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Figure S12 Methods
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ic gill symbiont

SZUA-522 scaffold 143447 2
SZUA-493 scaffold 4700 6
SZUA-493 scaffold 62 144

SZUA-130 Ga0063293 10076134 2
ABM62715.1 rdsrA
1rdsrA
SZUA-450 scaffold 13425 4
SZUA-150 Ga0063293 10000859 30
SZUA-288 scaffold 5748 10
SZUA-231 Ga0063294 10001885 8
SZUA-206 Ga0063294 10085162 2
SZUA-171 Ga0063294 10004042 10
SZUA-171 Ga0063294 10012831 5
SZUA-56 Ga0063293 10016875 2
SZUA-41 Ga0063293 10001658 18
SZUA-21 Ga0063293 10000851 3
SZUA-165 Icl|Ga0063294 10000255 13
AAC35394.1 rdsrA i
SZUA-116 Ga0063293 10003341 7
SZUA-172 Ga0063294 10042590 2
SZUA-91 Ga0063293 10011314 7
SZUA-172 Ga0063294 10054739 7
SZUA-140 Ga0063293 10008998 9
SZUA-193 Ga0063294 10021284 2
SZUA-37 Ga0063293 10001708 25
SZUA-75 Icl|Ga0063293 10072671 2
SZUA-194 Ga0063294 10038466 4
SZUA-194 Ga0063294 10038839 1
SZUA-166 Ga0063294 10040249 1
SZUA-583 scaffold 269863 2
AAY89969.1 rdsrA uncultured bacterium BAC13K9BAC
SZUA-173 Ga0063294 10019799 4
SZUA-472 scaffold 16877 13
SZUA-319 scaffold 50638 4

ehrlichii MLHE-1|

vinpsum D‘SM 180
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RPKM value

Sulfite reductase - dsrA

Reverse sulfite reductase - rdsrA





