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[bookmark: _Hlk88949688]Supplementary Table 1. Characterized homologues to the enzymes encoded by the Calvin-Benson cycle operon in A. degensii.
	Enzyme
	Locus tag; GenBank Accession
	Characterized homologue in
	GenBank Accession
	Pairwise amino acid identity
	Reference

	Transaldolase
	Adeg_1864; ACX52947
	Thermotoga maritima
	NP_228107
	59%
	62

	RubisCO
	Adeg_1863; ACX52946
	Methanocaldococcus jannaschii
	WP_010870747
	52%
	63

	Phosphoribulokinase
	Adeg_1862; ACX52945
	Synechococcus elongatus
	BAA96253
	45%
	64

	Transketolase
	Adeg_1861, 1860; ACX52944, ACX52943
	Rhodobacter sphaeroides
	WP_015923237
WP_009564920
	40%, 39%
	65

	Fructose 1,6 bisphosphate aldolase/phosphatase
	Adeg_1859; ACX52942
	Ignicoccus hospitalis
	WP_011998398
	66%
	20

	Ribulose 5-phosphate epimerase
	Adeg_1858; ACX52941
	Escherichia coli
	AQZ28772
	50%
	66

	Glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase
	Adeg_1857; ACX52940
	Thermotoga maritima
	P17721
	55%
	67

	3-Phosphoglycerate kinase
	Adeg_1616; ACX52710
	Caldanaerobacter subterraneus
	Q8R965
	59%
	68

	Triosephosphate isomerase
	Adeg_1615; ACX52709
	Bacillus stearothermophilus
	WP_033012090
	54%
	69

	Ribose-5-phosphate isomerase
	Adeg_0070; ACX51246
	Thermotoga maritima
	AKE26991
	53%
	70
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Supplementary Table 2. Incorporation of 13CO in the presence of 80% H2 into amino acids and glucose of A. degensii. The m/z values of the fragments under study and the corresponding fragment carrying the indexed C-atoms are indicated. Values for six independent biological replicates (measured in triplicate) are given. M represents the molecular mass of the respective fragment with only 12C, while M+X indicates the incorporation of X 13C-atoms. Please note that analysis of the 13C-enrichment in Glu-404 and Glu-432 shows the presence of the label in C1 of glutamate, being consistent only with the functioning of Re-citrate synthase in A. degensii.
	
	
	
	Mean
	SD
	Mean
	SD
	Mean
	SD
	Mean
	SD
	Mean
	SD
	Mean
	SD

	Ala-232
	
	M
	75.25 %
	0.03 %
	75.26 %
	0.11 %
	74.22 %
	0.14 %
	76.60 %
	0.42 %
	74.72 %
	0.22 %
	82.06 %
	0.03 %

	
	
	M+1
	24.75 %
	0.03 %
	24.74 %
	0.11 %
	25.78 %
	0.14 %
	23.30 %
	0.51 %
	25.28 %
	0.22 %
	17.53 %
	0.15 %

	
	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.10 %
	0.09 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.42 %
	0.13 %

	Ala-260
	
	M
	75.00 %
	0.03 %
	74.94 %
	0.17 %
	73.99 %
	0.02 %
	76.04 %
	0.49 %
	74.36 %
	0.25 %
	82.03 %
	0.83 %

	
	
	M+1
	24.86 %
	0.04 %
	24.89 %
	0.13 %
	25.87 %
	0.01 %
	23.65 %
	0.66 %
	25.47 %
	0.32 %
	17.44 %
	0.72 %

	
	
	M+2
	0.13 %
	0.04 %
	0.14 %
	0.04 %
	0.11 %
	0.01 %
	0.26 
%
	0.21 %
	0.09 %
	0.08 %
	0.53 %
	0.19 %

	
	
	M+3
	0.02 %
	0.01 %
	0.02 %
	0.00 %
	0.03 %
	0.01 %
	0.05 
%
	0.04 %
	0.08 %
	0.02 %
	0.00 %
	0.00 %

	Asp-302
	
	M
	75.84 %
	0.06 %
	75.60 %
	0.20 %
	74.68 %
	0.09 %
	76.91 %
	0.07 %
	75.64 %
	0.71 %
	82.40 %
	0.76 %

	
	
	M+1
	24.16 %
	0.06 %
	24.39 %
	0.19 %
	25.32 %
	0.09 %
	23.07 %
	0.08 %
	24.35 %
	0.70 %
	17.32 %
	0.54 %

	
	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.01 %
	0.01 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.01 %
	0.01 %
	0.01 %
	0.02 %
	0.28 %
	0.24 %

	Asp-390
	
	M
	73.85 %
	0.17 %
	73.63 %
	0.44 %
	72.81 %
	0.05 %
	75.91 %
	0.44 %
	74.42 %
	0.25 %
	81.56 %
	1.03 %

	
	
	M+1
	25.83 %
	0.08 %
	26.05 %
	0.31 %
	26.95 %
	0.06 %
	23.51 %
	0.55 %
	25.21 %
	0.29 %
	17.33 %
	0.93 %

	
	
	M+2
	0.29 %
	0.07 %
	0.31 %
	0.17 %
	0.24 %
	0.04 %
	0.47 
%
	0.16 %
	0.29 %
	0.18 %
	1.04 %
	0.16 %

	
	
	M+3
	0.03 %
	0.02 %
	0.01 %
	0.01 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.11 
%
	0.10 %
	0.08 %
	0.07 %
	0.06 %
	0.06 %

	Asp-418
	
	M
	74.06 %
	0.09 %
	73.74 %
	0.43 %
	73.00 %
	0.07 %
	76.45 %
	0.72 %
	75.27 %
	0.34 %
	81.65 %
	0.58 %

	
	
	M+1
	25.79 %
	0.07 %
	26.13 %
	0.34 %
	26.86 %
	0.05 %
	23.31 %
	0.82 %
	24.58 %
	0.33 %
	17.49 %
	0.66 %

	
	
	M+2
	0.15 %
	0.05 %
	0.14 %
	0.09 %
	0.14 %
	0.03 %
	0.22 
%
	0.15 %
	0.07 %
	0.12 %
	0.84 %
	0.08 %

	
	
	M+3
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.02 
%
	0.02 %
	0.08 %
	0.10 %
	0.02 %
	0.03 %

	
	
	M+4
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 
%
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	Glu-404
	
	M
	73.37 %
	0.22 %
	72.94 %
	0.42 %
	72.19 %
	0.04 %
	75.37 %
	0.32 %
	74.01 %
	0.40 %
	80.04 %
	0.14 %

	
	
	M+1
	25.99 %
	0.18 %
	26.27 %
	0.16 %
	27.13 %
	0.03 %
	23.80 %
	0.63 %
	25.23 %
	0.34 %
	19.12 %
	0.24 %

	
	
	M+2
	0.64 %
	0.05 %
	0.79 %
	0.26 %
	0.69 %
	0.04 %
	0.68
 %
	0.22 %
	0.60 %
	0.05 %
	0.75 %
	0.17 %

	
	
	M+3
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.15 
%
	0.13 %
	0.15 %
	0.05 %
	0.09 %
	0.16 %

	
	
	M+4
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00
 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	Glu-432
	
	M
	56.91 %
	0.23 %
	56.42 %
	0.54 %
	55.15 %
	0.22 %
	58.69 %
	0.25 %
	56.82 %
	0.22 %
	66.08 %
	0.14 %

	
	
	M+1
	36.11 %
	0.14 %
	36.29 %
	0.28 %
	37.02 %
	0.22 %
	34.81 %
	0.26 %
	36.22 %
	0.08 %
	28.60 %
	0.25 %

	
	
	M+2
	6.84 %
	0.09 %
	7.06 %
	0.23 %
	7.65 %
	0.10 %
	6.14 
%
	0.10 %
	6.65 %
	0.26 %
	5.00 %
	0.35 %

	
	
	M+3
	0.14 %
	0.00 %
	0.23 %
	0.05 %
	0.19 %
	0.07 %
	0.24 
%
	0.11 %
	0.26 %
	0.08 %
	0.14 %
	0.12 %

	
	
	M+4
	0.00 %
	0.01 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.13 
%
	0.02 %
	0.05 %
	0.05 %
	0.19 %
	0.14 %

	
	
	M+5
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 
%
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	Gly-218
	
	M
	78.67 %
	0.04 %
	78.47 %
	0.11 %
	78.22 %
	0.06 %
	78.75 %
	0.12 %
	77.14 %
	0.11 %
	86.05 %
	0.14 %

	
	
	M+1
	21.33 %
	0.04 %
	21.53 %
	0.11 %
	21.78 %
	0.06 %
	21.25 %
	0.12 %
	22.86 %
	0.11 %
	13.95 %
	0.14 %

	Gly-246
	
	M
	78.19 %
	0.03 %
	78.12 %
	0.05 %
	77.79 %
	0.02 %
	77.60 %
	0.20 %
	76.23 %
	0.21 %
	85.77 %
	0.18 %

	
	
	M+1
	21.79 %
	0.03 %
	21.86 %
	0.03 %
	22.19 %
	0.04 %
	22.21 %
	0.16 %
	23.50 %
	0.09 %
	14.04 %
	0.19 %

	
	
	M+2
	0.02 %
	0.01 %
	0.02 %
	0.02 %
	0.02 %
	0.02 %
	0.19 
%
	0.04 %
	0.27 %
	0.11 %
	0.19 %
	0.10 %

	His-196
	
	M
	82.48 %
	0.24 %
	82.83 %
	0.08 %
	82.63 %
	0.10 %
	83.95 %
	0.08 %
	83.14 %
	0.14 %
	91.08 %
	0.66 %

	
	
	M+1
	17.11 %
	0.23 %
	16.88 %
	0.12 %
	16.94 %
	0.13 %
	15.83 %
	0.09 %
	16.77 %
	0.13 %
	8.14 %
	0.11 %

	
	
	M+2
	0.22 %
	0.01 %
	0.13 %
	0.05 %
	0.20 %
	0.04 %
	0.12 
%
	0.02 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.58 %
	0.51 %

	
	
	M+3
	0.01 %
	0.01 %
	0.02 %
	0.01 %
	0.05 %
	0.01 %
	0.01 
%
	0.01 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.09 %
	0.02 %

	
	
	M+4
	0.18 %
	0.01 %
	0.13 %
	0.00 %
	0.18 %
	0.00 %
	0.09 
%
	0.00 %
	0.09 %
	0.01 %
	0.11 %
	0.07 %

	His-338
	
	M
	64.49 %
	0.04 %
	65.13 %
	0.26 %
	64.92 %
	0.38 %
	64.87 %
	0.28 %
	62.97 %
	0.20 %
	81.39 %
	0.68 %

	
	
	M+1
	30.89 %
	0.21 %
	30.46 %
	0.14 %
	30.67 %
	0.31 %
	30.83 %
	0.10 %
	32.44 %
	0.12 %
	16.32 %
	0.40 %

	
	
	M+2
	4.39 %
	0.24 %
	4.31 %
	0.09 %
	4.18 %
	0.07 %
	4.04 
%
	0.29 %
	4.59 %
	0.28 %
	1.58 %
	0.13 %

	
	
	M+3
	0.24 %
	0.03 %
	0.10 %
	0.04 %
	0.20 %
	0.03 %
	0.26
 %
	0.07 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.28 %
	0.48 %

	
	
	M+4
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 
%
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.18 %
	0.18 %

	
	
	M+5
	0.00 %
	0.00 %
	0.01 %
	0.01 %
	0.02 %
	0.01 %
	0.00 
%
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.25 %
	0.32 %

	His-440
	
	M
	63.56 %
	0.25 %
	64.70 %
	0.47 %
	65.10 %
	0.33 %
	65.35 %
	0.45 %
	64.00 %
	0.06 %
	78.85 %
	0.54 %

	
	
	M+1
	31.53 %
	0.06 %
	31.07 %
	0.25 %
	30.70 %
	0.20 %
	30.52 %
	0.63 %
	31.68 %
	0.23 %
	17.45 %
	0.10 %

	
	
	M+2
	4.84 %
	0.30 %
	4.17 %
	0.23 %
	4.14 %
	0.15 %
	3.80 
%
	0.55 %
	4.10 %
	0.18 %
	2.03 %
	0.16 %

	
	
	M+3
	0.01 %
	0.03 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.01 %
	0.01 %
	0.01 
%
	0.02 %
	0.05 %
	0.05 %
	0.50 %
	0.03 %

	
	
	M+4
	0.00 %
	0.00 %
	0.02 %
	0.03 %
	0.01 %
	0.01 %
	0.16 
%
	0.01 %
	0.06 %
	0.04 %
	0.98 %
	0.35 %

	
	
	M+5
	0.03 %
	0.01 %
	0.02 %
	0.00 %
	0.02 %
	0.02 %
	0.14
 %
	0.05 %
	0.10 %
	0.01 %
	0.15 %
	0.14 %

	
	
	M+6
	0.02 %
	0.00 %
	0.02 %
	0.00 %
	0.02 %
	0.00 %
	0.01 
%
	0.02 %
	0.00 %
	0.01 %
	0.03 %
	0.05 %

	Pro-258
	
	M
	74.46 %
	0.19 %
	74.49 %
	0.19 %
	73.49 %
	0.09 %
	74.67 %
	0.13 %
	73.59 %
	0.16 %
	80.86 %
	0.14 %

	
	
	M+1
	25.24 %
	0.15 %
	25.32 %
	0.15 %
	26.31 %
	0.05 %
	25.07 %
	0.13 %
	26.18 %
	0.18 %
	18.60 %
	0.06 %

	
	
	M+2
	0.30 %
	0.04 %
	0.19 %
	0.06 %
	0.20 %
	0.06 %
	0.27
 %
	0.03 %
	0.23 %
	0.08 %
	0.29 %
	0.05 %

	
	
	M+3
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 
%
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.14 %
	0.15 %

	
	
	M+4
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 
%
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.11 %
	0.01 %

	Pro-286
	
	M
	56.92 %
	0.11 %
	56.72 %
	0.08 %
	55.39 %
	0.14 %
	58.95 %
	0.24 %
	56.93 %
	0.20 %
	67.11 %
	0.45 %

	
	
	M+1
	35.99 %
	0.15 %
	36.30 %
	0.17 %
	37.02 %
	0.15 %
	35.63 %
	0.12 %
	36.97 %
	0.26 %
	28.61 %
	0.21 %

	
	
	M+2
	6.66 %
	0.12 %
	6.55 %
	0.10 %
	7.16 %
	0.04 %
	4.76
 %
	0.16 %
	5.35 %
	0.14 %
	3.62 %
	0.21 %

	
	
	M+3
	0.18 %
	0.01 %
	0.19 %
	0.04 %
	0.17 %
	0.02 %
	0.13 
%
	0.04 %
	0.14 %
	0.04 %
	0.15 %
	0.06 %

	
	
	M+4
	0.20 %
	0.02 %
	0.18 %
	0.02 %
	0.19 %
	0.03 %
	0.43 
%
	0.21 %
	0.50 %
	0.19 %
	0.44 %
	0.15 %

	
	
	M+5
	0.06 %
	0.02 %
	0.06 %
	0.01 %
	0.07 %
	0.01 %
	0.10
 %
	0.09 %
	0.12 %
	0.02 %
	0.06 %
	0.03 %

	Ser-362
	
	M
	76.98 %
	0.16 %
	76.66 %
	0.06 %
	76.55 %
	0.06 %
	78.17 %
	0.28 %
	76.62 %
	0.32 %
	86.68 %
	0.63 %

	
	
	M+1
	22.59 %
	0.13 %
	22.87 %
	0.03 %
	23.03 %
	0.07 %
	21.83 %
	0.28 %
	23.38 %
	0.32 %
	13.18 %
	0.67 %

	
	
	M+2
	0.44 %
	0.06 %
	0.47 %
	0.03 %
	0.42 %
	0.04 %
	0.00 
%
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.14 %
	0.05 %

	Ser-390
	
	M
	75.43 %
	0.02 %
	75.48 %
	0.03 %
	75.19 %
	0.09 %
	79.64 %
	0.24 %
	78.39 %
	0.35 %
	86.01 %
	0.31 %

	
	
	M+1
	23.91 %
	0.02 %
	23.96 %
	0.02 %
	24.21 %
	0.07 %
	20.04 %
	0.25 %
	21.13 %
	0.61 %
	13.04 %
	0.15 %

	
	
	M+2
	0.62 %
	0.02 %
	0.50 %
	0.00 %
	0.55 %
	0.05 %
	0.08 
%
	0.07 %
	0.22 %
	0.24 %
	0.93 %
	0.22 %

	
	
	M+3
	0.04 %
	0.02 %
	0.05 %
	0.01 %
	0.04 %
	0.03 %
	0.23 
%
	0.08 %
	0.26 %
	0.04 %
	0.02 %
	0.02 %

	Glc-101
	
	M
	79.54 %
	0.05 %
	79.29 %
	0.09 %
	80.02 %
	0.30 %
	79.77%
	0.17%
	78.11 %
	0.10 %
	79.16 %
	2.17 %

	
	
	M+1
	20.29 %
	0.04 %
	20.65 %
	0.09 %
	19.87 %
	0.28 %
	20.04%
	0.18%
	21.73 %
	0.08 %
	9.78 %
	0.09 %

	
	
	M+2
	0.17 %
	0.00 %
	0.06 %
	0.03 %
	0.10 %
	0.02 %
	0.18
%
	0.05%
	0.16 %
	0.03 %
	11.06 %
	2.12 %

	Glc-143
	
	M
	78.83 %
	0.22 %
	78.98 %
	0.21 %
	79.77 %
	0.43 %
	79.56%
	0.36%
	78.26 %
	0.58 %
	69.43 %
	1.69 %

	
	
	M+1
	20.34 %
	0.13 %
	20.30 %
	0.11 %
	19.60 %
	0.40 %
	19.85%
	0.26%
	20.90 %
	0.28 %
	8.10 %
	1.46 %

	
	
	M+2
	0.27 %
	0.10 %
	0.20 %
	0.06 %
	0.19 %
	0.02 %
	0.00
%
	0.00%
	0.03 %
	0.06 %
	3.11 %
	3.33 %

	
	
	M+3
	0.44 %
	0.02 %
	0.47 %
	0.05 %
	0.42 %
	0.04 %
	0.32
%
	0.08%
	0.41 %
	0.35 %
	7.45 %
	1.61 %

	
	
	M+4
	0.13 %
	0.03 %
	0.05 %
	0.06 %
	0.02 %
	0.02 %
	0.26
%
	0.10%
	0.40 %
	0.09 %
	11.91 %
	2.03 %

	Glc-287
	
	M
	62.24 %
	0.08 %
	61.92 %
	0.19 %
	63.42 %
	0.50 %
	63.60%
	0.56%
	60.38 %
	0.21 %
	80.70 %
	0.79 %

	
	
	M+1
	32.23 %
	0.07 %
	32.43 %
	0.15 %
	31.28 %
	0.36 %
	31.58%
	0.52%
	33.90 %
	0.28 %
	16.41 %
	0.68 %

	
	
	M+2
	5.36 %
	0.08 %
	5.46 %
	0.05 %
	5.15 %
	0.12 %
	4.74
%
	0.19%
	5.66 %
	0.09 %
	1.49 %
	0.93 %

	
	
	M+3
	0.18 %
	0.01 %
	0.19 %
	0.01 %
	0.15 %
	0.03 %
	0.06
%
	0.04%
	0.06 %
	0.06 %
	0.23 %
	0.25 %

	
	
	M+4
	0.01 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.01
%
	0.02%
	0.00 %
	0.00 %
	0.42 %
	0.12 %

	
	
	M+5
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.01
%
	0.00%
	0.00 %
	0.00 %
	0.23 %
	0.39 %

	
	
	M+6
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.01
%
	0.01%
	0.00 %
	0.00 %
	0.52 %
	0.78 %



Supplementary Table 3. Incorporation of 13CO in the presence of 10% H2 into amino acids and glucose of A. degensii. The m/z values of the fragments under study and the corresponding fragment carrying the indexed C-atoms are indicated. Values for three independent biological replicates (measured in triplicate) are given. M represents the molecular mass of the respective fragment with only 12C, while M+X indicates the incorporation of X 13C-atoms.
	
	
	Mean
	SD
	Mean
	SD
	Mean
	SD

	Ala-232
	M
	99.85 %
	0.07 %
	99.93 %
	0.12 %
	99.91 %
	0.13 %

	
	M+1
	0.15 %
	0.07 %
	0.07 %
	0.12 %
	0.09 %
	0.13 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	Ala-260
	M
	99.63 %
	0.07 %
	99.00 %
	0.22 %
	99.36 %
	0.18 %

	
	M+1
	0.31 %
	0.06 %
	0.64 %
	0.30 %
	0.25 %
	0.24 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.01 %

	
	M+3
	0.06 %
	0.00 %
	0.36 %
	0.11 %
	0.38 %
	0.10 %

	Asp-302
	M
	99.37 %
	0.10 %
	98.95 %
	0.21 %
	99.54 %
	0.20 %

	
	M+1
	0.63 %
	0.10 %
	1.03 %
	0.24 %
	0.46 %
	0.20 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.02 %
	0.04 %
	0.00 %
	0.00 %

	Asp-390
	M
	97.95 %
	0.15 %
	97.88 %
	0.10 %
	97.92 %
	0.10 %

	
	M+1
	2.03 %
	0.16 %
	2.02 %
	0.05 %
	2.06 %
	0.11 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	
	M+3
	0.01 %
	0.02 %
	0.10 %
	0.13 %
	0.02 %
	0.04 %

	Asp-418
	M
	98.28 %
	0.11 %
	97.53 %
	0.34 %
	98.58 %
	0.21 %

	
	M+1
	1.72 %
	0.11 %
	2.45 %
	0.33 %
	1.42 %
	0.21 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	
	M+3
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	
	M+4
	0.00 %
	0.00 %
	0.02 %
	0.03 %
	0.00 %
	0.00 %

	Glu-404
	M
	97.38 %
	0.31 %
	90.58 %
	0.67 %
	91.53 %
	2.09 %

	
	M+1
	2.61 %
	0.33 %
	9.16 %
	1.10 %
	8.47 %
	2.09 %

	
	M+2
	0.01 %
	0.01 %
	0.04 %
	0.07 %
	0.00 %
	0.00 %

	
	M+3
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	
	M+4
	0.00 %
	0.00 %
	0.21 %
	0.37 %
	0.00 %
	0.00 %

	Glu-432
	M
	98.58 %
	0.05 %
	97.61 %
	0.08 %
	98.57 %
	0.16 %

	
	M+1
	1.40 %
	0.04 %
	2.25 %
	0.13 %
	1.36 %
	0.19 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.04 %
	0.07 %
	0.00 %
	0.01 %

	
	M+3
	0.01 %
	0.02 %
	0.02 %
	0.04 %
	0.05 %
	0.05 %

	
	M+4
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	
	M+5
	0.02 %
	0.01 %
	0.08 %
	0.04 %
	0.01 %
	0.02 %

	Gly-218
	M
	99.91 %
	0.02 %
	99.84 %
	0.10 %
	99.89 %
	0.02 %

	
	M+1
	0.09 %
	0.02 %
	0.16 %
	0.10 %
	0.11 %
	0.02 %

	Gly-246
	M
	99.53 %
	0.03 %
	98.72 %
	0.08 %
	99.00 %
	0.11 %

	
	M+1
	0.47 %
	0.03 %
	1.28 %
	0.08 %
	1.00 %
	0.11 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	Pro-258
	M
	100.00 %
	0.00 %
	99.23 %
	0.31 %
	99.61 %
	0.24 %

	
	M+1
	0.00 %
	0.00 %
	0.70 %
	0.38 %
	0.27 %
	0.23 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.02 %
	0.04 %

	
	M+3
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	
	M+4
	0.00 %
	0.00 %
	0.07 %
	0.07 %
	0.10 %
	0.12 %

	Pro-286
	M
	98.37 %
	0.04 %
	88.33 %
	0.53 %
	90.03 %
	0.41 %

	
	M+1
	1.32 %
	0.08 %
	11.24 %
	0.64 %
	9.62 %
	0.40 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.28 %
	0.48 %
	0.06 %
	0.11 %

	
	M+3
	0.13 %
	0.04 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	
	M+4
	0.18 %
	0.09 %
	0.02 %
	0.03 %
	0.06 %
	0.11 %

	
	M+5
	0.00 %
	0.00 %
	0.14 %
	0.23 %
	0.23 %
	0.23 %

	Ser-362
	M
	98.74 %
	0.07 %
	98.52 %
	0.08 %
	98.94 %
	0.11 %

	
	M+1
	1.01 %
	0.13 %
	1.17 %
	0.32 %
	0.75 %
	0.31 %

	
	M+2
	0.25 %
	0.08 %
	0.31 %
	0.25 %
	0.31 %
	0.19 %

	Ser-390
	M
	96.83 %
	0.11 %
	96.29 %
	0.43 %
	96.39 %
	0.81 %

	
	M+1
	3.10 %
	0.15 %
	3.57 %
	0.33 %
	3.54 %
	0.74 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	
	M+3
	0.06 %
	0.04 %
	0.14 %
	0.13 %
	0.06 %
	0.11 %

	Glc-101
	M
	100.00 %
	0.00 %
	100.00 %
	0.00 %
	99.99 %
	0.02 %

	
	M+1
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.01 %
	0.02 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	Glc-143
	M
	99.99 %
	0.02 %
	99.76 %
	0.09 %
	99.82 %
	0.19 %

	
	M+1
	0.00 %
	0.00 %
	0.04 %
	0.07 %
	0.00 %
	0.00 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	
	M+3
	0.01 %
	0.02 %
	0.19 %
	0.17 %
	0.18 %
	0.19 %

	
	M+4
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	Glc-287
	M
	99.71 %
	0.20 %
	99.47 %
	0.45 %
	99.59 %
	0.25 %

	
	M+1
	0.24 %
	0.22 %
	0.45 %
	0.42 %
	0.34 %
	0.26 %

	
	M+2
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.05 %
	0.05 %

	
	M+3
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %
	0.00 %

	
	M+4
	0.00 %
	0.00 %
	0.01 %
	0.01 %
	0.01 %
	0.01 %

	
	M+5
	0.01 %
	0.01 %
	0.01 %
	0.01 %
	0.01 %
	0.01 %

	
	M+6
	0.04 %
	0.01 %
	0.07 %
	0.04 %
	0.01 %
	0.01 %



Supplementary Table 4. Quantification of enzymes involved carbon metabolism of A. degensii grown with H2:CO2 (80:20) and H2:CO2:N2 (10:20:70) gas mixture using high-definition mass spectrometry. Samples were spiked with known amounts of yeast alcohol dehydrogenase 1, and proteins were quantified in reference to the total protein amount (ng); the average is given. -, protein detected in only one (out of three) biological replicates.
	Enzyme
	Protein ID
	Abundance [%]

	
	
	80% H2
	10% H2

	Pyruvate kinase
	Adeg_0440
	0.19 ± 0.04 (n=3)
	0.24 ± 0.02 (n=3)

	PEP synthase
	Adeg_1730
	0.89 ± 0.17 (n=3)
	0.54 ± 0.13 (n=3)

	Pyruvate carboxylase*
	Adeg_1283/
Adeg_1284
	0.25 ± 0.02 (n=3)/
0.41 ± 0.06 (n=3)
	0.05 ± 0.02 (n=3)/
0.09 ± 0.05 (n=3)

	Malic enzyme
	Adeg_0169
	0.23 ± 0.1 (n=3)
	0.27 ± 0.03 (n=3)

	Malate/lactate dehydrogenase 
	Adeg_1582
	0.21 ± 0.02 (n=3)
	0.20 ± 0.02 (n=3)

	Citrate synthase
	Adeg_1099
Adeg_0226
Adeg_0229
	0.41 ± 0.02 (n=3)
0.41 ± 0.02 (n=3)
0.16 ± 0.01 (n=3)
	0.31 ± 0.10 (n=3)
0.14 ± 0.06 (n=3)
0.1 ± 0.05 (n=3)

	2-Oxoglutarate synthase (?)
	Adeg_2122/
Adeg_2123/
Adeg_2124/
Adeg_2125 
	0.02 ± 0.003 (n=3)/
0.17 ± 0.01 (n=3)/
0.16 ± 0.04 (n=3)/
0.49 ± 0.01 (n=3)
	0.05 ± 0.01 (n=3)/
0.16 ± 0.03 (n=3)/
0.16 ± 0.04 (n=3)/
0.4 ± 0.13 (n=3)

	Isocitrate dehydrogenase (NADP+)
	Adeg_1102
	0.44 ±0.01 (n=3) 
	0.35 ± 0.07 (n=3)

	Pyruvate synthase (?)
	Adeg_1383/
Adeg_1384/
Adeg_1385
Adeg_2122/
Adeg_2123/
Adeg_2124/
Adeg_2125
	-/
0.04 ± 0.01 (n=3)/
0.15 ± 0.01 (n=3)
0.02 ± 0.003 (n=3)/
0.17 ± 0.01 (n=3)/
0.16 ± 0.04 (n=3)/
0.49 ± 0.01 (n=3)
	-/
-/
0.11 ± 0.04 (n=3)
0.05 ± 0.01 (n=3)/
0.16 ± 0.03 (n=3)/
0.16 ± 0.04 (n=3)/
0.4 ± 0.13 (n=3)





Supplementary Table 5. Primers used for the confirmation of the co-transcription of the genes in the Calvin-Benson cycle gene cluster in A. degensii. ‘#PCR’ correspond to the numbers in (Extended Data Fig. 3).
	# PCR
	Primer Name
	Sequence (5’ to 3’)

	1
	A.deg_Epi+GAPDH_FP
	CTTCCTCTGGTGGACGTAGTACTGGTGATG

	
	A.deg_Epi+GAPDH_RP
	CTCGTTCACTCCCATGACTACCGTCAAATC

	2
	A.deg_FBPAP+Epi_FP
	CTCACCTGGTTTCGGGCTGGATG

	
	A.deg_FBPAP+Epi_RP
	CACCAGTACTACGTCCACCAGAGGAAGAAC

	3
	A.deg_intergen_FP
	GCGCTTCATGATTACGAGGATGCCCAG

	
	A.deg_intergen_RP
	CCCTTTCGCTTCCTCGTGCTTTCATTC

	4
	A.deg_PRK+TK_FP
	CCACTCCTGGTTTAAGTTCCTCCACCAGAAAG

	
	A.deg_PRK+TK_RP
	AAACCTGCCCTTCCTGGCACTCC

	5
	A.deg_Rub_FP
	TGAGCAGCATAGCCGGAAACATCTTCG

	
	A.deg_Rub_RP
	TGAGATCCGGTATGTGCCCGGGATG

	6
	A.deg_Rub+PRK_FP
	ATCCCGGGCACATACCGGATCTC

	
	A.deg_Rub+PRK_RP
	CTCCTTTACCACCTGCTCCACAGTGTAAC

	7
	A.deg_TA+Rub_FP
	CTGGACGATGTCTCCCACGAAGGAATG

	
	A.deg_TA+Rub_RP
	CGTCCTTGACTAGATCAAGCCCTCCTACC

	8
	A.deg_TK+FBPAP_FP
	GGCAGCGGAGGAGCTAAAGCGTAAG

	
	A.deg_TK+FBPAP_RP
	ATCGATGATGAGCCCGATGGTGTTGAAG

	9
	A.deg_TK+TK_FP
	GCCTTAACAACCTGGTGGCCATCGTAGAC

	
	A.deg_TK+TK_RP
	TAGAGCACGCATCAGGGCCAGATCG






Supplementary Table 6. Amplified genes from A. degensii.

	Gene
	NCBI Accession
	Forward primer
	Reverse primer
	Restriction sites
	Annealing T (°C)
	Elongation time 
	Expression vector, affinity tag

	Adeg_1863
	ACX52946
	GCTTAGGAGGTGCGTACATATGCGCTACAGTGATTTCG
	GCTATACCTACCAGCAAAGCTTCGCGCCGCATGCTATC
	NdeI/HindIII
	69
	1 min
	pET16b, His N-term.

	Adeg_1862
	ACX52945
	GGGAGGTTGATCATATGCGGCGCGAACCTGTGCTGGTAG
	AGTTCCCGGTACTAAGCTTGGGCGTTGAGCTTAGCCAAC
	NdeI/HindIII
	72
	1 min
	pET16b, His N-term.

	Adeg_0665
	ACX51812
	GGGAGAGGCATATGGGGAAAAAGATCACGGTAAC
	AAATTAAAGGGCGGGCTCGAGTGCCCCGCCCTTTTCC
	NdeI/XhoI
	69
	1 min
	pET23b, His C-term.

	Adeg_1859
	ACX52942
	CGAAAGGGTGGTACATATGGCCAAAGTGACGCTTAG
	TTCACCGTCTCGAGGGCTTCCCCTCCCGCTGCTG         
	NdeI/XhoI
	69
	1 min 
	pET23b, His C-term.

	Adeg_1582
	ACX52677
	CGGATCCTCGAGCATTTAAAAGCCTGCCTCGGC
	ATATCGAAGGTCGTCATATGGCTAAGATCGCCATC
	-
	60
	20 sec
	pET16b, His N-term.

	Adeg_1864*
	ACX52947
	-
	-
	NdeI/BamHI
	-
	-
	pET16b, His N-term.


* Adeg_1864 was not amplified from genomic DNA, but synthesized in a codon-optimized form for expression in E. coli with the following coding sequence: CATATGAAGATCTTCCTGGATACCGCCAAAGTTGAAGAAATTCGTCGCGCAGCCGAATGGGGTGTGGTGGATGGCGTGACCACCAATCCGAGTCTGCTGGCACGTGCAGGCCGTGCAGATGTTGAAGCCGTGGTTCGTGAAATTGCAAGCCTGGTTGATGGTCCGATTAGTGTTGAAGTTATTAGTACCACCGCAGAAGATATGGTTGAAGAAGCACGCCGCATTGCAAGTTGGGGTCTGAATACCGCCGTTAAAATTCCGATGACCGAAGAAGGCCTGAAAGCAGTTAAAGTTCTGAGTCGTGAAGGTATTAAAACCAATGTTACCCTGGTGTTTAGCGTTAGCCAGGGTCTGCTGGCAGCCAAAGCAGGTGCAACCTTTGTTAGTCCGTTTATTGGTCGCCTGGATGATGTTAGCCATGAAGGTATGACCCTGGTGCGCGATCTGGCACATATTTTTAGTCGTTATGGCTTTAGCACCGAAATTATTGCCGCCAGTATTCGCCATCCGCTGCATGTTGTGGAAGCAGCACGCGCAGGCGCACATGTTGCCACCGTGCCGTTTGGTGTGCTGGCACAGATGGTGAAACATCCGCTGACCGATGTTGGTATTCAGCGTTTTCTGGAAGATTGGAATCGTCTGACCGCAGAAGCCCTGAGCGCCGTTGGCGTGAGTAAAGCATAAGGATCC. The sequence is based on the sequence available on NCBI (Accession: NC_013385.1:1864334-1865014), start and stop codons are underlined, the restriction sites for NdeI and BamHI are shown in bold.

