PRKT LOKTYEKLAYYCRPLYQFSTEILGSDSIGNT GDNLSGNSLNRQLSKIQSNISDL TE: T KKGQUT T
461 470 480 430 500 510 520 530 540 550 560 570 580 590 600 610 620 630 640 650 660 670 680 690
9871.18 DYHNGKSNTAHTLDGTFNANFINAGYLQGYKIRSYHRDFITELDQGKIRF NYLE: KL FLNGRET YPDIVK RSLI YF
9873_18 DYHNGKSNTAHTLDGTFNANFINAGYLQGYKIRSYHRNFITELDQGKIRF YAl NYLE: KL FLNGRET YPDIVK RSLI YF
9872_18 DYHNGKSNTAMTLDGTFNANFINAGYLQGYKIRSYHRNFITELDQGKIRFIKKDGSSEIEHFAFAPTYAI NYLE: KL FLNGRET YPDIVK RSL YF
9874_18 DYHNGKSNTAHTLDGTFNANFINAGYLQGYKIRSYHRNFITELDQGKIRF AYT NYLE: KL FLNGNET’ YPDIVK RSL YF
Consensus DVYHNGKSNTAHTLDGTFNANFINAGYLQGYKIRSYHR#FITELDOGKIRF: tYatgl NYLE KL FLNGrET YPDIVK’ RSL YF
?91 700 710 720 730 740 750 760 770 780 790 800 810 820 830 840 850 860 870 880 890 900 91?
987118 ORL T AGYP: IRVPYVY TGGAKPPYYAARSGKYIQT! YVIEHDGYHTYYGHL TSNTYYGICGDTGLATGYHLI 'INF
9873.18 (ORL T AGYP: IRVPYVV TGGAKPPY VVIEHDGYMTYYGHL TSNTYYGICGDTGLATGYHLI 'ROVINF
9872_18 (ORL T AGYP: IRVPYVY TGGAKPPY VVIEHDGYMTYYGHL TSNTYYGICGDTGLATGYHLI 'ROVINF
9874_18 (ORL 7 AGYP: YVY TGGAKPPY QT YVIEHDGYHTYYGHL TSNTYYGICGDTGLATGYHLI 'ROVINF
RL LA AGYP: Yvv TGGAKPPYYAARSGKY ! QT YVIEHDGYHTYYGHL TSNTYYGICGDTGLATGYHLI ROVINF
unknown

500 600
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Figure S5. Sequence alignment and HHpred analysis of the Tal proteins from 5093 and 987 representative
phages. A- Sequence alignment of the Tal proteins. The conserved amino acids are in red and the partially
conserved in blue. Otherwise in black. B- The horizontal bars are proportional to the proteins lengthes, and the
labels within the bars correspond to the PDB identification of the structurally closest protein.




